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1. BEVEZETÉS ÉS CÉLKITŰZÉS 

A magyarországi erdőket nagyrészt alkotó lombhullató fafajok mellett a 

tobozos fenyőfélék erdőterülete is jelentős, hiszen a teljes erdőterület 10,5%-át 

ezek alkotják. Bár az utóbbi évtizedekben nagymértékű területcsökkenés volt 

megfigyelhető e fás szárú növénycsoportnál, a 2016-os adatok szerint a 

fenyőfélék hazai térfoglalása megközelítőleg így is 195 ezer hektár volt. Ezek 

közül a két legjelentősebb kéttűs fafaj az erdeifenyő (Pinus sylvestris) és a 

feketefenyő (Pinus nigra), amelyek 6,2 és 3,2%-át teszik ki a magyarországi 

erdőborításnak (Komarek 2018).  

Mind a természetes fenyőtársulásokban, mind a telepített 

fenyőültetvényekben fellelhető életközösségek mérvadó csoportját képzik a 

talajlakó szaprotróf, a fán élő (lignikol) és a gyökérkapcsolt (mikorrhizás) 

bazídiumos nagygombák. Ezen csoportok az erdei ökoszisztémákban betöltött 

jelentőségük mellett a biológiai sokszínűség fenntartásában és indikátor 

jellegükben is kiemelkedő szereppel bírnak (Jenna et al. 2021, Anthony et al. 

2022).  

Bár az eddig megjelent nemzetközi és hazai szakirodalmak egy része 

szélesebb körben érintette a magyarországi Pinus-okhoz kötődő 

gombaközösségek feltárását (pl. Igmándy 1954, 1989, 1991, Babos 1989, 

Rimóczi 1994, Lukács 2002, 2010, Benedek 2002, Halász 2002, Nagy és 

Gorliczai 2007, Egri 2009, Koszka 2011, Seress et al. 2016, Szabó 2012, Zajta 

2012, Siller et al. 2013, Ambrus et al. 2019), a Pinus nemzetséghez kapcsolódó, 

Magyarországon előforduló gombákat célzottan és kizárólagosan kutató 

tanulmányokból kevés jelent meg (Konecsni 1967, Halász 2002, Seress 2009). Az 

eddigi hazai fenyvesekben zajlott fungisztikai kutatások nagy részében több 

morfocsoport alulreprezentáltsága jellemző (pl. korticioid, koralloid gombák); a 

tanulmányok zöme alapvetően az agarikoid kalapos csoportok feltárását célozta 

meg. Emellett azon tanulmányok közül, amelyek a magyarországi Pinus 

nemzetséghez kötődő gombataxonok molekuláris genetikai vizsgálatát érintették, 

csupán ektomikorrhizás gombákkal kapcsolatos szakirodalmi eredmények 

ismertek (Seress et al. 2012, 2016, Niskansen 2014). Ezek fényében a doktori 

értekezés fő célkitűzései a következők: 

1. A magyarországi természetes és telepített kéttűs fenyvesek szaprotróf 

és mikorrhizás bazídiumos fungájának minél teljesebb feltárása, 

ökológiai alapvetéseinek jellemzése és a Magyarországról eddig nem 
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publikált, illetve ritka taxonok célzott felmérése morfológiai és 

molekuláris genetikai módszerek segítségével. 

2. Egyes gyűjtött gombataxonok esetében az előfordulási adatok ökológiai 

kontextusba helyezése, különös tekintettel az egyes gyűjtési helyszínek 

erdőtermészetességi állapotára, illetve a gazdanövény őshonosságára. 

3. Az étkezési céllal gyűjtött közelrokon, kriptikus, alapvetően genetikai 

markerekkel elkülöníthető fajokat magába foglaló csoportoknál olyan 

új morfológiai bélyegek prezentálása, amelyek segítik a nagyon hasonló 

megjelenésű fajok – akár terepi szintű – elkülönítését.  

4. Az egyes vizsgált fajoknál felmerülő taxonómiai, nevezéktani kérdések 

tisztázása a molekuláris markerezési és morfológiai vizsgálatok alapján. 
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2. ANYAG ÉS MÓDSZER 

2.1 A magyarországi Pinus fenyvesek bazídiumos fungájának 

szakirodalmakon alapuló összesítése és ökológiai elemzése 

A magyarországi Pinus fenyvesek eddig ismert bazídiumos gomba 

fajlistájának előállításához az eddig publikált és nyilvánosan elérhető 

szakirodalmi anyagok alapján adatbázist készítettem. A szakirodalmakban 

publikált, Pinus állományokból, Pinus egyedek alól, lehullott Pinus tűlevelekről 

és avarról, valamint holt Pinus faanyagról gyűjött és megfigyelt taxonok kerültek 

listázásra, amelyeknek a kurrens binomiális neveit és rendszertani besorolását az 

adott faj vagy csoport taxonómiai helyzetét vizsgáló szakirodalmak, illetve 

elektromos mikológiai adatbázisok (MycoBank, Index Fungorum) alapján 

validáltam. A különböző szerzők és tanulmányok eltérő léptékű, különböző 

módon ismertetett adatainak egységesítése érdekében a gazdanövények és – a 

gazdaszervezet, szubsztrátum feltüntetésének hiányában – a megfigyelések helye 

szerinti fenyves társulástípusok egységes rendszerét alakítottam ki az 

összevethetőség érdekében.  

Az egyes szakirodalmi adatokhoz kapcsolódó társulástípus és gazdanövény 

bejegyzésekhez a megfigyelési helyszínek erdőtermészetességi besorolását is 

hozzárendeletem. Az erdőtermészetességi kategóriák esetében alapvetően a 

magyarországi 2009. évi XXXVII. törvényben (erdőtörvény, Evt.) és a Nemzeti 

Szisztematikus Erdőleltárban definiált, valamint az Erdőtérkép adatbázisban 

feltüntetett kategóriákat alkalmaztam a szakirodalmakban rendelkezésre álló 

információk mentén meghatározott módosításokkal. Az összeállt adatbázis 

alapján többszintű gyűrű-, valamint kördiagrammok készültek, amelyek az egyes 

Magyarországról gyűjtött rendek, családok és nemzetégek szintjén mutatja be a 

különböző erdőtermészetességű helyszíneken, gazdanövényeken és gazdanövény 

társulásokban megfigyelt bazídiumos gombafajok eloszlási mintázatait. 

2.2 A jelen munka során elvégzett mintavételezés és a vizsgált területek 

bemutatása 

A mikológiai vizsgálatokba bevont, Magyarországon előforduló Pinus 

állományokat két nagy csoportra lehet osztani: az őshonosnak, illetve 

természetszerűnek tekintett erdeifenyvesekre, illetve a tájidegen, nem őshonos 

Pinus fenyőfajok telepített állományaira (1. ábra). Az előbbiek esetében a 

vizsgálatok a bakonyaljai Fenyőfői Ősfenyvesre, valamint az Őrség–Vendvidék 

természetszerű erdeire terjedtek ki. A telepített erdei-, valamint feketefenyő 
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ültetvények a Dunántúli-középhegységben, a Mátrában, valamint a Kis-Alföldön 

és a Duna−Tisza közi hátságban helyezkednek el. A vizsgálatoknak egy, a 

Csórréti-víztározó közelében elhelyezkedő lucfenyő-simafenyő-vörösfenyő 

elegyes, illetve a Szuha-völgyben található, alapvetően lombos erdő is a részét 

képezte. Öt vizsgált állomány (Fenyőfői Ősfenyves, Tétényi-fennsík véderdő, 

Érdi-fennsík, sóskúti erdeifenyő-feketefenyő elegyes, várpalotai feketefenyves) 

esetében általános mikológiai felvételezés történt, a többi vizsgálati helyszínen a 

Chroogomphus nemzetség termőtesteinek mintavételezése valósult meg (1. 

ábra). 

 

1. ábra. A gyűjtési helyszínek földrajzi elhelyezkedése. 

2.3 A mintavételek időpontjai és a gyűjtött anyag feldolgozása 

A munka során a saját terepi felvételezések mellett más privát herbáriumi 

anyagok mintái is feldolgozásra kerültek. A bemutatott helyszíneken (1. ábra) 

ezen termőtestek terepi mintavételezése 1959 és 2022 között zajlott. A saját terepi 

felvételezések során jegyzőkönyvet készítettem, valamint a legtöbb esetben 

bizonyító fungáriumi anyagot gyűjtöttem. A begyűjtött termőtestek többségéről 

in situ fotódokumentáció készült. A termőtesteket aszalógépben történő szárítás 

után saját fungáriumi gyűjteményben helyeztem el (BPalla), amely a Magyar 

Agrár- és Élettudományi Egyetem Növénytani Tanszékén található. 
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2.4 A gyűjtött bazídiumos gombák határozása 

2.4.1 Határozókönyvek- és kulcsok 

A vizsgált bazídiumos nagygombacsoportok makro- és mikromorfológiai 

alapú határozásához az adott taxonómiai egységet vagy morfocsoportot vizsgáló 

határozókönyveket, határozókulcsokat, monográfiákat és tudományos 

folyóiratokban megjelent közleményeket használtam.  

A tág értelemben vett agarikoid nagygombák határozásánál az Európa 

mérsékeltövi nagygombáit bemutató „Fungi of temperate Europe” (Læssøe és 

Petersen 2019) első kötetét vettem alapul a nagyobb taxoncsoportok 

azonosításához. Egyes makromorfológiai alapon nehezen azonosítható csoportok 

pontos határozáshoz az adott csoportot taglaló monográfiák és szakcikkek 

nyújtottak segítséget (pl. Aronsen és Læssøe 2016, Scambler et al. 2018). 

A poroid termőrétegű bazídiumos gombák határozásához Ryvarden és 

Gilbertson (1993, 1994), valamint Ryvarden és Melo (2017) munkáit használtam. 

Az egyes nagyobb családokba, nemzetségekbe tartozó közelrokon fajok 

azonosítását számos tudományos folyóiratban közölt szakcikk szolgálta (pl. Han 

et al. 2016, Wu et al. 2022). 

A különböző korticioid gombák határozásának alapját az észak-európai 

fajokat feldolgozó „The Corticiaceae of North Europe” szakkönyvsorozat (pl. 

Hjortstam et al. 1987), valamint további monográfiák és szakcikkek képezték (pl. 

Ţura et al. 2011, Yurchenko és Wu 2016). 

A koralloid gombák határozásához E. J. H. Corner monográfiáját (Corner 

1950), illetve további taxonokat taglaló munkákat használtam fel (pl. Giachini és 

Castellano 2011, Olariaga et al. 2015). 

2.4.2 Mikroszkopikus vizsgálatok 

A mikromorfológiai vizsgálatokhoz a gyűjtött bazidiokarpiumok 

különböző részeiből kézi metszeteket készítettem. A hifák, spórák, bazídiumok és 

egyéb steril elemek amiloid, dextrinoid színreakciójának vizsgálatához Melzer-

reagenst; egyéb festőoldatként továbbá kongóvöröst, illetve tejsavas anilinkéket 

használtam. 

A metszetek vizsgálataihoz Zeiss Axio Imager A2 (Zeiss, Göttingen, 

Németország) fénymikroszkópot használtam 100× nagyítású objektívval. A 

mikromorfológiai képletekről Zeiss AxioCam HRc fényképezőképpel digitális 

felvételeket készítettem. A felvételeken az anatómiai képletek mérését az Axio 
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Vison Release 4.8. szoftverrel végeztem el. Egyes esetekben a mikromorfológiai 

bélyegeket bemutató ábrák rajztükörrel készültek. 

2.4.3 Molekuláris vizsgálatok 

A vizsgált termőtestek morfológiai alapú határozása mellett molekuláris 

genetikai módszereket is alkalmaztam azoknál a taxonoknál, amelyek makro- és 

mikromorfológiai alapon nem voltak egyértelműen azonosíthatók, illetve 

amelyek filogenetikai pozíciójának tisztázása vált szükségessé. 

A DNS kivonását a saját és a rendelkezésemre bocsátott szárított fungáriumi anyagból az EZNA 

Plant DNA Kit (Omega Biotek, Norcross, GA, USA) kivonókittel végeztem el a gyártó utasításait 

követve. A polimeráz láncreakció (PCR) során az ITS (összes minta), LSU (Irpicodon, Plicaturopsis, 

Skeletocutis) és RPB2 (Irpicodon, Plicaturopsis) barcoding régiók felszaporítása valósult meg. A PCR 

során az ITS régió esetében az ITS1F–ITS4B primerpárt (White et al. 1990, Gardes és Bruns 1993), az 

LSU régió esetében az LR0R–LR5 primerpárt (Hopple és Vilgalys 1999, Stielow et al. 2015), az RPB2 

régió esetében pedig az fRPB2-5F–bRPB2-7.1R primerpárt (Matheny 2005, Brandon Matheny et al. 

2007, Stielow et al. 2015) alkalmaztam az amplifikációhoz. A sikeresen amplifikált, majd tisztított 

mintákat a Szegedi Biológiai Kutatóközpontban szekvenálták, a PCR során alkalmazott 

primerpárokkal. A szekvenálás során ellőállított kromatogramok elemzéséhez a BioEdit (Hall 1999) 

programot használtam. A filogenetikai elemzésekhez a saját szekvenciákat az NCBI 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) és a UNITE (http://unite.ut.ee/) adatbázisokban publikált 

szekvenciákkal egészítettem ki. Amennyiben filogenetikai elemzés nem készült, úgy az adott nyers 

szekvenciákkal BLAST elemzést végeztem az NCBI honlapján rendelkezésre álló programmal 

(Camacho et al., 2009); a nagyfokú homológiát mutató szekvenciák, az azokat publikáló tanulmányok, 

illetve a saját megfigyelésű és a publikált morfológiai bélyegek összevetése alapján történt a faji szintű 

határozás. A filogenetikai elemzésekhez a saját és a letöltött szekvenciák illesztését a MAFFT. v. 7.0 

(Katoh és Standley 2013) programmal végeztük. Az illesztett szekvenciák ellenőrzését, esetleges 

manuális korrekcióját a SeaView 5 programmal végeztük el (Gouy et al. 2021). A filogenetikai 

rekonstrukciókat a Maximum Likelihood (ML) statisztikai becslés alapján a raxmlGUI 2.0 (Edler et al. 

2021) programmal készítettük; a törzsfaelágazások statisztikai támogatottságának megállapításához 

1000 ismétléses „rapid bootstrap” analízist alkalmaztink GTRGAMMA szubsztitúciós modellel. Az 

Irpicodon, Plicaturopsis és Plicatura nemzetség leszármazási kapcsolatainak további vizsgálatához 

molekuláris óra elemzést is végeztem a fenti három lókusz (5.8S, LSU, RPB2) kombinált illesztéseiből. 

Az időkalibrált filogenetikai fa előállításához a BEAST 2.5 (Bouckaert et al. 2019) szoftvert 

használtam. Kalibrációs pontokként két fosszília szolgált, amelyekkel a Suillinae alcsalád, illetve az 

Agaricales rend törzsfaelágazását becsültem. (LePage et al. 1997, Hibbett et al. 1997a). A particionált 

adatsorokra a K80 (5.8S), TIM2 (LSU) és TrNef (RPB2) szubsztitúciós modelleket alkalmaztam. 

Óramodellként a „optimalizált lognormál molekuláris óra” („optimized lognormal relaxed clock”) 

módszert alkalmaztam Yule speciációs eljárás mellett. A mutációs ráta prior log-normális eloszlás 

alapján lett becsülve; a szórás paramétert (szigma) mindhárom lókusz esetében gamma 

eloszlásfüggvénnyel becsültem. Az eloszlásfüggvények mintázását végző „Markov chain Monte Carlo” 

(MCMC) analízis 10 millió generációval futott, amelyből minden 1000 fa lett megmintázva. A 

különböző paraméterek poszterior effektív minta méretét (ESS) a Tracer v1.7.2. programmal 

ellenőriztem (Rambaut et al. 2018). A megmintázott fák kezdeti 10%-ának elhagyása után (burn-in) a 

„Maximum Clade Credibility” (MCC) kronogrammot a TreeAnnotator 2.7.5. (BEAST 

programcsomag) verziójával készítettem. 
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2.5 Ökológiai és bioklimatikus vizsgálatok módszerei 

2.5.1 Háttéradatok gyűjtéséhez felhasznált adatbázisok 

A termőhelyeknek, illetve a gazdövényeknek a Chroogomphus nemzetség 

elterjedési mintázataira gyakorolt hatásának vizsgálatához nyilvános, illetve 

adatigényléssel elérhető adatbázisokat használtam. A talajtani paraméterek nagy 

részét a Soilgrids 2.0 (Poggio et al. 2021) adatbázisból értem el, ahol a gyűjtési 

helyszínek GPS koordinátáinak megfelelő cellák adatait használtam fel. Az 

Országos Erdőállomány Adattár (Nemzeti Földügyi Központ) nyilvánosan 

(https://erdoterkep.nebih.gov.hu/), illetve adatszolgáltatás révén elérhető talajtani, 

klimatikus, topográfiai és erdőgazdálkodási adatait is felhasználtam a GPS 

koordinátáknak megfelelő erdőrészletek szemlemásolatai alapján (Tobisch és 

Kottek 2013). 

2.5.2 Statisztikai módszerek 

A metrikus (folytonos) talajtani és klimatikus változóknak az egyes 

Chroogomphus fajok elterjedési mintázataira gyakorolt hatásainak vizsgálatához 

egyutas varianciaanalízist végeztem (ANOVA).  

Az adatok normáleloszlását a Shapiro-Wilk teszttel ellenőriztem (p > 0,05); amennyiben a 

teszt alapján az adatok normalitása nem teljesült, úgy a normalitásvizsgálatot sorban a ferdeség és 

a csúcsosság vizsgálatával, majd a D’Agostino teszttel (p > 0,001) végeztem el (Tabachnick és 

Fidell 2007). A normális eloszlás további biztosítására, a heteroszkedasztikusság csökkentésére 

egyes változóknál Box-Cox transzformációt (Box és Cox 1964) alkalmaztam. A hibatagok 

szóráshomogenitását a Levene-teszt alapján fogadtam el (p > 0,05). Utóbbi eredményeitől 

függően a fajok közötti páronkénti összehasonlításokat az egyes változók esetében Tukey-féle 

HSD (szóráshomogenitás nem sérül), vagy Games-Howell (szóráshomogenitás sérül) post-hoc 

teszttel végeztem el.  

A kategorikus (nem metrikus, diszkrét) változók közötti összefüggéseket 

(asszociációt) kereszttábla-elemzéssel vizsgáltam. A kontingenciatáblázatok 

egyszerű szerkezete miatt Fischer-féle egzakt próbát (Fischer 1922) alkalmaztam 

az egyes kategorikus változók és a vizsgált Chroogomphus fajok közötti 

szignifikáns asszociáció tesztelésére.  

A statisztikai vizsgálatokat az R 4.3.0 program ’base’ és ’stats’ 

alapcsomagjaival, valamint a ’car’ és ’multcomp’ csomagokkal végeztem el. 
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3. EREDMÉNYEK ÉS ÉRTÉKELÉSÜK 

3.1 A magyarországi természetszerű és telepített Pinus fenyvesek eddig 

ismert bazídiumos gombadiverzitása, az egyes csoportok 

gazdanövény- és társuláspreferenciája, illetve erdőtermészetesség 

szerinti megoszlása a szakirodalmi adatok alapján 

A magyarországi szakirodalmi adatok feldolgozása során összesen 14 

bazídiumos gombarendnek 93 családjába és 249 nemzetségébe tartozó 811 faját 

és 16 faj alatti taxonját (változat, forma) sikerült azonosítani Pinus-okhoz köthető 

társulástípusokban, illetve Pinus-hoz kötődően. Ezek közül összesen 11 

bazídiumos gombarendnek 57 családjába és 85 nemzetségébe tartozó 137 faja 

fordult elő bizonyíthatóan a Pinus gazdanövény csoport egyedeihez kötődően, 

illetve azok szubsztrátumán. Ezekből 108 gombafajt regisztráltak erdei-, és/vagy 

feketefenyőn, amelyekből 92 esetben erdeifenyő (az összes ilyen gyűjtés 71,9%-

a) és 36 esetben feketefenyő (az összes ilyen gyűjtés 28,1%-a) volt a 

gazdanövény. Mindkét kéttűs Pinus fajon az Agaricales rendbe tartozó taxonok 

fordultak elő a legnagyobb arányban (erdeifenyő és feketefenyő esetében a 

gyűjtések 45,7 és 41,7%-a), amelyeket sorban a Russulales (10,9 és 22,2%), 

Boletales (10,9 és 19,4%), Polyporales (15,2 és 11,1%) és Hymenochaetales (6,5 

és 2,8%) rendek követnek. A gyakran sajátos termőtestmorfológiával (pl. 

angiokarp, klavaroid, koralloid, hidnoid, kantarelloid) jellemezhető 

Dacrymycetales, Gloeophyllales, Gomphales, Geastrales, Thelephorales és a 

Xenasmatellales rendek esetében csoportonként 1–3 faj képviseltette magát 

valamelyik gazdanövényhez kapcsolódóan.  

Amennyiben azokat a szakirodalmi adatokat vesszük figyelembe, amikor az 

egyes bazídiumos gombataxonok előfordulásait kizárólag erdeifenyő-

szubsztrátumról, erdeifenyőhöz kapcsolódóan, illetve erdeifenyves asszociáció 

szinten jelzik a potenciális Pinus fajok közül, akkor összesen 13 rendnek 69 

családjába és 129 nemzetségébe tartozó 372 faját lehet elkülöníteni. A kizárólag 

feketefenyő gazdanövényt, illetve feketefenyves asszociációkban történt 

megfigyeléseket említő szakirodalmak alapján összesen öt rendnek 25 családjába 

és 38 nemzetségébe tartozó 48 bazídiumos gombafaját lehet azonosítani, 

amelyeket más Pinus-fajok társulásaiból nem jeleztek. A Pinus fajok közül a 

feketefenyvesekre korlátozódó alacsony számú előfordulást ellensúlyozza a tény, 

hogy összesen 272 bazídiumos gombfajt gyűjtöttek vagy kizárólag 

feketefenyvesekből vagy vegyes feketefenyves-erdeifenyves telepítésekből, 

illetve mindkét gazdanövény állományaiból. A fentiek okai lehetnek: 1) az 

alacsony szintű fajspecifitás az egyes bazídiumos taxonok esetében (az egyes 
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gombafajok gazdanövény nemzetségekhez kötődnek vagy generalisták); 2) a 

telepített feketefenyves társulások alacsony diverzitása a telepített és 

természetközeli erdeifenyves társulásokéhoz képest; illetve 3) a magyarországi 

feketefenyvesek, illetve feketefenyő elegyes társulások fungisztikai 

alulkutatottsága. 

Az Erdőtörvényben rögzített és általam kiegészített erdőtermészetességi 

kategóriáknak gyűjtési helyszínek és a gyűjtött taxonok szerinti eloszlását 

vizsgálva elmondható, hogy az összes, a törvényben foglalt természettességi 

állapotú Pinus erdőkből vannak publikált hazai adatok. Az Agaricales és a 

Russulales rendekbe tartozó taxonok fordultak elő a legnagyobb arányban a 

különböző erdőtermészetességű, a szakirodalmakban jelzett gyűjtési 

helyszíneken, mindig meghaladva a 65%-os közös részesedést. Emellett a 

feltételezhetően kultúrerdő, illetve feltételezhetően természetszerű besorolású 

állományokban gyűjtött Agaricales és Russulales fajok közös részesedése is 

meghaladja a 80%-ot és a 61%-ot. Az Agaricales rend képviselői legnagyobb 

arányban a kultúrerdő állományokból (71,8%), legkisebb arányban a 

származékerdő (54,7%) és természetszerű erdő (62,9%) besorolású erdőkből 

kerültek elő, míg a Russulales rendbe tartozó fajok legnagyobb arányban 

származékerdőkben (21,4%) és természetszerű erdőkben (18,9%), illetve 

legkisebb arányban kultúrerdőkben fordultak elő (10,7%). A Boletales és a 

Polyporales rendek képviselői külön-külön 3–9% közötti arányban kerültek elő a 

különböző természetességű gyűjtési helyszínekről. A Boletales rend képviselői a 

származékerdőkben (9,0%), míg a Polyporales rend képviselői a kultúrerdőkben 

(4,7%) reprezentáltak a legnagyobb arányban. A Cantharellales, 

Hymenochaetales és Gomphales rendekbe tartozó fajok egyedeit 0,3–3,4%-os 

arányban gyűjtötték különböző természetességű erdőkből; e három rend fajai 

legkisebb arányban kultúrerdőkből kerültek elő. A maradék 7 rend képviselőit 

(Dacrymycetales, Geastrales, Gloeophyllales, Phallales, Thelephorales, 

Trechisporales, Xenasmatellales) általában 0–2,2%-os arányban azonosították a 

különböző erdőtermészetességű Pinus állományokból, így egyes rendek bizonyos 

erdőtermészetességű állományokból nem kerültek elő. E rendeknek a hazai Pinus 

állományok teljes fungájához viszonyított általánosan alacsony részesedése 

valószínűleg e csoportok relatíve alacsony globális diverzitásából következik. 
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3.2 Magyarországi fenyvesekből jelen munka során dokumentált 

bazídiumos taxonok bemutatása, valamint taxonómiai és ökológiai 

értékelése 

A kutatómunka során vizsgált Pinus társulásokból gyűjtött 216 termőtestből 

összesen 75 bazídiumos nagygombafajnak igazoltuk az előfordulását (1. 

táblázat). A vizsgált és meghatározott fajok mindegyike az Agaricomycotina 

altörzsbe és az Agaricomycetes osztályba tartozik, amelyek hét rendbe, 42 

családba és 57 nemzetségbe sorolhatók. A vizsgált minták többsége az Agaricales 

és Polyporales rendek alá tartozó taxonokba tartozik. A kutatások során több 

képviselője előkerült továbbá a Boletales, Hymenochaetales és Russulales 

rendeknek, valamint az Amylocorticiales és a Gomphales rendek egy-egy faja is 

meghatározásra került. A 75 meghatározott fajból 12 esetben nincs fellelhető, 

korábbi magyarországi előfordulásra utaló adat a szakirodalomban, így az 

alábbiak Magyarország fungájára nézve új taxonoknak bizonyultak: 

Chroogomphus mediterraneus (Finschow) Vila, Pérez-De-Greg. & G. Mir, 

Chroogomphus subfulmineus Niskanen, Loizides, Scambler & Liimat., 

Dacryobolus karstenii (Bres.) Oberw. ex Parmasto, Fibroporia pseudorennyi 

(Spirin) Spirin, Irpicodon pendulus (Alb. & Schwein.) Pouzar, Melanoleuca 

luteolosperma (Britzelm.) Singer, Onnia triquetra (Pers.) Imazeki, 

Phaeoclavulina carovinacea Franchi & M. Marchetti, Phloeomana clavata 

(Peck) Redhead, Resupinatus striatulus (Pers.) Murrill, Skeletocutis papyracea A. 

David és Xylodon spathulatus (Schrad.) Kuntze. 

1. táblázat. Jelen kutatómunka során meghatározott, bazídiumos gombák törzsébe tartozó 

nagygombák fajszáma rendek, családok és nemzetségek szerinti megoszlásuk szerint. A fajszám 

után zárójelben feltüntetett számok a Magyarország fungájára nézve új taxonok számát jelölik. 

Rend Család Nemzetség Fajok száma (db) 

Agaricales 

Agaricaceae 
Agaricus 2 

Lepiota 2 

Amanitaceae Amanita 1 

Clitocybaceae 
Collybia 1 

Singerocybe 1 

Hymenogastraceae 

Galerina 1 

Gymnopilus 1 

Hebeloma 1 

Marasmiaceae Atheniella 1 

Melanoleucaceae Melanoleuca 1(1) 

Mycenaceae Mycena 4 

Omphalotaceae Gymnopus 1 
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Rhodocollybia 1 

Pluteaceae Pluteus 1 

Porotheleaceae Phloeomana 1(1) 

Resupinataceae Resupinatus 1(1) 

Schizophyllaceae Schizophyllum 1 

Tricholomataceae Tricholoma 3 

Tubariaceae Tubaria 1 

Σ 14 19 26(3) 

Amylocorticiales Amylocorticiaceae Irpicodon 1(1) 

Σ 1 1 1(1) 

Boletales 

Boletaceae Chalciporus 1 

Coniophoraceae Coniophora 2 

Gomphidiaceae Chroogomphus 4(2) 

Hygrophoropsidaceae 
Hygrophoropsis 1 

Leucogyrophana 1 

Paxillaceae Hydnomerulius 1 

Serpulaceae Serpula 1 

Suillaceae Suillus 2 

Tapinellaceae Tapinella 2 

Σ 8 9 15(2) 

Gomphales Gomphaceae Phaeoclavulina 1(1) 

Σ 1 1 1(1) 

Hymenochaetales 

Hirschioporaceae Hirschiporus 1 

Hymenochaetaceae 

Fuscoporia 1 

Onnia 1(1) 

Porodaedalea 1 

Schizoporaceae Xylodon 2(1) 

Σ 3 5 6(2) 

Polyporales 

Dacryobolaceae Dacryobolus 1(1) 

Fibroporiaceae Fibroporia 1(1) 

Fomitopsidaceae Fomitopsis 2 

Gelatoporiaceae Cinereomyces 1 

Incrustoporiaceae Skeletocutis 2(1) 

Irpicaceae 
Leptoporus 1 

Meruliopsis 1 

Laetiporaceae Phaeolus 1 

Meruliaceae Phlebia 1 

Phanerochaetaceae 
Phanerochaete 1 

Phlebiopsis 1 

Polyporaceae 
Daedaleopsis 1 

Dichomitus 1 

Postiaceae Amaropostia 1 
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Fuscopostia 1 

Ptychogaster 1 

Pycnoporellaceae Pycnoporellus 1 

Sparassidaceae Sparassis 1 

Σ 12 18 20(3) 

Russulales 

Auriscalpiaceae Auriscalpium 1 

Bondarzewiaceae Heterobasidion 1 

Russulaceae 
Lactarius 2 

Russula 2 

Σ 3 4 6(0) 

Mivel a Fenyőfői Ősfenyvesből előkerült Irpicodon pendulus (Alb. & 

Schwein.) Pouzar faj, illetve a közelrokon Plicatura Peck és Plicaturopsis D.A. 

Reid nemzetség fajai makro-, és mikromorfológiai bélyegek tekintetében 

nagyfokú hasonlóságot mutatnak, saját filogenetikai és morfológiai vizsgálatok 

során értékeltük az e három taxon között meghúzódó generikus határvonalakat. A 

három „barcoding” gén (ITS, LSU, RPB2) szekvenciáin alapuló vizsgálat alapján 

a monotipikus Irpicodon, Plicaturopsis és Plicatura taxonok egy erősen 

támogatott (ML=100%) monofiletikus csoportot alkotnak, amelyeknek a közös 

belső csomópontjának a fa gyökeréhez képest vett távolsága összevethető más, az 

Amylocorticiales rendbe tartozó nemzetségek elágazásainak helyzetével (2. 

ábra). A 2. ábrán feltüntetett, valamint a molekuláris óra elemzés során előállt 

törzsfák topológiája, illetve az így kirajzolódó nemzetséghatárok alapján az 

Irpicodon, Plicaturopsis és Plicatura génuszok összevonását tartjuk indokoltnak. 

A korábban Magyarországról csak morfológiai alapon azonosított, kriptikus 

Chroogomphus nemzetség hazai fajainak feltárásához molekuláris genetikai 

vizsgálatokat végeztünk. Az így előállt törzsfában az általunk vizsgált 111 ITS 

szekvenciából a 34 hazai minta többsége (24 db) a C. rutilus kládba csoportosult, 

nagyfokú támogatottság mellett (ML=100%), ugyanakkor 7 hazai minta a C. 

mediterraneus (ML=78%), két hazai minta a C. helveticus (ML=100%), valamint 

egy hazai minta a C. subfulmineus (ML=90%) kládokkal alkotott monofiletikus 

csoportot. A fentiekből következően a Magyarországról korábban azonosított C. 

rutilus és a C. helveticus fajokon kívül igazolttá vált a C. mediterraneus és a C. 

subfulmineus fajok magyarországi jelenléte is (3. ábra).  

A kriptikus Chroogomphus nemzetség eddig ismert makro- és 

mikromorfológiai bélyegei gyakran átfednek, átfedhetnek (Scambler et al., 2018). 

Az eddig megállapított, a faji szintű határozásban jelentős szereppel bíró 

morfológiai képletek vizsgálata során egyes korábbi bélyegek revideálását tartom 

javasoltnak. Az érintett bélyegek a következők: a pileipellisz végsejtjeinek 
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amiloiditása, a kheilocisztídiumok sejtfalvastagságainak újabb statisztikai mutató 

(átlag) mentén való elkülönítése, illetve a spóraméretek. 

 

2. ábra. Az Irpicodon pendulus és rokonsági körébe tartozó taxonok három génen alapuló (ITS, 

LSU, RPB2) Maximum Likelihood (ML) filogenetikai törzsfája. Az új magyarországi 

szekvenciák félkövérrel szedettek. Az ágaknál szereplő számok az 50%-nál magasabb ML 

bootstrap értékeket jelölik. A mérce 0,1 várható szubsztitúció/nukleotid pozíciónak megfelelő 

ághosszat jelöl. Az ábrán szereplő sárga kör szimbólumok az egyes kládok által reprezentált 

nemzetséghatárokat, míg a csillagok a nemzetségtípust jelölik. Forrás: Palla és mtsai. (2024). 
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3. ábra. Magyarországról és más európai országokból gyűjtött Chroogomphus minták ITS-alapú 

Maximum Likelihood (ML) filogenetikai törzsfája. Az új magyarországi szekvenciák félkövérrel 

szedettek. Az ágaknál szereplő számok az 50%-nál magasabb ML bootstrap értékeket jelölik. A 

mérce 0,05 várható szubsztitúció/nukleotid pozíciónak megfelelő ághosszat jelöl. A 

jelmagyarázatban és az egyes minták mögött szereplő szimbólumok a gazdanövényt jelzik. Forrás: 

Palla és mtsai. (2024). 
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A vizsgált adatbázisokban (SoilGrids, Országos Erdőállomány Adattár) 

rögzített, modellezett értékek összevetései alapján a talaj pH, illetve a talaj 

ásványianyag- (CEC, N, SOC) és szervesszén tartalma (SOC) tekintetében a C. 

rutilus és a C. mediterraneus lelőhelyek nagyfokú hasonlóságot mutatnak, az 

egyes paraméterek között a különböző talajmélységekben nincs szignifikáns 

különbség (4. ábra). Mivel a C. mediterraneus termőtesteit sokkal kisebb 

mennyiségben sikerült azonosítani és e faj ritkább előfordulásúnak bizonyult a 

hazai Pinus fenyvesekben, így egyéb változók közrejátszása feltételezhető a C. 

rutilus és C. mediterraneus fajok közötti interspecifikus kompetíció tekintetében. 

Ezen változók lehetnek a két faj különböző kolonizációs ideje, a talaj feletti és 

talaj alatti abundanciák közötti eltérés, a micéliumok növekedésének gyorsasága, 

sporofágia, intraspecifikus kompetíció, stb. (Gardes és Bruns 1996, Kennedy és 

Bruns 2005, Kennedy et al. 2007, 2020, Kennedy 2010). 

 

4. ábra. A Magyarországon gyűjtött Chroogomphus fajok termőhelyeinek talajtani és topográfiai 

paraméterei. A különböző színű oszlopok az egyes Chroogomphus fajok termőhelyeinek 

összesített átlagait, a hibasávok a standard hibát jelölik. CEC: kationcsere-kapacitás; N: 

nitrogéntartalom; SOC: szerves széntartalom; ALT: tengerszint feletti magasság. Az egyes 

parméterek után következő számok a SoilGrids adatbázisban szereplő talajmélység-intervallumok 

alsó határát jelzik; a számok után következő „b” jelölés Box-Cox transzformált adatokat jelölnek. 

Az oszlopok fölötti betűk ugyanazon paraméternek adott mélységben vizsgált, a három 

Chroogomphus faj termőhelyi értékei közötti szignifikáns különbségeket jelzik (Tukey HSD, 

p<0,05 esetén). Forrás: Palla és mtsai. (2024). 
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4. ÚJ TUDOMÁNYOS EREDMÉNYEK 

1. A hazai szakirodalmi források adatai alapján összeállítottam a 

magyarországi Pinus erdőkben eddig megfigyelt és dokumentált bazídiumos 

gombataxonok fajlistáját, valamint elvégeztem az adatok ökológiai szempontú 

kategorizálását, értékelését. Az összesen 14 bazídiumos gombarendet, 93 

családot, 249 nemzetséget és 811 fajt számláló lista egyes bejegyzéseihez 

(fajaihoz) egy egységesített rendszerben összesen 1582 esetben rendeltem hozzá 

gazdanövény- és társulástípust az egyes gombafajok megfigyelési adatai alapján, 

valamint ezekhez 1448 esetben erdőtermészetességi kategóriát is hozzárendeltem.  

2. Saját terepi mintavételezések és további gyűjtések feldolgozásával 75 

bazídiumos nagygombafaj hazai előfordulását igazoltam, amelyekből 12 újnak 

bizonyult Magyarország fungájára nézve. Jellemeztem az újonnan előkerült 

taxonok aktuális taxonómiai helyzetét, morfológiai jellegeit és az előfordulások 

ökológiai kontextusát. 

3. Elősször alkalmaztam molekuláris genetikai, mikroszkopikus és 

statisztikai módszereket a kriptikus Chroogomphus nemzetség Magyarországon 

jelenlévő fajainak és ökológiai preferenciáinak részletes feltárásához, valamint 

egyes eddig ismert morfológiai bélyegeinek revideálásához. Az eredmények 

alapján összesen négy Chroogomphus faj magyarországi jelenlétét igazoltam. 

4. Elősször készítettem az Irpicodon pendulus faj és a vele közelrokon 

Plicaturopsis és Plicatura taxonok filogenetikai pozícióját vizsgáló, a 

fehérjekódoló RPB2 lókuszra, valamint az ITS és LSU régiókra alapuló 

filogenetikai elemzést, illetve molekuláris óra vizsgálatot. Az eredmények alapján 

az Irpicodon, Plicaturopsis és Plicatura génuszok összevonására, valamint az I. 

pendulus Plicatura nemzetségbe való átkombinálására tettem javaslatot. 
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