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Az elmúlt évben vizsgálataink elsősorban a gomba endofiton közösség és a növényi 
metabolom közötti interakciók feltárására irányultak. Modellnövényként a Hajdú-Bi-
har régió egyik meghatározó haszonnövényét, az Armoracia rusticanat választottuk. 
Célkitűzéseink között szerepelt 8 különböző tormafajta teljes metabolomjának (meta-
bolitösszességének) feltárása célzatlan LC-ESI-MS/MS metabolomikai módszerrel, to-
vábbá a növényekben élő gombaközösségek összetételének meghatározása újgenerá-
ciós amplikonszekvenálással. 
Vizsgálatainkhoz egy kísérleti termőterületről gyűjtöttünk mintákat 2 éven keresztül. 
A gyökérmintákból felületi fertőtlenítés és kriogén homogenizálás után metabolomikai 
és genomi DNS-extraktumokat készítettünk, majd a műszeres analíziseket követően 
extenzív adatbányászattal vizsgáltuk a metabolom–mikrobiom korrelációkat. 
A metabolom–mikrobiom korrelációs analízisek alapján a gazdanövények kémiai ösz-
szetétele leginkább a Monosporascus, Setophoma és Tetracladium genusokba tartozó 
gombák mennyiségére volt a legnagyobb a hatással. Az azonosított vegyületcsaládok 
közül a flavonoidglikozidok mutatták a legerősebb korrelációkat. Ezzel szemben a tor-
mában jelentősen nagy koncentrációban megtalálható glükozinolátok, melyek erős an-
tifungális hatású vegyületek prekurzorai, sokkal csekélyebb mértékű hatással bírtak a 
gombaközösség összetételét illetően. Konklúzióként elmondható, hogy a gombaközös-
ségek közel egyharmadában szignifikáns korrelációk figyelhetőek meg legalább egy ké-
miai featurrel, mely a célzatlan metabolomikai megközelítés erejét bizonyíthatja és 
hasznos kiegészítője lehet proteomikai és transzkriptomikai analíziseknek. 
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