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1. BEVEZETÉS 

A kukoricát az első termesztésbe vont növényeink között tartjuk számon, kb. 7000 évvel 

ezelőtti múltra tekint vissza, amelyeket a Mexikó területéről talált bizonyítékok is 

alátámasztanak (Piperno and Flannery, 2001; Smith, 2001). 

A világon az 1960-as évek óta a vetésterülete szinte megduplázódott, 106 millió 

hektárról 200 millió hektár fölé. A globális termésátlag is hasonlóan alakult, a 60-as évek óta 

gyakorlatilag a háromszorosára nőtt. 1961-ben 2 tonna/ha-al lehetett számolni, mára ez 6 

tonna/ha-ra duzzadt. Nem mehetünk el szó nélkül a termelés növekedési üteme mellett sem, 

hiszen közel 60 év alatt 200 millió tonnáról napjainkban meghaladta a 1.2 milliárd tonnát az 

össztermés világszinten (“FAOStat,” 2022; Serna-Saldivar, 2019). 

A kukoricatermesztés jövőbeli problémája a gabonafélék kártevője, a zöld kukorica-

levéltetű (Rhopalosiphum maidis) lehet. A zöld kukorica-levéltetű tápnövényei között a 

kukorica, cirok, cukornád, valamint a gabonafélék köre szerepel (Chen et al., 2019). A levéltetű 

kolóniák többnyire a levelek fonákán táplálkoznak, de előfordulhatnak a virágzaton is. A szúró-

szívó szájszervük következtében a növény a szúrás helyén klorótikusan elhalványul vagy – a 

cirokfélék esetében – bíborvörösre színeződik. A kukorica bibeszálainak szívogatásával a 

terméskötést akadályozza meg. A faj elterjedése szempontjából Európán kívül megtalálható 

Afrika, Ázsia, Észak-Amerika, valamint Ausztrália területén is (Ábrahám et al., 2011). 

Napjainkig szinte minden levéltetvekkel kapcsolatos kutatás a velük szimbiózisban élő, 

Buchnera nemzetségbe tartozó gamma-preoteobaktériumokról szólt (Paul et al., 1995). A 

Buchnera proteobaktériumok, amelyek aminosavakat és más vegyi anyagokat termelnek a 

gazdaszervezet számára, szükségesek a levéltetvek normális fejlődéshez és szaporodásához 

(Darby et al., 2003). A levéltetvekben speciálisan átalakult zsírsejtekben, az úgynevezett 

bakteriocitákban (6. ábra) találhatók meg, átadásuk csak vertikális úton történik (Angela, E. 

Douglas, 1994). Az obligát szimbionták nagyon szoros kapcsolatot ápolnak a 

gazdaszervezettel, sőt mindkét fél függ egymástól a túlélés szempontjából. Ezzel szemben a 

másodlagos szimbionták csak bizonyos ökológiai feltételek mellett profitálhatnak a 

gazdaszervezettel való kapcsolatból (Kikuchi, 2009; Moran and Telang, 1998). 

Mára világossá vált, hogy számos levéltetű faj a Buchnera nemzetségbe tartozó 

baktériumokon kívül más baktériumokkal is kapcsolatban áll. Ezen kapcsolatot másodlagos 

vagy járulékos szimbiózisnak nevezzük. A másodlagos szimbionták befolyásolják a levéltetvek 

https://hu.wikipedia.org/w/index.php?title=Buchnera_aphidicola&action=edit&redlink=1
https://hu.wikipedia.org/wiki/Aminosavak
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különböző biológiai aspektusait, így védelmet nyújtanak a természetes ellenségek pl. a 

parazitoid darazsak ellen (Oliver et al., 2005), befolyásolják a hőstresszel szembeni ellenállást 

(Montllor et al., 2002),a zöld vagy vörös egyedek arányát a populációban (Tsuchida et al., 

2010), illetve a szárnyas egyedek kialakulásának hajlamát (Leonardo and Mondor, 2006; 

McLean et al., 2011; Scarborough et al., 2005). 

A Rickettsia fajok hatással vannak a levéltetvek fitneszére, a Spiroplasma baktériumok 

pedig megvédik a tetveket a fonálférgektől, az entomopatogén gombáktól, valamint a parazita 

darázsfajoktól, hasonlóan a Hamiltonella defensa-hoz. A Wolbachia nemzetségbe tartozó 

baktériumok a populáció szabályozásában játszanak kulcsszerepet azáltal, hogy a fertőzött 

nőstények alig nemzenek hím utódokat. A Serratia symbiotica a levéltetvek egyik leggyakoribb 

másodlagos szimbiontája, amely a hőstresszel szemben nyújt védelmet számukra, emellett 

pedig olyan tápelemekkel segíthetik őket, amelyeket nem képesek felvenni. A levéltetvekre 

ható tényezők (termésgazdálkodás, éghajlat- és földhasználat változása, valamint természetes 

ellenségek) sokasága látszólag a gyors alkalmazkodás felé készteti őket. 

Munkánk során arra kerestük a választ, hogy az eltérő zöld kukorica-levéltetű 

(Rhopalisphum maidis) populációk mely endoszimbionta baktériumokkal élnek együtt eltérő 

régiók-, és termesztési körülmények között. 

2. CÉLKITŰZÉSEK 

A kutatás az alábbi hipotézisek mentén zajlott: 

 H1. A kukorica levéltetű (R. maidis), mint viszonylag szűk tápnövény körrel rendelkező 

faj, rendelkezik-e, hasonlóan más levéltetű fajhoz, nagyobb számú (obligát és fakultatív) 

baktérium szimbionta közösséggel? 

 H2. Amennyiben ezek a baktérium szimbionták jelen vannak a kukorica levéltetű 

szervezetében, a diverzitásuk mutat-e bárminemű összefüggést a tápnövény (kukorica) 

környezeti diverzitásával? 

 H3. Adott baktérium taxonok jelenléte és diverzitása mutat-e összefüggést a tápnövény 

(kukorica) kezelési (elsősorban tápanyagkiegészítés) intenzitásával? 
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3. ANYAG ÉS MÓDSZER 

3.1 A mintagyűjtések helyszínei és időpontjai 

A terepi munkát, vagyis a kukoricával bevetett területek kijelölését, valamint a 

levéltetvek gyűjtését 2019, illetve 2020-ban végezetük Romániában, összesen négy különböző 

régióból (7. ábra). A mintagyűjtés elsődleges szempontja volt, hogy a konvencionálisan művelt, 

nagy költségráfordítású (High Input Fields-HIF) mellett a természeteshez közeli, kis 

költségráfordítású (Low Input Fields-LIF) kukoricatáblákról is történjen gyűjtés.  

A mintavételezés mindkét gyűjtési évben ugyanazon területekről származott minden 

régió esetében. Az első mintavételezésre úgy 2019-ben, mint 2020-ban június első dekádjában 

került sor, a második gyűjtést pedig július első dekádjában végeztük, kivéve a Segesvári 

(Keresd) gyűjtési helyszíneket, ahonnan csak júniusban történt mintavétel. Minden régió 

esetében 2-2 táblát választottunk ki, amelyekről a mintagyűjtés zajlott. Az első mintákat mindig 

a kukoricatáblák szegélyeitől 10 méterre kezdtük gyűjteni, hogy minimalizáljuk a szegélyhatást 

és innen haladtunk menedékesen tovább a táblák belseje felé. A levéltetvek egy-egy 

kukoricanövényre koncentrálódtak így elfordult, hogy sem a kiválasztott növény közvetlen 

közelében, sem tőle távolabb nem találtunk újabb levéltetűvel fertőzött növényt, ezért haladtunk 

a tábla belseje felé, ahol mindig meghatároztunk egy 10x10 m-es négyzetet és ezen belül 

random módon választottuk ki a 10 növényt. Egy mintának a 10 kukoricanövényről begyűjtött 

össz levéltetű egyedszám felelt meg (kb. 50 egyed/minta). A mintákat 95%-os etanollal töltött 

0.5 milliliteres Eppendorf csövekbe gyűjtöttük, steril kesztyű és csipesz használatával. A 

mintákat lefagyasztottuk és -80 °C-on tároltuk a későbbi feldolgozásig.  A kiválasztott régiók, 

illetve parcellák a következő helyszínekről származtak: Temesvár, Sepsiszentgyörgy, 

Kézdivásárhely, valamint Segesvár. 

3.2 Baktérium szimbionták genetikai elemzése 

A levéltetvek baktérium szimbiontáinak genetikai elemzését Illuminával (Illumina 

amplicon sequencing) végeztük a V3-V4 régiók 16S rRNS génvizsgálatával OTU rendszerben 

(operational taxonomic units), amelyben 97% nukleotid szekvencia azonosságot követtünk. 

A szekvenálás a 16S rRNS génre fokuszált (Benedek et al., 2019; Csorba et al., 2021), 

pontosabban a teljes DNS kivonást követően, amit DNeasy PowerSoil Kit (Qiagen) 

segítségével végeztünk, a 16S rRNS gén amplifikációja történt baktérium specifikus 

szekvenciák keresésével  (Bakt_341F (5’-CCT ACG GGN GGC WGC AG-3′ [19]) and 

Bakt_805NR (5’-GAC TAC NVG GGT ATC TAA TCC-3′) (Apprill et al., 2015).  
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A teljes DNS szekvenálás Illumina MiSeq platformon keresztül történt (MiSeq standard 

v2 chemistry Genomics Core Facility RTSF, Michigan State University, USA). Miután 

megtörtént a szimbionták azonosítása, a rokonsági viszonyok további felbontására tandem 

ismétlődő szakaszok számának meghatározásán alapuló, ún. multi-locus variable number of 

tandem repeats (MLVA) elemzést végeztünk (Vogler et al., 2009). A domináns baktérium fajok 

teljes genom szekvenciáját új generációs szekvenálási módszerrel (Illumina MiSeq) határoztuk 

meg. 

3.3 Az adatok bioinformatikai és statisztikai értékelése 

Az adatok bioinformatikai elemzését a mothur v1.38.1 (Schloss et al., 2009) 

rendszerben végeztük MiSeq SOP (http://www.mothur.org/wiki/MiSeq_SOP downloaded at 

04/04/2018) (Kozich et al., 2013) programmal. Az endoszimbionták taxonómiai elemzését az 

ARB-SILVA SSU Ref NR 132 (Quast et al., 2013), módszerrel végeztük, 80% pontosággal 

1000 iterációs szinten. A baktériumok törzsi és génusz szintű elemzését a 16S rRNS 

szekvenciák szerint végeztük 97% génszekvencia gyakorisági azonosságot véve figyelembe 

(Tindall et al., 2010). A szimbionták alfa diverzitását Shannon-Wiener és Inverse Simpsons’s 

(1/D) diverzitási indexek kiszámításával elemeztük. A szimbionták gyakoriságát az eltérő 

területek között a Chao1 és az ACE gyakorisági mutatók kiszámításával határoztuk meg 

(mothur v1.38.1).  

A teljes baktérium diverzitás eloszlás esetében lineáris regressziót és Shannon & 

Simpson indexeket számoltunk PAST 4.02 programban (Hammer et al., 2001). A szimbionták 

közösségi mutatót, mint a kezelések közötti eloszlásokat, illetve azok hatását Bray–Curtis 

szimilaritási index kiszámításával végeztük. A domináns endoszimbionta génuszok eloszlását 

a kukorica kultúrák kezelési típusai között a genomiális DNS gyakoriságok alapján végeztük. 

Főkoordináta módszert (PCoA) alkalmaztunk az adott baktériumokhoz kapcsolódó DNS 

szekvenciák diverzitása és a kezelések közötti hatások elemzéséhez. A DNS szekvencia adatok 

log10 transzformációját követően meghatároztuk a két komponens (Diverzitás (PCoA axis1) és 

kezelés (PCoA axis2)) közötti eloszlásokat és a domináns Buchnera obligát endoszimbionta 

jelenlétében és annak hiányában is. 

4. EREDMÉNYEK 

4.1 2019-es év eredményei 

Összesen 259,878 kiváló minőségű bakteriális 16S rRNS génszekvenciát nyertünk a 

mintákból (86,626 ± 15,031). Minden esetben az átfedések 0.99% felett voltak, ami azt jelenti, 

http://www.mothur.org/wiki/MiSeq_SOP%20downloaded%20at%2004/04/2018
http://www.mothur.org/wiki/MiSeq_SOP%20downloaded%20at%2004/04/2018
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hogy a módszer sikeresen kimutatta a keresett baktérium taxonokat. A szekvenciák átlagos 

hossza 450 bázispár volt, amely lehetővé tette a nemzetség szintű azonosítást. Összességében 

ezekből a mintákból az első gyűjtési évben 213 baktériumnemzetséget sikerült azonosítani. A 

szimbionták gyakoriságát tekintve kitűnik, hogy az obligát szimbionta Buchnera nemzettség 

dominál, ugyanakkor nagyon magas az Enterobacteriaceae nemzettség aránya is. A fakultatív 

szimbionták esetében a legnagyobb mértékben az Enterobacteriaceae család képviseltette 

magát (17.5%, 32.8%, 15.8%). (1. Ábra). Faj szintű határozás nem történt. 

 

1. ábra: Kukorica levéltetvekből (R. maidis) kimutatott (log10) domináns baktériumok 

eloszlása. A minták kódolása esetében a T-Temesvárt jelöli, a 2-es szám a földrajzi régió 

általunk meghatározott kódja, az 1, 2, 3 a táblák kódjai. 

 

4.2 2020-as év eredményei 

A 2020-as gyűjtések alkalmával összesen 365 baktériumnemzettséget sikerült 

azonosítanunk a négy régió mintáiból. A kukorica levéltetvekre vonatkozó lineáris regressziós 

analízissel megállapítottuk, hogy még az azonos művelési rendszereken belül sem egyezett a 

baktériumok összetétele és száma. 

A leggyakoribb 20 taxon közül a Buchnera obligát szimbionta volt az, amely az összes 

mintában jelen volt, valamint a fakultatív szimbionták közül a Serattia, a Wolbachia és a 

Hamiltonella nemzetségbe tartozó fajok. 

A kutatásunk során átlagosan 50-53 baktérium taxont (génuszt) sikerült kimutatnunk a 

magas költségráfordítású, valamint a természeteshez közeli, kis költségráfordítású területekről 
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egyaránt. A diverzitási mutatók alapján kijelenthetjük, hogy bár számos baktérium taxont 

találtunk a mintákban, ezek alacsony gyakorisággal voltak jelen ezekben és csak néhány faj volt 

az, ami dominánsnak bizonyult. 

A baktériumok törzs szintű elkülönülése (2. ábra) során megfigyelhető, hogy a 

Proteobacteria törzs dominál, ezt követik az Actinobacteriota, Planctomycetota, 

Patescibacteria törzsek különböző arányban, valamint a sort a legkisebb részarányban a 

Bdellovibrionata törzs képviseli. 

 

2. ábra: Bakteriális szimbionta taxonok törzs szintű eloszlása az eltérő nagyságú és kezelésű 

kukorica ültetvények között. A minták kódolása (A1-A14), abban a sorrendben történt, ahogy 

azok időrendi gyűjtése volt. Ennek megfelelően Az A1, A2, A5, A6 a közepes méretű 

területeket jelenti, az A3, A4, A7, A8 a kis méretű területeket, az A9, A10 a házikerteket, míg 

az A11, A12, A13, A14 a nagy méretű területeket jelenti. 

A Serattia symbiotica endoszimbiontát a legnagyobb gyakorisággal a konvencionálisan 

művelt, nagy költségráfordítású (HIF) területekről gyűjtött levéltetvekből mutattuk ki, de jelen 

volt szinte az összes mintában. A Wolbachia nemzetség hiányzott a közepes méretű táblák 

(Sepsiszentgyörgy és környéke), valamint a kertekből gyűjtött mintákból. A Candidatus 

Hamiltonella endoszimbiontát ellenben csak egyetlen terület mintájából sikerült csak kimutatni 

a nagy kiterjedésű területek közül. A Rickettsiales rendjébe tartozó baktériumok, kivéve a 

Spiroplasma nemzetséget, nagyon kis gyakorisággal voltak jelen a levéltetvekben és ezt is csak 

egy közepes kiterjedésű területről gyűjtött mintából sikerült kimutatni. Végül de nem utolsó 



8 
 

sorban a Spiroplasma endoszimbionták a nagy kiterjedésű területek mintáiban, valamint a 

kiskertekből gyűjtött tetvek mintáiban voltak jelen (3. Ábra). 

 

3. ábra: Bakteriális szimbionta taxonok nemzetség szintű eloszlása az eltérő nagyságú és 

kezelésű kukorica ültetvények között. Az A1, A2, A5, A6 a közepes méretű területeket 

jelenti, az A3, A4, A7, A8 a kis méretű területeket, az A9, A10 a házikerteket, míg az A11, 

A12, A13, A14 a nagy méretű területeket jelenti. 

4.2.1 Közösségszerkezeti és korrelációs mutatók 

A főkoordináta módszer alkalmazásával kimutathatóvá vált, hogy melyek azok a 

baktérium taxonok, amelyek egy adott területen történő kezelési technológiához köthető. A 

módszer alapján a két független változó a baktérium taxonok genetikai diverzitása (Axis 1) a 

DNS szekvenciák alapján, valamint a kezelések (Axis 2) voltak. A kimutatást az obligát 

Buchnera jelenlétében és annak hiányában is elvégeztük. Abban az esetben, ha a Buchnera is 

jelen volt a kimutatásban, a baktérium taxonok genetikai diverzitása 72%-ban határozta meg 

azok eloszlását, a kezelések viszont csak 16,3%-ban. A kimutatás alapján egyértelműen látszik, 

hogy az obligát szimbionta Buchnera, valamint a fakultatív Hamiltonella a négy területen, 

monokultúrában termesztett kukoricában előforduló levéltetvekre jellemző, hasonlóan a 

Serratia taxonokhoz, míg a Wolbachia és a Chryseobacterium taxonok a kis területű és 

extenzíven termesztett kukoricában előforduló levéltetvekre volt jellemző. A domináns 

Buchnera hiányában, amikor csak a fakultatív taxonok diverzitását vettük figyelembe, a 

kezelések 23,3%-ben határozták meg az eloszlást, míg a taxonok genetikai diverzitása 43,8%-

ban (21. ábra). Ebben az esetben a Wolbachia és a Chryseobacterium taxonok kis területű és 

extenzíven termesztett kukoricában előforduló levéltetvekhez való kötődése szintén 
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kimutatható, hasonlóan a Hamiltonella dominanciájával a nagy területű és extenzív 

ültetvényekhez, ugyanakkor nem mutatható ki egyértelműen a többi taxon szoros kötődése egy 

adott termesztési technológiához. 

Az endoszimbionta baktériumok genetikai diverzitása és taxonómiai kapcsolódása 

(génusz szinten) nagymértékben függött a vizsgált kukorica kultúrák termesztési módszereitől 

és az alkalmazott kezelési módszerektől. Az obligát Buchnera és a fakultatív Serratia 

gyakoriságát a szintén fakultatív Wolbachia követte. A Bray–Curtis azonossági algoritmus 

segítségével kimutatható volt, hogy az említett baktérium génuszok eloszlása genetikai 

diverzitás szinten is a termesztési módszerek szerint történt, adott termesztési módhoz adott 

baktérium csoport köthető. 

5. Összefoglalás 

Kutatásunk fókuszában az amerikai kontinensen, valamint mára már Európában is 

megjelent, valamint közvetlen és közvetett kártételével gazdasági kárt okozó zöld kukorica-

levéltetű (Rhopalosiphum maidis), valamint a vele szimbiózisban élő obligát és fakultatív 

baktériumközösség vizsgálata áll. 

Célul tűztűk ki, hogy megvizsgáljuk ezen kártevő eltérő populációi mely 

endoszimbionta baktériumokkal élnek együtt eltérő régiók-, és termesztési körülmények között. 

Emellett választ kerestünk arra, hogy az obligát, valamint fakultatív szimbionták együttese 

eltérő gyakorisággal van-e jelen a populációkban eltérő termesztési és környezeti körülmények 

mellett. Végül de nem utolsó sorban pedig szerettünk volna megállapítani, hogy az adott 

szimbionta taxonok milyen korrelációt mutatnak az adott környezeti és kezelési eljárásokkal.  

A terepi munkát két egymásutáni évben 2019, valamint 2020-ban végeztük 

Romániában, négy különböző régióban termesztett kukorica ültetvényben. Elsőként sikerült 

kimutatnunk a zöld kukorica-levéltetvek esetében az endoszimbionta baktériumok diverzitását 

különböző termesztési módok és kezelések mellett Románia különböző régióiból gyűjtött 

mintáiból. 

Összesen 365 baktériumnemzetséget azonosítottunk, amelyek közül hat az 

endoszimbionta baktériumok csoportjába tartozik, és amelyek szoros kapcsolatban vannak 

vagy lehetnek a zöld-kukorica levéltetvekkel, biztosítva számukra bizonyos előnyöket. 

A kielemzett minták alapján megállapítottuk, hogy minden esetben az elsődleges 

szimbionta baktériumfaj (Buchnera aphidicola) valamint az Enterobacteriaceae családba 

tartozó fakultatív szimbionták voltak a dominánsak. 
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A kutatásunk során az a tendencia volt megfigyelhető, hogy a konvencionálisan kezelt, 

kis költségráfordítású (kis méretű táblák, kertek) területekről származó mintáknál - amelyek a 

hidegebb régiókból kerültek ki- összeségében alacsonyabb baktériumdiverzitás volt a jellemző. 

A konvencionálisan művelt, nagy költségráfordítású területek kukoricatáblái esetében, 

ahol a kötelező gyomirtási feladatok mellett a domináns kezelési mód a műtrágyák használata 

volt (N, P, K) a magas bakteriális diverzitás (nem csak az endoszimbionták) pozitív korrelációt 

mutatott a műtrágyahasználat alkalmazásával. 

A jövőben szeretnénk folytatni ezirányú kutatásunkat a baktériumközösségek 

pontosabb feltárására, valamint faji szintű meghatározására, a kukorica levéltetvek esetében. 

Az elkövetkezendő években célunk tovább vizsgálni ezen másodlagos szimbionta baktériumok 

hatását a levéltetvek adaptációjára nézve, biotikus és abiotikus tényezőkkel szemben.
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