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RÖVIDÍTÉSEK JEGYZÉKE 

MACC – Mosonmagyaróvár Algal Culture Collection – 

Mosonmagyaróvári Algagyűjtemény, Magyarország NCBI 

18S rRNS – eukarióták riboszómális RNS kis alegysége 

bEPS – kötött extracelluláris poliszacharid 

BLAST – Basic Local Alignment Search Tool – on-line szekvenciakereső 

alkalmazás 

CCALA – Culture Collection of Autotrophic Organisms – Autotróf 

Szervezetek Gyűjteménye, Csehország 

CCAP – Culture Collection of Algae and Protozoa – Alga és Protozoa 

Gyűjtemény, Egyesült Királyság 

DNS – dezoxi-ribonukleinsav 

EPS – extracelluláris poliszacharid 

IPPAS – Culture Collection of Microalgae IPPAS – IPPAS Mikroalga 

Gyűjtemény, Oroszország 

MEGA – Molecular Evolutionary Genetics Analysis – szekvenciaelemző 

program 

MUSCLE – MUltiple Sequence Comparison by Log-Expectation – 

szekvenciaösszehasonlító program 

OTU – Operational Taxonomic Unit - működési taxonómiai egység 

PCR – Polymerase Chain Reaction – polimeráz láncreakció 

RAxML – Randomized Axelerated Maximum Likelihood – filogenetikai 

elemzést végző program 

RNS – ribonukleinsav 
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sEPS – oldott extracelluláris poliszacharid 

TIM2 + G + I model – Transition model – evolúció elemzésére használt 

model 

Zehnder-8 – Zehnder-8 tápoldat (Kotai 1972) 
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KIVONAT 

A Mosonmagyaróvári Algagyűjtemény (MACC) korábban alaktani 

szempontból Chlamydomonas (Chlorophyta, Chlamydomonadaceae) 

nemzetségbe sorolt törzseinek taxonómiai újraértékelése molekuláris 

adatok felhasználásával, és egyes Chlamydomonas törzsek 

extracelluláris poliszacharid (EPS) termelésének jellemzése. 

A Chlamydomonas az egyik legnagyobb zöldalga nemzetség több 

mint 800 leírt fajjal. Törzsgyűjteményekben megközelítőleg 400 törzs áll 

rendelkezésre, alkalmazható kutatási célokra. A Chlamydomonas 

nemzetség – és azon belül is a C. reinhardtii – sokoldalú gyakorlati 

jelentőségére utal, hogy modellszervezetként olyan tudományterületeken 

alkalmazzák, mint a fotoszintézis kutatás, az örökléstan, az UV-

rezisztencia kérdései, a hidrogén-, biogáz- és biodízel-termelés 

lehetőségei, a hormonkutatás, a mezőgazdaság és a gyógyszerkutatás. A 

Chlamydomonas taxonokat hagyományosan életciklusuk vegetatív 

szakaszában, alaktani jellemzőik szerint osztályozzák. Az egysejtű 

szervezeteket magába foglaló nemzetség alapvető jellemzője a két egyenlő 

hosszúságú ostor és a sejt térfogatának mintegy felét kitevő kloroplasztisz, 

amely egy vagy több pirenoidot tartalmaz. 

Az 1990-es évek óta, a molekuláris markerek filogenetikai 

elemzésben való alkalmazása bebizonyította, hogy a taxonómiai 

meghatározáshoz az alaktani megközelítés nem elegendő a legtöbb 

zöldalga, így a Chlamydomonas nemzetség esetében sem. Napjainkra 

kiderült, hogy a nemzetség polifiletikus, ezért alapos felülvizsgálatra van 

szükség, amelyre a legújabb irányvonal, a polifázikus megközelítés kínál 

lehetőséget. Ez különböző eljárásokat egyesít magában, nevezetesen 

alaktani, citológiai, ultrastrukturális és molekuláris biológiai 
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vizsgálatokat. A hagyományos taxonómiát alkalmazó morfológusok több 

mint 800 Chlamydomonas fajt jegyeznek, de a polifázikus megközelítés 

alkalmazásával ez a szám minden bizonnyal a töredékére, 100–150 

taxonra fog csökkenni. 

A 18S rRNS gén kiválasztott génszakaszának felhasználásával 

rendszertani vizsgálatokat végeztem 70 MACC (Mosonmagyaróvári 

Algagyűjtemény) törzsön, amelyeket korábban alaktanilag az egysejtű 

ostoros Chlamydomonas nemzetséghez tartozónak azonosítottak. A 

vizsgálataim fő célja az MACC Chlamydomonas törzsek taxonómiai 

besorolásának korszerűsítése volt. Megállapítottam, hogy az alaktani 

alapon történt rendszertani besorolás a törzsek többségénél nem elegendő. 

Az azonosítást megnehezítette, hogy időközben a zöldalgák taxonómiai 

osztályozása folyamatosan változott. A molekuláris módszerek 

alkalmazásával kilenc, filogenetikailag eltérő taxon csoportot 

azonosítottam. A molekuláris adatokból kiderült, hogy a 70 törzs közül 22 

Chlamydomonas, 9 a Scenedesmus nemzetség tagja, 8 Chlorosarcinopsis, 

8 Lobochlamys, 6 Chlorella, 5 Chlorococcum, 3 Deasonia, 2 

Heterochlamydomonas, 1-1 Chloromonas, Nautococcus és Tetraspora, 

míg 4 törzs besorolása továbbra is megoldatlan. A kládokat a kiválasztott 

18S rRNS-t kódoló génszakaszok hasonlóságának vizsgálatával és az 

úgynevezett p-distance módszer alkalmazásával határoztam meg. 

Vizsgálataim rávilágítottak arra, hogy a törzsgyűjtemények izolátumainak 

taxonómiai azonosítása alaktani módszerekkel nem lehetséges, sőt a 

jelenlegi “állapotfelmérés” mellett szükséges az algarendszertani 

változások folyamatos nyomonkövetése is. 

Vizsgálataim másik célja egyes Chlamydomonas törzsek, a 

mezőgazdaság számára értékes extracelluláris poliszacharid (EPS) 
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termelésének megismerése volt. A Chlamydomonas (Ehrenberg 1833) 

nemzetség egyes fajai bizonyos körülmények között képesek nagy 

molekulatömegű extracelluláris poliszacharidok (EPS) kiválasztására. Az 

MACC (Mosonmagyaróvári Algagyűjtemény) törzseinek EPS 

termeléséről eddig nem álltak rendelkezésre eredmények. 

Vizsgálataimhoz az MACC 20 Chlamydomonas törzsét választottam ki, 

amelyekből a kivont EPS mintát fenol-kénsavas módszer segítségével 

tanulmányoztam. Hét törzs esetében több mint 1 g L-1 oldható EPS-t 

mértem, három törzs tenyészetében pedig az oldható EPS mennyisége 

meghaladta a 2 g L-1 -t. A legtöbb EPS-t az MACC 398 törzs termelte 

(2763 mg L-1) a 30 napos inkubálás során.  

Ezen kívül, összefüggést találtam a taxonómiai újraértékelés és az 

EPS eredmények között. A magas EPS termelés az Oogamochlamydinia 

filogenetikai csoportra volt jellemző, míg a vizsgált 20 törzs esetében 

megállapítható, hogy kilenc a Reinhardtinia filogenetikai csoport tagja 

volt, tehát leginkább erre a csoportra volt jellemző az EPS termelés. Az 

adatokból szintén kiolvasható, hogy az új, filogenetikai alapú besorolás 

értelmében két törzs, az MACC-825 (Scenedesmus sp.) és az MACC-771 

(Chlorella sp.) nem tartozik egyik Chlamydomonas-hoz hasonló 

filogenetikai csoportot tartalmazó rendbe sem. 

Az eredmények alapján megállapítható, hogy az MACC 

Chlamydomonas törzsei között vannak értékes EPS-termelők, amelyek 

például talajkondicionáló készítmények alapanyagai lehetnek. 

  

DOI: 10.15477/SZE.WAMDI.2021.004



 

12 

 

ABSTRACT 

 

Taxonomic re-evaluation of previously identified Chlamydomonas 

(Chlorophyta, Chlamydomonadaceae) strains from the 

Mosonmagyaróvár Algal Culture Collection (MACC) using 

molecular data, and characterization of extracellular polysaccharide 

(EPS) production in some Chlamydomonas strains. 

 

Chlamydomonas is one of the biggest green algal genera with more 

than 800 described species. Approximately 400 strains are available in 

collections and applicable for research purposes. Referring to the 

versatility of genus Chlamydomonas – and in particular C. reinhardtii –, it 

is applied on scientific fields such as genetics, photosynthesis research, 

UV resistance issues, possibilities of hydrogen, biogas and biodiesel 

production, hormone research, agriculture and medicine. The green alga 

genus Chlamydomonas is traditionally classified according to 

morphological characteristics in the vegetative stage of the life cycle. 

Essential features of the genus are the two anterior flagella of equal length 

and the single chloroplast containing one or more pyrenoids.  

Since the 1990s, the use of molecular markers for phylogenetic 

analysis demonstrated that the morphological approach is appropriate 

neither for most green algae, nor for the genus Chlamydomonas. Most 

green alga genera are polyphyletic, so their status and species number 

require further revision. The latest trend is the polyphasic approach that 

combines different methods like morphology, cytology, ultrastructural and 

molecular biological studies. Morphologists on the side of traditional 

taxonomy register more than 800 Chlamydomonas species, however this 

amount will likely decrease to 100–150 Chlamydomonas species by using 

a polyphasic approach. 
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Systematic studies on 70 MACC (The Mosonmagyaróvár Algal 

Culture Collection, Hungary) isolates previously morphologically 

identified as ‘Chlamydomonas’, a unicellular flagellate, were carried out 

based on the selected gene section of the 18S rRNA gene. The main 

purpose of my study was to update the taxonomic classification of MACC 

Chlamydomonas strains. I found that the taxonomic classification on 

morphological basis is not enough for the most strains. This was also borne 

out by the fact that the taxonomic classification of green algae has 

constantly changed in the meantime. Nine clusters of phylogenetically 

different taxa were identified. Molecular data revealed that 22 of the 70 

strains are Chlamydomonas, 9 are members of the genus Scenedesmus, 8 

are Chlorosarcinopsis, 8 are Lobochlamys, 6 are Chlorella, 5 are 

Chlorococcum, 3 are Deasonia, 2 are Heterochlamydomonas, and there is 

a Chloromonas, Nautococcus and Tetraspora, while 4 strains remain 

unresolved. Clades were established by similarity and p-distances of the 

selected gene section of the 18S rRNA gene. My studies have shown that 

the taxonomic identification of strain isolates is not possible with 

morphological methods, and in addition to the current ‘review’, it is also 

necessary to continuously monitor the algae taxonomic changes. 

 The other aim of my research was to find some valuable 

extracellular polysaccharide (EPS) producing Chlamydomonas strains for 

agriculture. Some species of the genus Chlamydomonas (Ehrenberg 1833) 

can secrete EPS under specific conditions. Up to now, no results were 

available for EPS production of MACC (Mosonmagyaróvár Algal Culture 

Collection) strains. In this study, twenty Chlamydomonas strains were 

analyzed using the Phenol-Sulfuric Acid method. Seven strains produced 

more than 1g L-1 whereas three strains more than 2g L-1 soluble EPS 

DOI: 10.15477/SZE.WAMDI.2021.004



 

14 

 

(sEPS). Strain MACC-398 was the highest sEPS producer (2763 mg L-1) 

during the 30-day incubation period.  

In addition, I found correlation between taxonomic re-evaluation 

and EPS results. High EPS production was characteristic of the 

Oogamochlamydinia phylogenetic group, while in case of the 20 

examined strains, nine were found to be members of the Reinhardtinia 

phylogenetic group. Therefore, EPS production was most characteristic of 

this group. The data also show that, under the new phylogenetic-based 

classification, two strains, MACC-825 (Scenedesmus sp.) and MACC-771 

(Chlorella sp.), do not belong to any orders containing a phylogenetic 

group similar to Chlamydomonas. 

This study highlighted promising strains for application in soil 

conditioning. Based on the results, it can be concluded that there are 

valuable EPS producers among the MACC Chlamydomonas strains. These 

may be, for example, raw materials for soil conditioning products. 
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1. BEVEZETÉS 
 

Tanulmányom a korábban Chlamydomonas-ként azonosított 70 

MACC törzs rendszertani kapcsolataira összpontosított. Az MACC 

gyűjtemény Chlamydomonas törzseiből nem áll rendelkezésre molekuláris 

filogenetikai adat, ezért szekvenáltam a 18S rRNS génjüket kódoló DNS 

bizonyos szakaszát, hogy meghatározzam a filogenetikai helyüket és 

hozzárendeljem azokat a Nakada és mtsai. (2008b) által meghatározott 

alcsoportokhoz. A kutatás célja, hogy megfelelő alapot biztosítson a 

jövőbeni rendszertani és biodiverzitással kapcsolatos illetve alga-

biotechnológiai kutatásokhoz. 

Az utóbbi évek mezőgazdaságának kiemelkedően fontos 

technológiai eleme a szükséges mennyiségű és minőségű természetes 

anyagok, tápanyagok, talajjavítók, lombtrágyák és különböző 

növénykondicionáló anyagok visszajuttatása a talajba, illetve a növény-

talajrendszerbe. A világon mindenütt, egyre több algakészítmény kerül 

kereskedelmi forgalomba, számos hasznos tulajdonságuk és kedvező 

hatásuk miatt. A növénytermesztésben leggyakrabban biotrágyaként, 

talajkondicionálóként (extracelluláris poliszacharidok - EPS) és 

növekedésszabályozó anyagként használnak algákat, de az utóbbi időben 

megnövekedett az érdeklődés növényvédő hatásuk iránt is.  

A mosonmagyaróvári algatörzsek hormontermelését már közel két 

évtizede vizsgálják a Növénybiológiai Intézetben. Biotesztekkel és 

analitikai módszerekkel mára nyilvánvalóvá vált, hogy a 

cianobaktériumok, a mikroalgák és a makroszkopikus tengeri algák 

egyaránt termelnek növényi hormonokat, amelyek miatt különleges 

növénykezelésekre alkalmasak. Hatással vannak egyebek között a 
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transzspiráció csökkentésére, ugyanakkor fokozzák a terméskötődést és 

növelik a levelek klorofill-tartalmát, a termés fehérjetartalmát, valamint a 

gyökér- és hajtásfejlődést.  
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2. CÉLKITŰZÉS 
 

Választott feladatom, hogy a Mosonmagyaróvári algagyűjtemény 

Chlamydomonas zöldalga törzseit molekuláris szinten és alaktanilag 

jellemezzem, majd a kapott eredmények alapján elvégezzem a törzsek 

elkülönítését. Ez egyben azt is jelenti, hogy az MACC Chlamydomonas 

törzseire alkalmazva meghonosítsak modern, DNS alapú markerezési 

eljárásokat és kimutassam EPS tartalmukat.  

Laboratóriumi vizsgálataimhoz 70 db Chlamydomonas törzset 

választottam ki. A művelet alapvetően a 18S rRNS (riboszómális RNS) 

gén egy bizonyos szakaszának szekvencia meghatározására épült (Novis 

és mtsai. 2009, Wu és mtsai. 2001). 

 

Kutatásaim során két fő célkitűzés vezérelt:  

 

 A Mosonmagyaróvári Algagyűjtemény (MACC) Chlamydomonas 

törzseit pontosan azonosításam és átsoroljam. Ezáltal 

bemutathatóvá válik az MACC Chlamydomonas törzsek jelen 

pozíciója a zöldalga filogenetikai fa egy szakaszán. 

 

 Az extracelluláris poliszacharidok kivonása és jellemzése a 

kiválasztott törzsekből. Ez alapot teremthet későbbi 

talajkondicionálásra irányuló kísérleteknek.  
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3. IRODALMI ÁTTEKINTÉS 

A zöldalgák az eukarióta fotoautotróf élőlények nagy és sokszínű 

csoportját alkotják, kezdve az egysejtűektől a többsejtű formákig 

(Bellinger és Sigee 2010). Zöldalgákat a világon mindenütt találhatunk 

beleértve olyan élőhelyeket is, mint az északi-sarki és a déli-sarki régiók, 

az óceánok és az édesvízű tavak, az örök jég és hó felszíne, valamint a 

különféle talajok a mérsékelten nedves területektől egészen a száraz 

területekig (Pröschold és Leliaert 2007). A zöldalgák olyan 

életközösségben is megtalálhatóak; mint a zuzmók, az egysejtűek és 

likacsoshéjúak, vagy parazitákként a forró égövi növényeken. Egyes 

becslések szerint legalább 600 nemzetségük és 10 000 fajuk létezik 

(Norton és mtsai. 1996). 

Alapvető ökológiai szerepük a napenergia kémiai energiává való 

átalakítása. Számos tulajdonságuk van, mely a víz-, talaj- és 

növényrendszereket befolyásolja és lehetővé teszi gyakorlati 

felhasználásukat. Olyan extracelluláris poliszacharidok (EPS), mint 

például alginátok, agarok, karragének, fukodiánok termelése révén, az 

élelmiszer- és gyógyszeriparban, de más iparágakban is elterjedt a 

használatuk (Misurcova és mtsai. 2012). Analitikai mérések eredményei 

alapján, napjainkra nyilvánvalóvá vált, hogy a zöldalgák növényi 

hormonokat is termelnek (PGR: Plant Growth Regulator, Ördög és mtsai. 

1996, 2006), amelyek biológiai hatásuk miatt speciális növénykezelésekre 

használhatók. Alkalmasak a transzspiráció csökkentésére, fokozzák a 

terméskötődést, növelik a levelek klorofill tartalmát, a termés 

fehérjetartalmát, valamint serkentik a gyökér- és hajtásfejlődést (Stirk és 
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mtsai. 2013a, 2013b). A hormontermelő algák szuszpenziójával kezelt 

növényeknél javul a termés minősége, nő a termés hozama (Tóth és mtsai. 

2011), sőt növényvédelmi problémákat orvosolhatunk vele (Németh és 

mtsai. 2006, Ördög és mtsai. 2006, Grierson 2013). Jäger és mtsai. (2010) 

kukorica (Zea mays L.) biotesztekkel igazolta a mikroalgák citokinin- és 

auxinszerű hatását. Stirk és mtsai. (2013a) endogén auxinok és citokininek 

mennyiségét határozták meg 24 axénikus mikroalga törzsből. 

Ezen kívül olyan tudományterületeken alkalmazzák még a 

Chlamydomonas zöldalgákat, mint az UV-rezisztencia kérdései, a biogáz- 

és biodízel-termelés lehetőségei, a hormonkutatás, a mezőgazdaság és a 

gyógyszerkutatás. A Chlamydomonas reinhardtii-t nagymértékben 

tanulmányozzák a géntechnológia területén, a rekombináns fehérje-

termeltetés révén, enzimek és védőoltások előállítására a biotechnológiai 

szektorban (Scaife és mtsai. 2015). Mivel a Chlamydomonas egy alapvető 

biológiai eszköz, a fajok megfelelő elnevezése és leírása szükséges. 

Az algák osztályozása jelenleg is átdolgozás alatt áll, a molekuláris 

adatok bővülése miatt. Pröschold és Leliaert (2007) a polifázikus 

megközelítés alkalmazását javasolja az alga rendszertan átdolgozásánál. 

Ezen módszer magába foglalja a molekuláris információ, az alaktan, az 

elektronmikroszkópia, az életciklus elemzések és az ökológiai vizsgálatok 

kombinálását. Ami a volvokális taxonokat illeti, a Chlamydomonas 

(Pröschold és mtsai. 2001), a Chlorogonium (Nakada és mtsai. 2008b) és 

a Microglena (Demchenko és mtsai. 2012, Watanabe és Lewis 2017) 

esetében, a 18S rRNS szekvencia illesztés estén széles körben alkalmaztak 

polifázikus megközelítést 
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3.1. A Chlamydomonas nemzetség helye az algák 

rendszerében 
 

A Chlorophyta divízió legnagyobb csoportja a Chlorophyceae 

osztály, amely körülbelül 350 nemzetséget, köztük a Chlamydomonas 

nemzetséget, és mintegy 2500 fajt foglal magába. (Nakada és mtsai. 

2008a, 2008b; Nakada és Tomita 2011, 2016). A Chlamydomonas 

nemzetséget (görögül: chlamys vagyis köpeny, palást, illetve monas, ami 

magányosat jelent) Ehrenberg nevezte el (Ehrenberg 1833, 1838), amely 

valószínűleg egyezik az 1786-ban leírt ostoros Monas-szal (Ettl 1976). 

A Chlamydomonas nemzetség a Chlamydomonadaceae családba 

tartozik (Umen és mtsai. 2011). A nemzetség több mint 800 fajt foglal 

magában, de mára felismerték, hogy polifiletikus (jellemvonásaik 

hasonlóak, azok több ősre vezethetők vissza, a hasonló tulajdonságok 

egymástól teljesen függetlenül jöttek létre a párhuzamos evolúció során), 

így a nemzetség alapos felülvizsgálatára van szükség (Stern és mtsai. 

2009). A nemzetség jellegzetes és legjobban tanulmányozott 

képviselőjének, a C. reinhardtii-nak a rendszertani helye Frey (2015) 

szerint a következő: 

Birodalom: Eukaryota 

 Ország:  Viridiplantae 

 Törzs:  Chlorophyta 

 Osztály:  Chlorophyceae 

 Rend:  Chlamydomonadales 

 Család:  Chlamydomonadaceae 

Nemzetség: Chlamydomonas  
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3.2. A Chlamydomonas nemzetség jellemzése 
 

A Chlamydomonas taxonok rendszertani besorolására irányuló 

kezdeti próbálkozások a sejtek színét és fénymikroszkópos alaktanát 

vették alapul. Bár ezek továbbra is fontos jellemzők, más szempontok, 

mint például a fénygyűjtő pigmentek típusai, sejtfal alkotóelemek és a 

raktározó anyagok kémiai jellege jobb támpontot adhatnak a vizsgált törzs 

azonosításához (Richmond 2008). 

Dill 1895-ben 15 Chlamydomonas fajt tartott számon. A lista 

1927-re 146 fajra gyarapodott, amelyekre Közép-Európában bukkantak. 

Pascher (1927a) fajleírásait a színtest alakjára és számára, illetve a 

pirenoidok elhelyezkedésére alapozta. Gerloff (1940) további fajokat 

határozott meg, ezzel az ismert Chlamydomonas taxonok száma 321-re 

emelkedett. Ettl átfogó tanulmánya a „Die Gattung Chlamydomonas” (Ettl 

1976) már 459 Chlamydomonas fajról tesz említést, miközben a 

Chloromonas alnemzetséget külön nemzetséggé nyilvánította. A 

fennmaradó fajokat 9 csoportba sorolta, amelyeket az alnemzetség helyett 

Hauptgruppen („főcsoportok”) elnevezéssel illetett, de ez utóbbi elnevezés 

nem kapott hivatalos taxonómiai rangot (Pröschold és Silva 2007). 

Pröschold és mtsai. (2018) bonyolult összehasonlító vizsgálatok után 

kiderítették, hogy a jelenlegi álláspont szerint 3 faj, nevezetesen a C. 

incerta, C. reinhardtii és C. schloesseri tekinthető a nemzetség tagjának. 

A Chlamydomonas nemzetség tagjai egysejtű szervezetek két 

egyenlő hosszúságú elülső ostorral (flagellum), a papilla (kúp alakú 

nyúlvány) hiányozhat. Fontos határozójegy még a csésze alakú színtest, 

amely egy vagy több pirenoidot tartalmaz (1. Ábra, 1. Táblázat).  
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1. Ábra A Chlamydomonas alaktana (Dent és mtsai. 2001) 

 

A sejtek többnyire 5–10 μm átmérőjűek és körte vagy tojásdad 

alakúak. A plazmamembránt körülvevő sejtfal glikoprotein rétegekből áll 

(Stern és mtsai. 2009). Az ostorok és a bazális testek szerkezete és 

működése homológ az állati sejtek csillószőreivel és bazális testeivel, így 

a Chlamydomonas nemzetség kiváló modellként szolgál e sejtszervek 

tanulmányozására (Pedersen és Rosenbaum 2008). A sejtmag a bazális 

testek alatt helyezkedik el, míg a sejtek dorzális részét egy nagy, csésze 

alakú kloroplasztisz alkotja, amely a teljes térfogatnak több mint a felét 

teszi ki. Az ostorok a sejt méretével megegyező hosszúságúak, vagy annál 

hosszabbak, ritkán rövidebbek, csúcsi helyzetűek. A szemfolt általában 

középen vagy elöl helyezkedik el (Ács és Kiss 2004). A palmelloid állapot 

kedvezőtlen körülmények között alakul ki, a Chlamydomonas taxonok 

elveszítik ostoraikat, és egy zselés anyaggal veszik magukat körül. Ezt 
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követően többszörös osztódással zselés telepet képeznek. A kedvező 

körülmények beálltával a palmelloid állapotban lévő sejtek visszanyerik 

jellegzetes mozgó alakjukat (Sharma 1986). A Chlamydomonas nemzetég 

fajainak meghatározása nehézkes, így annak megkönnyítésére 

mesterséges csoportokat hoztak létre (Felföldy 1985, 1. Táblázat): 

 

1. Táblázat A Chlamydomonas csoportok vázlatos képe a színtestük 

(kloroplasztiszuk) alakját és pirenoidjaik elhelyezkedését bemutatva 

(Felföldy 1985). 

 

A csoport neve 
Vázletos 

képe 

Kloroplasztiszuk, pirenoidjaik 

jellemzői 

Euchlamydomonas 

 

Csésze alakú színtest, amelyet 

barázdák, lyukak és bevágások 

módosíthatnak. Egyetlen alapállású 

pirenoid. A sejtmag a sejt elülső 

részében, a színtest üregében 

található. 

Chlamydella 

 

Csésze alakú színtest, amelyet 

barázdák, lyukak és bevágások 

módosíthatnak. Egyetlen oldalt 

állásó pirenoid. A sejtmag a színtest 

üregében van, a pirenoid előtt vagy 

mögötte. 

Bicocca 

 

Csésze alakú színtestben két 

egmással szemben álló pirenoid 

van, amelyek vagy szabályosan az 

egyenlítő mellett vagy 

szabálytalanul, egyik följebb, a 

másik lejebb helyezkedik el. 
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Chlorogoniella 

 

A színtest féloldalas, falmenti 

köpeny vagy vályú alakú, különféle 

öblösödésekkel, bevágásokkal vál-

tozatos. Egyetlen, oldalt álló 

pirenoid, a sejtmag is eléggé late-

rális. 

Pseudagloe 

 

A színtest csésze vagy cső alakú, az 

egyetlen pirenid a sejt közepén lévő 

színtest hídban van, a színtest 

hosszmetszete ezért H-alakú. A 

sejtmag a pirenoid előtti üregben 

található. 

Agloe 

 

A színtest csésze vagy cső alakú, a 

sejt közepén lévő színtest hídba van 

ágyazva az egyetlen pirenoid. A 

színtest hosszmetszete ezért H-

alakú. A sejtmag a pirenoid mögötti 

üregben található. 

Amphichloris 

 

A csésze vagy cső alakú színtestben 

két híd alakult ki, egyik a középen 

lévő sejtmag előtt, egy pedig 

mögötte. Mindkét hídban egy-egy 

pirenoid fekszik a függőleges 

tengely mentén. 

Pleiochloris 

 

A színtest alapformájában csésze 

alakú (néha módosul), gyakran 

csíkos, foltos átlyuggatott vagy 

különálló darabokra szabdalt. 

Mindig több, néha sok szabálytala-

nul elhelyezkedő pirenoid van 

benne. 

 

Sphaerella 

 

Hó, jég és gleccser felületén élő, 

havasi fajok, amelyekben a színtest 

szerkezete nehezen ismerhető fel 
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A Chlamydomonas nemzetségen belül sok fajt írtak le, de közülük 

jónéhány valószínűleg nem Chlamydomonas (Vuuren és mtsai. 2006). A 

nemzetség fajait nehéz azonosítani (Harris 1989). A Carteria nemzetség 

hasonlít a Chlamydomonas-hoz, de négy ostorral rendelkezik. A 

Dunaliella szintén hasonlít a Chlamydomonas-hoz, de sejtfala nem erős 

szerkezetű, és általában a sós tavak rózsaszínes vagy vöröses 

elszíneződését okozza (Brook és Johnson 2002). 

3.3. A Chlamydomonas taxonok filogenetikai 

kutatására használt gének 

Genetikai markernek (mark = megjelöl) tekintünk általában 

minden olyan tulajdonságot, amely felhasználható egy fajra, populációra, 

illetve egyedre jellemző DNS-bázissorrend (szekvencia) azonosítására. Ez 

a tulajdonság lehet alaktani bélyeg, köztes anyagcseretermék vagy 

közvetlenül a DNS bizonyos szakasza. Ez utóbbi az úgynevezett 

molekuláris marker (Hajósné 1999). A molekuláris markerek alkalmazását 

a Chlamydomonas nemzetség taxonómiájába az 1990-es években vezették 

be (Lewis és McCourt 2004). 

A 18S rRNS alapú molekuláris módszereket évtizedek óta 

használják zöldalgák taxonómiai jellemzésekhez (Chenuil 2006, Meyer és 

mtsai. 2010). A 18S rDNS gént általánosan konzervatív génnek tartják, 

amely a legtöbb esetben alkalmas a közeli rokon taxonok elkülönítésére 

(Vaulot és mtsai. 2008, Somogyi 2010). Ráadásul, ez a gén elméletileg 

nincs kitéve laterális géntranszfernek, amely félrevezető 

következtetéseket eredményezhetne (Vaulot és mtsai. 2008, Somogyi 

2010). A 18S rRNS gén (Němcová és mtsai. 2011, Barsanti és mtsai. 2013) 

a preferált filogenetikai marker továbbá a Volvocales rend vizsgálatára, 
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ugyanis ebből a génből több száz szekvenciát helyeztek olyan nyilvános 

adatbázisokba, mint például a GenBank (Nakada és mtsai. 2008b).  

  Pröschold és mtsai. (2001) e gén segítségével különített el négy 

ágat (Hafniomonas, Spermatozopsis, Dunaliella és Polytomella), amelyek 

azt megelőzően a Dunaliellaceae osztályban (Ettl 1983) szerepeltek. A 

18S rRNS variábilis régiókkal is rendelkezik, így ezt a markert 

alacsonyabb taxonómiai szinten is alkalmazhatjuk, beleértve a 

mikroevolúciós vizsgálatokat is (Gerloff-Elias és mtsai. 2005, Skaloud 

2008). Nakada és mtsai. (2008b) 18S rRNS génszekvenciákon alapuló 

átfogó molekuláris elemzéseket hajtott végre a Volvocales renden, 

beleértve a Chlamydomonas fajokat is. Emellett a PhyloCode-ot 

(Nemzetközi Filogenetikai Nomenklatúra Kódex, Cantino és de Queiroz, 

2010) alkalmazta, hogy részletesen meghatározzon kládokat.  

A 18S rRNS a legtöbb esetben alkalmas a nemzetségek szintjétől, 

az akár osztályok, törzsek taxonómiai szintjéig terjedő összehasonlításra, 

gyakran túl kevés variációt mutat a nemzetség alatti, illetve fajhatárok 

környékén található variációk vizsgálatához. Ilyen esetekben variábilisabb 

genomszakaszok használata válik szükségessé (Ács és Kiss 2004). A 18S 

rRNS génen kívül néhány plasztid gén (pl. PsaB, rbcL), valamint a 

kombinált 18S és 28S rRNS gének számos klamidomonális vonalat 

emeltek ki (Matsuzaki és mtsai. 2010, Buchheim 2013, Lemieux és mtsai. 

2015). A genetikai eredmények megerősítéséhez Pröschold és mtsai. 

(2018) a sporangium falában található autolizin enzimet (angolul: 

vegetative lytic enzymes - VLE) használták a kísérleteikhez, mivel ez az 

enzim jó biokémiai marker a Chlamydomonas fajok osztályozásához. 

Az algológiai vizsgálatokhoz felhasznált jellegzetes genetikai 

markerek még például a nukleáris riboszomális operon (SSU, 5.8S és 
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LSU, beleértve az ITS1 és ITS2 régiókat), az aktin gén, több kloroplasztisz 

gén (rbcL, atpB) és a mitokondriális gének (pl.: coxI) (Necas és mtsai. 

1986). A kis és nagy alegység riboszómális RNS (SSU és LSU rDNS) 

génjeit szintén gyakran használták az evolúciós elágazások (ún. 

divergenciák) vizsgálata során, amelyek segítségével a főbb algákat 

osztályokba sorolták. Az SSU rDNS azonban viszonylag variábilis 

régiókat is tartalmaz, így ezt a markert alacsony taxonómiai szinten is 

alkalmazhatjuk, ideértve a mikroevolúciós vizsgálatokat is (Skaloud 

2008). 

A kis alegység riboszómális DNS-ének (SSU rDNS) filogenetikai 

elemzése például alátámasztotta az ultrastrukturális adatokon alapuló 

eredeti feltételezést, amely szerint két fő leszármazási vonal van a zöld 

növények között (Friedl 1997). Ez azt jelenti, hogy körülbelül 700 millió 

évvel ezelőtt a ma élő összes zöld növény közös őse két fő csoportban 

fejlődött tovább: az egyik a Chlorophyta törzs (idetartoznak a 

Chlamydomonas fajok is) a másik pedig a Streptophyta törzs (ide pedig 

egyebek mellett a szárazföldi növények tartoznak). Mindkét csoport 

egymástól elkülöníthető számos alaktani, élettani és molekuláris jellemző 

alapján (Becker 2013). 

A C. reinhardtii genomszekvenciáit 2007-ben közölték (Merchant 

és mtsai. 2007), amely még több ismeretet nyújtott az ostoros zöldalgák 

rendszerével kapcsolatban. A Chlamydomonas nemzetségen elvégzendő 

örökléstani kutatások a közeljövőben is az érdeklődés középpontjában 

lesznek, mivel betekintést nyújtanak az egysejtű eukarióták rendkívül 

összetett fejlődésébe (Prochnik és mtsai. 2010, Yumoto és mtsai. 2013). 
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3.4. Chlamydomonas-hoz hasonló nemzetségek, 

filogenetikai csoportok morfológiai jellemzői 
 

A planktonikus kokkoid zöldalgák kulcscsoportjainak 

összefüggései megtalálhatók a Chlorophyceae és a Trebouxiophyceae 

rendek filogenetikai fáin (Nakada és Tomita 2016, Possmayer és mtsai. 

2016, Watanabe és Lewis 2017). A törzsfák azt mutatják, hogy egyes algák 

alaktana és filogenetikai elhelyezkedésük nincs szoros kapcsolatban. Az 

alaktan és a filogenetikai pozícionálás közötti különbség gyakran 

akadályozza a fajleírást. Így az a feltételezés, hogy a hasonló alaktan 

szoros filogenetikai viszonyhoz vezet, gyakran félrevezető és pontatlan 

(Bock és mtsai. 2011, Lahr és mtsai. 2014).  

A molekuláris biológusok jelenleg is vizsgálják a nyilvános 

törzsgyűjtemények tartalmát, ám ezek a gyűjtemények nem képviselik a 

taxonok óriási sokféleségét a taxonómiában, és a törzsgyűjteményekben 

sok taxon megnevezése kétséges. Számos algát nehéz fenntartani 

törzstenyészetekben és így nem állnak rendelkezésre molekuláris 

elemzésre (Day és mtsai. 2004, Hegewald 1989, Krienitz és Bock 2012).  

Az MACC törzsek haladó szintű jellemzésére vonatkozó jövőbeni 

célok közé tartozik a fluoreszcens mikroszkópiás vizsgálatok és 

ultrastrukturális elemzések. Watanabe és Lewis (2017) azt mutatta meg, 

hogy bizonyos ultrastrukturális tulajdonságok alkalmazhatók a 

monofiletikus leszármazási vonalak diagnosztizálására és azt is, hogy a 

vizsgált tulajdonságok informatívak különböző filogenetikai 

mélységekben, a nemzetségektől a filogenetikai csoportokig. A 

taxonómiában használt alaktani jellegzetességek gyakran ellentmondanak 

a specifikus leszármazási vonalakkal, vagy nem olyan diagnosztikai 
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jellegűek, mint amilyenek eredetileg voltak. Erre a legjobb példa, hogy az 

MACC törzsek többsége a 90-es évek vége óta volt törzstenyészetként 

fenntartva, ami valószínűleg kihatott az alaktanukra és bizonyos, az 

azonosításuk szempontjából fontos jellemvonással már nem rendelkeznek 

(pl.: ostorképzés). 

A Chlamydomonas sejtek morfológiája nagyon változatos, 

azonban voltak olyan más nemzetséghez kapcsolódó tényezők is, amelyek 

gondokat okoztak az MACC zöld alga törzsek filogenetikai elemzésében 

(2. Táblázat): 

A Chlorococcum mozgékony, méretükben változatos ellipszoid és 

a gömb alakú sejtjei egy vagy több pirenoiddal rendelkeznek. A sejtfal 

sima. A mozgásra képes sejtalak két azonos ostorral rendelkezik és egy 

időre ellipszoid marad, miután a mozgásképessége megszűnik. Ezeket a 

sejteket Chlamydomonas-típusú sejtekként is ismerik, mert annyira 

hasonlítanak a Chlamydomonas-hoz.  

Ami a Chloromonas nemzetséget illeti, egysejtű, gömb, tojás, 

henger vagy orsó alakú sejtek előfordulhatnak. Egyes fajok sejtjei 

aszimmetrikusak. Két azonos hosszúságú, elülső flagellája van, nem 

rendelkezik pirenoidokkal, de minden más alaktani szempontból a 

Chlamydomonas-ra hasonlít (Ettl 1976, 1983; Pröschold és mtsai. 2001, 

McNeil és mtsai. 2012, Nakada és mtsai. 2016), amely az azonosítást 

megnehezíti.  

Watanabe 1983 ultrastrukturális vizsgálata megállapította, hogy a 

talajlakó Chlorosarcinopsis nemzetség összes vizsgált fajában a 

zoospórák ostor felépítése lényegében azonos a Chlamydomonas-szal 

(Melkonian 1982, 1984). A sejtcsomagok gyakran szögletes vagy gömb 
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alakúak. Az egymáshoz lapuló sejtek sejtfala vékony, bennük egy pirenoid 

van. 

A Deasonia egysejtű cönocita (soksejtmagvú), alakja a tojásdadtól 

a gömb alakúig változik, a pirenoid a kloroplasztisz közepén helyezkedik 

el. Ez a nemzetség Chlamydomonas-típusú zoospórákkal is rendelkezik és 

ritkán feljegyzett nemzetség (Deason 1959, 1960, 1971), amely 

megnehezíti az azonosítását.  

A Heterochlamydomonas és a Chlamydomonas ellipszoid alakú 

lekerekített vagy tompa hátsó sarokkal bíró sejtjei között az a fő 

különbség, hogy az előbbi két, elülső elhelyezkedésű, egyenlőtlen 

hosszúságú ostorral bír (Cox 1969, Langford és Cox 1971).  

Ami a Chlamydomonas-Lobochlamys különbségeket illeti, a 

Lobochlamys izogám törzsekből áll, tehát szaporodáskor azonos 

sejtméretű ivarsejtek (gaméták) találkoznak egymással. A sejtek oválisak, 

elülső végük kissé hegyes, papillával, vékony nyálkahártya veszi körül. A 

flagella (ostorok) azonos hosszúságú vagy kissé rövidebb, mint a sejthossz 

(Pröschold és mtsai. 2001).  

A Nautococcus olyan tojásdad vagy gömb alakú sejtekből áll, 

amelyeknek a keskeny végében egy, a lebegést elősegítő sisak van. A 

sejtben számos, szabad keményítő szemcse található illetve egy pirenoid. 

Ezek a jellemzők szintén hasonlítanak egyes Chlamydomonas fajokhoz és 

a zoospórái is, amelyek kétostorosak (9-12 μm hosszúak) (Pentecost 

1984).  

A Scenedesmus rendszerint 2, 4, illetve 8 sejtet tartalmaz egy-

három sorban vagy váltakozó sorrendben elrendeződve, bár az egysejtes 

alakok is gyakoriak. A sejtek oválisak a végükön kúposak, és nem minden 

esetben végződnek tüskékben. Általában egy pirenoiddal bírnak, ami 
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megnehezíti a Chlamydomonas-tól való megkülönböztetését (Trainor és 

Roskosky 1967, Hegewald 1978, Hegewald és Hanagata 2000, Wehr és 

mtsai. 2015).  

A Tetraspora sejtek vízi kolóniát alkotnak, homogén, léggömb 

alakú nyálkahártyában periférián kettes vagy négyes csoportba 

rendeződve, 6-12 μm átmérőjűek, gömbölyűek/oválisak és egy pár elülső 

álostorral (pseudoflagellummal) rendelkeznek. A pirenoid bazális, feltűnő 

keményítőhüvellyel rendelkezik, és a szemfoltja hiányzik (Tsarenko 

2011). A szemfolt hiánya segíthet megkülönböztetni a Chlamydomonas-

tól.  

A Chlorella egy egysejtű, mozgásra nem képes zöld alga, melynek 

gömb, ellipszoid vagy lapított sejtjei 1-6 mm átmérőjűek. A pirenoid 

nehezen észrevehető vagy hiányzik (Shihira és Krauss 1965, Krienitz és 

Bock 2012). 

 

 

2. Táblázat A Chlamydomonas nemzetséghez hasonló filogenetikai 

csoportok megjelenési formái, illetve kloroplasztiszuk diakritikus 

jellemzői (Ettl 1983). 

 

Filogenetikai  

csoport neve 
Rajz a sejtekről 

A kloroplasztiszuk 

diakritikus jellemzői 

 

Chlorella 

  

Csésze- vagy tányér-

szerű kloroplasztisz 

 

Chlorococcum 

 
 

Perifériás nyílású vagy 

anélküli parietális 

(falmenti) kloroplasz-

tisz. 

DOI: 10.15477/SZE.WAMDI.2021.004



 

32 

 

 

 

 

Chloromonas 
 

A kloroplasztisz a 

csésze és a lemezes 

alak között változhat. 

A kloroplasztisz gyak-

ran lebenyes vagy 

lyukacsos. 

 

Chlorosarcinopsis 

  

Kissé megvastagodott, 

fali kloroplasztisz, 

amely tálszerű. 

 

 

 

Deasonia 

 
 

Sejtfali elhelyezkedé-

sű, többé-kevésbé nyi-

tott, csésze alakú klo-

roplasztisszal. Ez a fia-

tal sejteknél periféri-

kus,  a felnőtt sejteknél 

pedig központi elhe-

lyezkedésű. 

 

 

Heterochlamydomonas 

 

Ellipszoid alakú sejt, 

lekerekített vagy tom-

pa hátsó sarokkal. Két 

elülső, egyenlőtlen 

hosszúságú flagella. 

 

Lobochlamys 

 

Bemetszésekkel tarkí-

tott kloroplasztisz. 

 

Nautococcus 
 

Kloroplasztisza homá-

lyos, tengelyirányú. 

Scenedesmus 

 

Sejtfali elhelyezke-

désű kloroplasztisz. 

Tetraspora 

 

Egyetlen csésze alakú 

fali kloroplasztisz. 
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3.5. Kihívások a Chlamydomonas taxonok 

rendszerezésében 

 
Általánosságban elmondható, hogy a 18S rRNS szekvenálás 

megkérdőjelezte a Chlamydomonas nemzetség alaktani alapú besorolását. 

Ugyanakkor számos, korábban létrehozott leszármazási vonal határainak 

felülvizsgálatát is előmozdította (McCourt 1995). Tehát, míg az egyetlen 

génen alapuló összehasonlító tanulmányok elfogadhatók, azok csak 

részben valósították meg a legfontosabb zöldalgák közötti leszármazási 

kapcsolatok megismerését (Kirk 2005). Ezért a közeljövőben olyan 

vizsgálatokat kell elvégezni, amelyek több fajtól származó több gén, 

molekuláris marker bevonásával készülnek, így megbízható filogenetikai 

eredményt kapunk (Leliaert és mtsai. 2012). 

A nemzetségbe tartozó több száz faj mind egysejtű és két egyenlő 

hosszúságú ostorral rendelkezik (Harris 2009). Sajnálatos módon ezek a 

jellemzők megtalálhatók sok más taxonban is (Pröschold és mtsai. 2001). 

A közelmúltban az rDNS szekvencia analízist használták, hogy 

egyértelmű monofiletikus taxonokat határozzanak meg a Chlamydomonas 

nemzetségen belül. A vizsgálat 132 fajt foglalt magában a Chlorophyceae 

osztályból, és két új nemzetség (Oogamochlamys és Lobochlamys) 

elkülönítését eredményezte (Pröschold és mtsai. 2001).  

Fajmeghatározáshoz, a taxonok azonosításához napjainkban a 

polifázikus (multidiszciplináris) megközelítést említik arany középútként, 

mivel az alaktani sajátságok, szekvencia-, illetve ökológiai adatok mellett 

élettani jellemvonásokat is kombinál (Skaloud 2008). Másik fontos kérdés 

a vizsgált minták baktériummentessége és homogenitása, ugyanis a DNS-

kivonás, majd a sikeres szekvencia elemzés csak axénikus tenyészetek 
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esetében lehetséges (Patricio 2013). Az agarlemezes szélesztés célja olyan 

törzskultúra készítése, melynek eredményeként az inkubálást követően 

elkülönült telepeket is kapunk. Az ilyen telepek vélhetően egy algasejtből 

létrejött klóntenyészetek, így azokon már eredményesen elvégezhetők a 

molekuláris biológiai vizsgálatok (Black 2008). 

3.6. A polifázikus megközelítés 

 
Egy nemzetség vagy faj taxonómiai felülvizsgálatának legfontosabb 

feladata, hogy figyelembe vegye az alaktani változatosságot eltérő 

laboratóriumi és környezeti feltételek mellett. Éppen ezért javasolt a 

polifázikus megközelítés használata, amelynek része a fenotípusos 

sokféleség és a különböző életszakaszok vizsgálata eltérő laboratóriumi 

feltételek mellett, továbbá a biokémiai és fiziológiai megközelítések, a 

filogenetikai koncepciók és a fajkoncepciók összehasonlítása, illetve a 

multi-gén megközelítés.  

A polifázikus megközelítés használata választ adhat a taxonómiai 

kérdésekre, legalábbis nemzetség és faji szinten. Természetesen nem 

minden koncepció és módszer megfelelő taxonómiai vizsgálatokra az 

összes zöldalga esetében (Matsuo és mtsai. 2005). A polifázikus 

megközelítés képes fajokat és nemzetségeket megkülönböztetni és 

meghatározni. Ez egyrészt az eddig leírt fajok számának csökkenéséhez 

vezet, másrészt több, morfológiailag azonosnak tűnő biológiai faj 

megkülönböztetéséhez járul hozzá. Például a polifázikus megközelítés 

használatával a korábban meghatározott megközelítőleg 800 

Chlamydomonas faj száma körülbelül 100–150-re csökkenthető 

(Pröschold és Leliaert 2007).  
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Fawley és mtsai. (2004) rámutattak azonban arra, hogy a zöld 

mikroalgák biológiai sokfélesége jóval nagyobb a vártnál. Munkájukban 

273, különböző helyszínről (Észak-Dakota és Minnesota, USA) izolált 

törzs közül 93 különböző törzset azonosítottak 18S rRNS szekvenciájuk 

alapján, négy egyelőre nem volt meghatározható. Ezért ezeknek az izolált 

törzseknek a rendszertani besorolása szükséges a polifázikus megközelítés 

alkalmazásával. A korábban besorolt élőlényeket szintén (ahogyan és 

amikor az szükséges) az említett módszerrel újra lehet osztályozni annak 

érdekében, hogy ismeretet szerezzünk azok aktuális pozíciójáról a 

mikrobiális világban. Így a jelenlegi technikák lehetővé teszik, hogy a 

mikrobiológusok megfejtsék a mikrobák között fennálló természetes 

filogenetikai kapcsolatokat (Prakash és mtsai. 2007). 

3.7. A Chlamydomonas nemzetség algáinak 

biotechnológiai kutatása 
 

3.7.1.Élettani kutatások Chlamydomonas fajokkal 
 

A Chlamydomonas reinhardtii Dangeard (1988) laboratóriumi 

kutatásokhoz széles körben használt zöldalga. A hajtásos növényekkel 

összehasonlítva jelentős előnye, hogy egysejtű, haploid és szervetlen 

sókból álló tápközegben is szaporodik, továbbá alternatív szénforrásként 

acetátot felhasználva, sötétben is képes szaporodni (Funes és mtsai. 2007). 

Mint modellszervezetet, intenzíven használták és használják a 

fotoszintézis, a légzés, a nitrogén anyagcsere és a csillómozgás 

tanulmányozására. Rövid életciklusa lehetővé teszi, hogy a genomszintű 

elemzések hatékony eszköze legyen. Az elmúlt 25 évben jelentősen 

megnövekedett a genomikai kutatások száma az algák esetében is. Ennek 
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kiemelkedő példája a Chlamydomonas genom projekt, ami a C. reinhardtii 

molekuláris feltérképezéséből, teljes génállományának megismeréséből 

állt (Pröschold és Leliaert 2007). 

A C. reinhardtii a növényi és állati sejtekben lejátszódó 

folyamatok vizsgálatához egyaránt modellként szolgál. Kiválóan alkalmas 

az alga növekedés, a fotoszintetikus pigmentek és klorofill-fluoreszcencia 

változásainak, valamint az oxidatív stressz hatások tanulmányozására. A 

C. reinhardtii-t a lipidanyagcsere kutatás területén is modellként tartják 

számon (Fan és mtsai. 2011). A zsírsav-bioszintézis az algasejt 

kloroplasztiszában és az endoplazmatikus retikulumban (ER) megy végbe, 

épp úgy, mint a hajtásos növényeknél (Zhang és mtsai. 2011). Bertalan és 

mtsai. (2007) űrkutatási kísérletekben a C. reinhardtii II. fotokémiai 

rendszerének stressztűrését vizsgálta. León és Galván (1997) kimutatták, 

hogy a C. reinhardtii magas sókoncentrációjú környezetben (200 mM 

NaCl) glicerint termel, ami ozmózisszabályozó másodlagos 

anyagcseretermék. 

Remias (2010) vizsgálatai a hó vagy jég felszínén is tömegesen 

elszaporodni képes és vörös elszíneződést okozó C. nivalis (Wille 1903) 

pigmentösszetételére és fotoszintézisére irányultak megnövekedett UV-

sugárzás mellett. Említésre méltó a „zöld hó” jelenség is, amelyet a 

sarkköri C. ballenyana (Kol 1968) és a Yellowstone Nemzeti Parkból 

izolált C. yellowstonensis (Kol 1941) idéz elő. Ez utóbbi előfordul a 

Kaukázusban is, ahol fagypont alatt tenyészik és mozogni is képes (Kol és 

Flint 1968). Dolhi és mtsai. (2013) szerint a sarkköri C. raudensis (Ettl 

1976) jó modell a hidegben, szélsőséges körülmények között végbemenő 

fotoszintézis megértéséhez. A C. altera (Skuja 1943) szintén kriotoleráns 

(fagytűrő) faj (Harris 2009). 
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A környezet savasodása miatt olyan fajok kerültek előtérbe, mint 

a C. acidophila (Negoro 1944) vagy a C. sphagnophila (Pascher 1930). 

Ezek az algák képesek belső pH-szintjüket közel semleges szinten tartani, 

míg a közeg pH-ja, amelyben növekednek, 1,7 és 2,5 között változik 

(Visviki és Palladino 2001). Visviki és Santikul (2000) a C. applanata 

(Pringsheim 1930) fajt vizsgálták, amely 3,4 és 8,0 pH-érték között képes 

elviselni környezete kémhatásának változását, növekedési optimuma 

pedig 7,4-es pH értéknél van. 

Említést érdemelnek a halotoleráns (sótűrő) fajok is, mint például 

a C. reginae (Ettl és Green 1973), a C. pulsatilla (Wollenweber 1926), a 

C. angulosa (Dill 1985) vagy a C. provasolii (Lee 1979). Ezeknek a 

fajoknak a génexpresszióját úgy vizsgálták, hogy közben ozmotikus és 

metabolikus stressznek vetették alá őket (Takeda és mtsai. 2003, Tamoi és 

mtsai. 2005, Tanaka és mtsai. 2004). A C. reinhardtii tenyészetekre 

„fehérjebioreaktor”-ként is tekinthetünk, ugyanis az általuk termelt 

rekombináns fehérjék gyógyászati célokat szolgálhatnak (Manuel és 

mtsai. 2007). 

 

3.7.2. A biodízel-, a biogáz- és a hidrogéntermelés 

lehetőségei 
 

Ma már széles körben ismert az a tény, hogy algákból 

bioüzemanyagot lehet előállítani (Dubini 2011). A heterotróf módon, 

sötétben is szaporodó Chlamydomonas kultúrák költséghatékony, nagy 

léptékű alternatív termesztési módszert jelenthetnek, mert egyedüli szén- 

és energiaforrásként hasznosítják a szerves szénvegyületeket. Ezzel a 

termesztési eljárással kiküszöbölhetők a leggyakoribb, fotoautotróf 
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rendszerekben előforduló akadályok, de nagyobb sejtsűrűség és 

termelékenység is jellemzi (Rodolfi és mtsai. 2009). 

Az algákból előállított biomassza három fontos összetevőt 

tartalmaz: szénhidrátokat, fehérjéket és lipideket/természetes olajokat. Ez 

utóbbi miatt kerültek a zöldalgák a bioüzemanyagtermelés látókörébe 

(Chisti 2007). Gyorsan szaporodnak, általában 24 óránként megduplázzák 

tömegüket, de egyes képviselőik akár 3,5 óránként is osztódhatnak 

(Spolaore és mtsai. 2006). A mikroalgákból származó nyereséges 

biodízeltermeléshez ismernünk kell a lipidbioszintézis folyamatát. Emiatt 

kezdték vizsgálni a C. reinhardtii lipidanyagcseréjét (Cagnon és mtsai. 

2013). 

A mikroalga biomasszával való biogáztermelésre vonatkozóan 

kevés kísérleti adat van, pedig története több mint 50 évre nyúlik vissza, 

amikor Scenedesmus sp. és Chlorella sp. zöldalgák keverékét használták 

anaerob fermentorok táplálására (Golueke és mtsi. 1956, Wirth 2014). A 

legjobb biogázhozamot a C. reinhardtii szubsztrátként való 

felhasználásakor sikerült elérni (Mussgnug és mtsai. 2010). Megfigyelték, 

hogy a biogázhozam összefüggésben van az alga sejtfalának 

vastagságával, valamint a szubsztrát minőségével. Az alga biomassza 

szárítása 20%-kal csökkentette a gázhozamot. 

A Chlamydomonas törzsek képesek hidrogén termelésére. Számos 

kutató dolgozott a fotobiológiai hidrogénprodukció tanulmányozásán 

(Melis és mtsai. 2000, Ghirardi és mtsai. 2005), a végbemenő folyamatok 

és enzimek jellemzésén (Greenbaum 1982, Ghirardi és mtsai. 2009). 

Laboratóriumban, tartós fotobiológiai hidrogéntermelést csak a 

fotoszintetikus O2-termelés folyamatos gátlásával sikerült elérni, például 
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a kén megvonásával. Ez a módszer lehetővé tette a folyamatos 

hidrogéntermelést négy napon keresztül (Greenbaum 1988).  

A Chlamydomonas törzsek hidrogéntermelésre sötét fermentáción 

keresztül is képesek (Gfeller és Gibbs 1984). Anaerob erjedéses 

körülmények között a piruvát oxidációja a piruvát-ferredoxin-

oxidoreduktázokkal (PFR) történik. Ez CO2-ot, acetil-CoA-t és redukált 

ferredoxint (FDX) eredményez, ami elektront szállít a hidrogenáz 

enzimnek, hogy hidrogént termeljen (Ghirardi és mtsai. 2009). Lakatos és 

mtsai. (2014, 2017) számos vizsgálatot végeztek alga-baktérium 

társulásokon. A Chlamydomonas sp. MACC-549 esetében 1.2 mL L−1 

hidrogén hozamot mértek 24 óra alatt. Az eredmények rámutattak arra, 

hogy az algák hidrogéntermelésének legfontosabb tényezője az 

oxigénhiányos környezet, és a hatékony bakteriális légzés elengedhetetlen 

az alga Fe-hidrogenáz enzimjének aktiválásához. 

 

3.7.3. A mezőgazdasági alkalmazás lehetőségei 
 

A víz mellett a talaj a legfontosabb élőhely az algák, így a 

Chlamydomonas taxonok számára is (Zenova és mtsai. 1995). 

Mezőgazdasági területeken azért fontosak, mert potenciális nitrogén- és 

szénforrásként szolgálnak más élőlényeknek. A talaj termőképessége 

általában javul a talajalgák által termelt szerves anyagoktól. A hajtásos 

növények számára növekedést elősegítő anyagokat választanak ki, például 

hormonokat, vitaminokat, aminosavakat és szerves savakat. Jelenlétük 

stabilizálja a talaj felszínét, és ebből adódóan csökkentik az eróziót (Evans 

és Johansen 1999, Hu és mtsai. 2004). Néhány talajalga által előállított 

poliszacharid növeli a talaj aggregációját és vízmegtartó képességét. 
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A Chlamydomonas-ok mezőgazdasági alkalmazása a 

talajkondicionálás és a növényi biostimuláns hatás lehet. Az EPS a 

talajkondicionlásra, a minden algában előforduló növényi hormonok miatt 

pedig a biostimuláns hatás kifejtésére alkalmasak. 

A Chlamydomonas zöldalga ostorai segítségével vizes közegben 

úszó, a talajban pedig kúszó mozgásra képes. Amikor ostorai szilárd 

közeggel érintkeznek (például talajszemcsével), az ostorvégekkel 

odatapad (Bloodgood 1990). Az Egyesült Államokban sikerrel 

alkalmaztak zselés állagú anyagot kibocsátó zöldalgákat 

(Chlamydomonas, Asterococcus) mezőgazdasági talajok 

szerkezetjavítására (Metting és Rayburn 1983, Barclay és Lewin 1985, 

Metting 1987). A felszíni talajréteg poliszacharid tartalma jelentősen nőtt, 

és bár szabadföldi körülmények között az algaszaporodás csak megfelelő 

vízellátottság mellett tartható fenn, a zselés állagú anyagot kibocsátó 

zöldalgák és cianobaktériumok talajkondicionálóként történő 

felhasználása ígéretesnek bizonyult (Metting 1988, Zimmerman 1992, 

Falchini és mtsai. 1996). Az évenkénti talajoltás a C. mexicana (Lewin 

1957) zöldalgával enyhén növelte a talajok szénhidráttartalmát az USA-

ban (Metting és Rayburn 1983). Visviki és Palladino (2001) a C. 

acidophila fajon végzett szaporodási és sejttani vizsgálatokat savas 

körülmények között, ugyanis pH 2,0 körül is szaporodik, így elképzelhető 

savas talajokon történő alkalmazása. 

A Chlamydomonas sejtek által termelt extracelluláris polimerek 

szerepe egyfelől a sejtek a talaj legfelsőbb rétegeibe történő kötődésének 

elősegítése, ahol fotoszintézis útján tovább szaporodhatnak, másfelől, 

hogy ellenálljanak a kiszáradásnak, amivel szemben a kocsonyaburok 

nélküli sejtek védtelenek (Barclay és Lewin 1985). Emellett ez az anyag 
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elősegíti az aggregátum képződést és fontos lehet szilárd és folyékony 

fázisokkal alkotott ionos kölcsönhatásokban (Martin 1971). Metting és 

Rayburn (1983) gyakorlati bizonyítékot szolgáltattak a mikroalgák 

talajkondicionálóként történő felhasználására. Metting (1986) szintén 

terepen elemezte a C. sajao (Lewin 1984) populációdinamikáját és annak 

hatását a talaj aggregátum stabilizálására. Kroen (1984) pedig a C. 

mexicana növekedését és poliszacharid termelését tanulmányozta 

termőföldön. 

 

3.8. Extracelluláris poliszacharidok (EPS) és 

meghatározásuk 
 

Az "EPS" kifejezést Sutherland 1972-ben használta először a nagy 

molekulasúlyú, baktériumok által termelt szénhidrát-polimerek (Costerton 

és mtsai. 1999) leírására. Az EPS termelése vagy a biofilm kialakulása 

elősegíti a baktériumok és algák túlélését szélsőséges hőmérséklet, 

sótartalom és bizonyos tápanyagok hiánya mellett (Poli és mtsai. 2010). 

Az EPS számos funkciót lát el és sok olyan különböző biológiai 

folyamatban vesz részt, mint amilyen például a szerves anyagok szállítása 

és átalakítása, az oldott fémek komplexálása és az elemek biogeokémiai 

cirkuláltatása. Ezenkívül az EPS fontos szénforrás a tápláléklánc 

különböző szereplői számára, mivel szerves szénben gazdag. Attól 

függően, hogy a sejt az EPS-t a külvilágba bocsájtja, vagy a sejtfalához 

kötve tartja, megkülönböztethetünk oldható (sEPS – az angol „soluble” 

szóból) és kötött frakciót (bEPS – az angol „bound” szóból).  

A vízoldható EPS szerepet játszik a flokkulációban és az EPS 

természetéből adódóan szabályozza a pelyhek kialakulásának sebességét. 
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Például a szulfátok dezoxi-cukrok jelenlétében pelyheket hozhatnak létre 

(Zhou és mtsai. 1998, Delattre és mtsai. 2016). A hasznos tulajdonságai 

magukban foglalják a stabilizáló, szuszpendáló, vastagító, pelyhesítő, 

kapszulázó, emulgeáló és vízmegtartó képességet. Az ilyen 

tulajdonságoknak köszönhetően a poliszacharidok széles körű alkalmazási 

lehetőséggel rendelkeznek a textiliparban, a gyógyszeriparban, a 

kozmetikai iparban és a sörfőzésben (Raza és mtsai. 2012). 

Szintén bőséges forrásai a szerkezetileg és beltartalmilag 

változatos biopolimereknek, amelyek egyedülálló bioaktivitással 

rendelkeznek különleges, nagy értékű alkalmazásokhoz, különösképpen 

vírusellenes és tumorellenes szerként, antioxidánsként, antikoagulánsként 

illetve gyulladásgátlóként. Kiváló reológiai tulajdonságai miatt a 

mikroalga eredetű EPS különösen hasznos a gépiparban (pl. biolubrikáns 

és turbulencia-csökkentő csövekben) és az élelmiszeriparban (pl. sűrítő- 

és tartósítószer, Xiao és Zheng 2016). 

Az olyan mikroalga eredetű poliszacharidok, mint például az agar, 

az alginátok és a karragének az algák gazdasági szempontból legfontosabb 

termékei (Pulz és Gross 2004). A mikrobiális exopoliszacharidok (EPS) 

szintén fokozott figyelmet kapnak, mert biológiai úton lebomlanak, 

általában nem mérgezők és nem okoznak másodlagos szennyezést. Ezért 

nagy érdeklődés mutatkozik az algatörzsek kutatása iránt az értékes 

vegyületek felfedezése miatt. Ilyenek lehetnek az új poliszacharidok, 

amelyek versenyezhetnek a hagyományos poliszacharidokkal.  

Ami a kötött, bEPS-t illeti legfőbb képviselője a cellulóz, amelyet 

a papírgyártásban, rostanyag-gyártásban (pl. viszkóz, acetát, triacetát), 

robbanóanyagok (lőgyapot), és celofán gyártására használnak. Ezen kívül 
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az élelmiszeriparban emulgeálószerként, térfogatnövelőként és diétás 

rostanyagként terjedt el (Crawford 1981). 

Delattre és mtsai. (2016) négy kategóriát különböztet meg a 

mikroalgákból származó EPS mennyiségi elemzéséhez. 

Az első csoport összefoglalja a teljes összetételt és olyan 

módszereket foglal magában, mint a teljes cukor (fenol-kénsav módszer), 

a semleges cukor, az uronsav, a polifenol és a fehérje mérése. Ezek a 

módszerek költséghatékonyak és megbízhatóak, de figyelmet kell 

fordítani más vegyületekre, például lipidekre, fehérjékre és pigmentekre, 

amelyek befolyásolhatják az elemzést (DuBois és mtsai. 1956). Ma a 

fenol-kénsav módszer (DuBois és mtsai. 1956) továbbra is a 

legmegbízhatóbb és széles körben alkalmazott módszer, amely 

segítségével a minta minden egyes monoszacharidját pontosan meg lehet 

becsülni (Albalasmeh és mtsai. 2013). Ez a módszer közelít egy olyan 

"univerzális eljáráshoz", amellyel a cukrok minden típusa 

meghatározható, beleértve a nukleinsavakat és egyéb cukorszármazékok 

szénhidrátmaradványait is (Herbert és mtsai. 1971). Emellett a teljes 

szénhidrát elemzésre alkalmasnak találták, mivel a moláris elnyelési 

értékei a legtöbb cukor esetében egy rövid hatótávolságon belülre esnek 

(Gerchakov és Hatcher 1972). Bár a módszer szinte minden szénhidrátot 

észlel, a különböző szénhidrátok elnyelése változó. Tehát, hacsak nem 

ismeretes, hogy a minta egy szénhidrátot tartalmaz, az eredményeket 

önkényesen egy szénhidrát esetében kell kifejezni. Ezt a módszert azért 

választottam a jelen tanulmányra, mert költséghatékony. 

A második csoport a kromatográfiás módszerek. Ilyen például a 

moláris összetétel becsléséhez használt HPLC (nagyhatékonyságú 

(nagynyomású) folyadékkromatográfia) és a GC (gázkromatográfia). 
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Gyors, automatizált és rendkívül pontos módszereket nyújtanak egyes 

minták kémiai összetevőinek azonosítására, de költségesek, bonyolultak 

és nem minden minta esetében működnek. 

A harmadik csoport erős kémiai módosításokon alapszik. Ilyen 

például az NMR (mágneses magrezonancia spektroszkópia), amely a 

kötések vizsgálatához szükséges. A legfontosabb előnye, hogy nem-

destruktív jellegű, gyors és megkönnyíti a minta előkészítését. Azonban 

van néhány hátránya, mint például, hogy drága és csak korlátozott 

hullámhossz-tartományon használható.  

Az utolsó csoport teljes szerkezeti elemzést tesz lehetővé, amelyet 

modifikációkkal / degradációs eljárásokkal és homo- és heteronukleáris 

2D NMR-rel (kétdimenziós magmágneses magrezonancia 

spektroszkópia) lehet kivitelezni. A részletes molekuláris szerkezet 

meghatározása drága és időigényes, de rendkívül hatékony.  

A rendelkezésre álló szakirodalom szerint a Chlamydomonas fajok 

ígéretes alanyai az EPS-hez kapcsolódó vizsgálatoknak. Allard és Tazi 

(1993) két Chlamydomonas fajt vizsgáltak gázkromatográfiával és 

közleményük szerint a C. augustae (Skuja 1943) által kibocsátott EPS 

főleg arabinózt, glükózt, galaktózt tartalmazott a növekedési fázis 

kezdetekor, valamint glükózt és glükuronsavat a stacioner fázisban. Éles 

ellentétben vele, a C. corrosa Pascher és Jahoda (1928) EPS szintje 

független volt a növekedési állapottól és fő cukorként arabinózt és 

galaktózt tartalmazott. Lewin (1956) tizennyolc egysejtű vagy koloniális 

zöld algát, főként Chlamydomonas fajokat vizsgált papírkromatográfiás 

módszerrel. Egy kivételével minden fajban a galaktóz és az arabinóz 

voltak a poliszacharidok fő alkotórészei. A C. ulvaensis Lewin (1957) 

fajban a glükóz és a xilóz dominált. A hozzájuk kapcsolódó 
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cukorcsoportok között volt a fruktóz, ramnóz, mannóz, uronsav és számos 

azonosítatlan összetevő. Jiang és Barber (1975) molekuláris szita 

kromatográfiával meghatározta a C. reinhardtii sejtfal poliszacharid 

tartalmát és a mintában arabinózt, mannózt, galaktózt illetve glükózt 

azonosítottak. Bafana (2013) elemezte a C. reinhardtii fajból származó 

EPS antioxidáns jelenlétét GC-MS (gázkromatográfia-

tömegspektrometria) által. A kémiai elemzés galakturonsav, ribóz, 

arabinóz, xilóz, glükóz, galaktóz és ramnóz jelenlétét mutatta ki. Az 

MACC törzsekről eddig nem készült ilyen jellegű tanulmány, így munkám 

egyik célja a kiválasztott MACC Chlamydomonas törzsek EPS 

tartalmának vizsgálata volt. 
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4. ANYAGOK ÉS MÓDSZEREK 

 

4.1. Taxonómiai újraértékelés molekuláris 

adatok felhasználásával 

 

4.1.1. Laboratóriumi algatenyésztés  
 

Hetven, korábban morfológiai szempontból Chlamydomonas-ként 

azonosított (4. Táblázat) törzset választottam ki a Széchenyi István 

Egyetem Mosonmagyaróvári Algagyűjteményéből (MACC). A törzsek 

közül 46 Brazíliából, 11 Magyarországról, 9 Csehországból, 2 Ukrajnából, 

egy Szlovéniából és egy Oroszországból származott. A Chlamydomonas 

törzsek tenyészeteit Ördög (1982) korábban leírt tenyésztő 

berendezésében szaporítottam a következők szerint: A törzstenyészetekből 

500 mL-es Erlenmeyer-lombikokban lévő 250 ml módosított Zehnder-8 

tápközegbe oltottam (Kotai 1972), amelyet a következő összetevők 

alkottak:  

 

Zehnder Z 8 tápoldat 1 L oldathoz 

1. Törzsoldat (300 mL desztillált vízben feloldva): 3 mL  

 NaNO3            46,7 g 

Ca(NO3)2           5,9 g 

 MgSO4 * 7H2O        2,5 g 
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2. Törzsoldat (300 mL desztillált vízben feloldva): 1 mL 

 K2HPO4         9,3 g 

 Na2CO3         6,3 g 

3. Törzsoldat (500 mL desztillált vízben feloldva): 10 mL 

FeCl3 * 6H2O + HCl (150 mL 

desztillált vízben feloldva) 5 mL  

1,3515 g és 1,5 mL 

Na2-EDTA (150 mL desztillált 

vízben feloldva) 5 mL 

 2,1915 g 

4. Törzsoldat (500 mL desztillált vízben feloldva): 0,08 mL 

Na2SiO3 * 9H2O        25,0 mg 

H3BO3            1550,0 mg 

MnCl2 * 4H2O         1115,0 mg 

(NH4)6Mo7O24 * 4H2O       44,0 mg 

KBr          59,5 mg 

KI          41,5 mg 

ZnSO4 * 7H2O        143,5 mg 

Co(NO3)2 * 6H2O        73,0 mg 

CuSO4 * 5 H2O        62,5 mg 

Al2(SO4)3 * 18H2O        237,0 mg 

LiCl * H2O         25,0 mg 

 

A tenyészeteket 24-26 °C-os tenyésztő szobában szaporítottam és 

130 μmol foton m-2 s-1 fényintenzitást biztosító Lumoflor és fehér fényű 

fénycsövekkel világítottam meg (14 h/10 h fény/sötét ciklus). A 
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tenyészeteket 20 L h-1 (= 1,33 L levegő L-1 tápközeg percenként) steril, 

párásított levegővel buborékoltattam át, amit a fényszakaszban 1,5% szén-

dioxiddal dúsítottam. 

 

4.1.2. Alaktani vizsgálatok 
 

A törzsek tenyészeteiben a sejteket és azok alaktani jellemzőit 

Olympus BX60 mikroszkóppal és a hozzá kapcsolt digitális 

fényképezőgéppel (Olympus DP 70, 400x) vizsgáltam. A sejtek méretét 

képelemző szoftverrel (Olympus DP Soft 3.2) határoztam meg. A fotók 

kontrasztját az Adobe Lightroom szoftverrel fokoztam, míg a 

képösszeállításokat a Fotor 2.0.3 programmal készítettem. A törzsek 

alaktani vizsgálata Ettl (1983) munkája nyomán készült. Mivel a legtöbb 

törzs fénymikroszkópos vizsgálatokon alapuló alaktanát (LM) már 

korábban leírták, csak azokat a képeket mutattam be, amelyek az 

Eredmények részben is kiemelt, fontos jellemvonásokkal bírnak (13. 

Ábra). Az összes vizsgált törzs fénymikroszkópos képe a Mellékletek 

fejezetben a 17. Ábra, 18. Ábra, 19. Ábra, 20. Ábra, 21. Ábra és 22. Ábra 

részeként került bemutatásra. 

 

4.1.3. A genomi DNS extrakciója és a PCR módszer, 

szekvenálás 
 

1 mL algaszuszpenziót 14000 g-n centrifugáltam 2 percig. A 

centrifugálás után a felülúszót pipettával eltávolítottam, majd egy 

körülbelül 10-20 mg-os pelletet szuszpendáltam 500 μL ddH2O-ban 

hígított 10%-os Chelex-100-ban. A szuszpenziót 30 másodpercig 
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vortexeltem és 95 °C-on (Eppendorf ThermoMixer) 10 percig inkubáltam. 

A mintát 20 °C-ra hűtöttem le (Eppendorf ThermoMixer) és ismételten 10 

másodpercig vortexeltem majd ezt követően 2 percig centrifugáltam 

14000 g-n. A felülúszóból 1 μL-t adtam hozzá minden egyes 19 μL PCR 

mixhez. A 18S rRNS gén egy szakaszát az EUK528F (5-

'CCGCGGTAATTCCAGCTC-3 ') (Elwood és mtsai. 1985, Keresztes és 

mtsai. 2012) és Chlo02R (5'-CTTCGAGCCCCCAACTTTC-3'), rövid, 

egyszálú DNS-szakaszokkal, primerekkel (Zhu és mtsai. 2005) 

amplifikáltam (Bio Basic Canada Inc.) A PCR mix 10 μL Phusion Flash 

High-Fidelity PCR Master Mix-et, 7 μL ddH2O-ot, 1-1 μL primert (0.5 μm 

végső koncentráció primerenként) és 1 μL tisztított DNS-t (50-100 ng) 

tartalmazott. Az Euk528f forward primer kapcsolódási pozíciója 573-590, 

míg a Chlo02R reverse primer kapcsolódási pozíciója 996-979. A 

primerek kapcsolódási pozíciójának megállapítása a Chlorella vulgaris 

SAG 211-11b törzs 18S rRNS szekvenciája alapján (X13688; Huss és 

Sogin, 1989) történt. 

A PCR-programban az első ciklus előtti ún. elődenaturálás 98 °C-

on 30 másodpercig tartott, ezt követte a denaturálás 98 °C-on 10 

másodpercig, majd a hibridizációs lépés 58 °C-on 20 másodpercig tartott 

ezután 72 °C-on 30 másodpercig történt a hosszabbítás. Ez a 3 lépés 40 

cikluson keresztül ismétlődött. Ezt követte a végső hosszabbítás (72 °C-on 

1 perc). A DNS amplifikáció után a termékeket 45 percig 120 V-on 0,5%-

os TBE pufferben, 0,1 μg/ml etídium-bromidot tartalmazó 1,5%-os agaróz 

gélen futtattam és a DNS-t 254 nm-es UV-fénnyel megvilágítva tettem 

láthatóvá. A PCR termékek hossza 380 és 400 bázispár között változott. A 

PCR termékeket GeneJET gél extrakciós készlet (Thermo Fisher 

Scientific, Waltham, MA, USA) alkalmazásával tisztítottam. A PCR 
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termékek LifeTech 3500 Genetic Analyzer (Thermo Fisher Scientific, 

Waltham, MA, USA) kapilláris szekvenálása a Magyar Tudományos 

Akadémia Biológiai Kutató Központjában történt (Szeged, Magyarország) 

Dr. Maróti Gergely és munkatársai segítségével. A szekvenálás egy 

irányból, a forward primerrel történt. A szekvenciáknak csak minimális, 

néhány bázispáros, minőségileg nem megfelelő eleje került törlésre. Mivel 

méretükből adódóan az MACC szekvenciák nem nyúltak túl a hosszabb 

referencia szekvenciákon, így ilyen okból nem kellett vágni belőlük. 

 

4.1.4. A szekvencia igazítás és a filogenetikai elemzés 
 

A Chlamydomonadaceae törzsek (Lemieux és mtsai. 2015, Nakada 

és Tomita 2016, Possmayer és mtsai. 2016, Watanabe és Lewis 2017) 

referencia szekvenciáit a GenBank-ból (NCBI) (Altschul és mtsai. 1997) 

nyertem ki. A szekvenciákat a MUSCLE módszer (Edgar 2004) alapján a 

MEGA 7 szoftverrel (Kumar és mtsai. 2015) elemeztem. A jModelTest 2 

teszt megerősítéséhez a TIM2 + G + I szubsztitúciós modellt (Darriba és 

mtsai. 2012) használtam. A maximum likelihood (ML) elemzést egy 265 

szekvenciából álló adathalmazon futtattam a RAxML program 

(Stamatakis 2014) használatával 1000 bootstraps-en. Az Ulothrix zonata 

UTEX 745-t használtam a fa gyökerének alapjául (Lee és Hur 2012). A 

végső filogenetikai fát az Adobe Illustrator CC 2014.01 verziójával 

szerkesztettem. Az MACC törzsek hasonlósági mátrixát (a 18S rRNS 

részszekvenciák közötti százalékos hasonlóságokat) Geneious 10.2.3 

szoftverrel számítottam ki. 
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4.2. Az EPS vizsgálata 
  

4.2.1. Az algatörzsek szaporítása 
 

Húsz zöldalga törzset választottam ki a Mosonmagyaróvári 

Algagyűjteményből (MACC), amelyek a Petri-csészés szaporítás során Z8 

táptalajon zselészerű anyagot állítottak elő (3. Táblázat). A törzseket 

Ördög (1982) korábban leírt tenyésztő berendezésében szaporítottam (lásd 

4.1.1. fejezet). A tenyészetekből 30 napon át minden ötödik napon 20 mL 

mintát gyűjtöttem, 10 mL-t a szárazanyag, 10 mL-t pedig EPS 

meghatározásra. Az algatörzsek növekedését a szárazanyag (SZA) 

tartalom meghatározásával jellemeztem. A fenti kísérletet minden törzzsel 

háromszor megismételtem. 
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3. Táblázat Az EPS vizsgálatokba bevont MACC törzsek, taxonómiai megnevezésük, eredetük és növekedési 

jellemzőik laboratóriumi körülmények között. 

 

MACC-

kód 

Törzsek taxonómiai 

megnevezése 
Származási hely Növekedési jellemzők laboratóriumi körülmények között 

75 
Chlamydomonas subtilis 

(Pringsheim 1930) 
CCAO 249 (Trebon) Tapad a lombik aljához és alga lemezek úsznak a tápoldatban. 

194 

Chlamydomonas 

gloeogama (Korshikov 

in Pascher 1927b) 

Napraforgó ültetvény, 

Magyarország 
Nem tapad a lombikhoz, de enyhén habzik. Homogén és nagyon nehéz szűrni. 

327 Chlamydomonas sp. Talaj, Brazília Nem tapad a lombikhoz. Sötétzöld és nehéz szűrni. 

382 Chlamydomonas sp. Talaj, Brazília Sötétzöld. Nem tapad a lombik falához. Kissé habzik. Könnyű szűrni. 

398 Chlamydomonas sp. AL/G-23, Csehország Kicsit habzik. Homogén, nem tapad a lombikhoz. Nagyon nehéz szűrni, teljesen 

zselés állagú. 

402 Chlamydomonas sp. 
Napraforgó ültetvény, 

Magyarország 
Nem tapad a lombikhoz. Sötétzöld és könnyű szűrni. 

460 Chlamydomonas sp. Pocsolya, Brazília Enyhén habzik. Enyhén tapad a lombikhoz. Nehéz szűrni. Sűrű, szirupszerű fázis. 

526 Chlamydomonas sp. Talaj, Brazília A lombik aljához és falához is egyformán tapad. Lemezek úsznak a tápoldatban. 
Sárgászöld színe van. 

530 Chlamydomonas sp. Talaj, Brazília Világoszöld, enyhén tapad a lombik falához és nehéz szűrni. 

531 Chlamydomonas sp. Talaj, Brazília Világoszöld. Nem tapad a lombikhoz. Nehéz szűrni. 

544 Chlamydomonas sp. Talaj, Brazília Világoszöld, nagyon nehéz szűrni. 
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3. Táblázat folytatása Az EPS vizsgálatokba bevont MACC törzsek, taxonómiai megnevezésük, eredetük és növekedési 

jellemzőik laboratóriumi körülmények között. 

 

549 

Chlamydomonas 

intermedia (Chodat 

1894) 

Talaj, Magyarország Sötétzöld. Nem habzik. Tapad a lombikhoz és sok összetapadt algalemezt tartalmaz. 

Nehéz szűrni. 

579 Chlamydomonas sp. Talaj, Magyarország Világoszöld, nem habzik és tapad. Könnyű szűrni. 

674 
Chlamydomonas 

callunae (Ettl 1976) 
Kijev, Ukrajna Világoszöld, nehéz szűrni. 

771 Chlamydomonas sp. Talaj, Brazília Homogén, sötétzöld. Nem tapad a lombikhoz és nem habzik. Közepes a szűrhetősége. 

784 

Chlamydomonas 

reinhardtii (Dangeard 

1988) 

Talaj, Brazília Homogén, világoszöld. Enyhén tapad a lombik falához.  Kissé habzik. Könnyű szűrni. 

788 

Chlamydomonas 

reinhardtii (Dangeard 

1988) 

Talaj, Brazília Erősen tapad a lombikhoz. Nehéz szűrni. Világoszöld. 

806 Chlamydomonas sp. Talaj, Brazília Kissé tapad a lombikhoz. Homogén, zöld, erősen habzik és nehéz szűrni. 

825 Chlamydomonas sp. Talaj, Brazília Kissé tapad a lombikhoz. Homogén, sötétzöld, erősen habzik és nehéz szűrni. 

835 Chlamydomonas sp. Talaj, Brazília Sötétzöld, nagyon nehéz szűrni. 
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4.2.2. Szárazanyag tartalom meghatározása 
 

Whatman GF/C üvegszálas szűrőket (5 cm átmérőjű) szárítottam 2 

órán át 105°C-on, majd exszikkátorban lehűtöttem és megmértem a 

tömegüket. A tenyészetekből leszűrtem 10 mL algamintát. Mindegyik 

szűrőt ismét 2 órán át 105 ° C-on szárítottam, majd exszikkátorban 

lehűtöttem és lemértem. A szuszpenzió sűrűségét g L−1 SZA-ban 

számítottam ki. A három ismétlésben végzett mérések eredményeiből 

készítettem a szaporodásgörbéket. 

 

4.2.3. Az EPS kivonása 
 

A szénhidrátokat a 2. Ábra szerint két különböző frakcióban fenol-

kénsavas módszerrel mértem (DuBois és mtsai. 1956). Az oldható és 

kötött EPS elkülönítését DeBrouwer és Stal módszere (2002) alapján 

végeztem. Az oldható EPS-t úgy nyertem ki, hogy 10 mL algaszuszpenziót 

15 percig szobahőmérsékleten centrifugáltam 3500 g-n. A sejtmentes 

felülúszót 30 mL hideg etanolt (75%) tartalmazó centrifugacsőbe vittem át 

és az oldható EPS-t hagytam egy éjszakán át kicsapódni -20 °C-on. 

Centrifugálás után (15 perc 3500 g) az EPS-üledéket folyékony 

nitrogénnel szárítottam, majd 300 μL desztillált vízben szuszpendáltam (2. 

Ábra). A szénhidrát meghatározásához 200 μL-t használtam fel. A kötött 

EPS-t úgy extraháltam, hogy az előző folyamatból visszamaradt 100 µL 

pelletet 2 mL desztillált vízben szuszpendáltam. A szuszpenziót alaposan 

összekevertem és 1 órán át 30 °C-on inkubáltam. A 3500 g-n 15 percig 

végzett centrifugálás után a kötött EPS-t a felülúszóból az oldott EPS-hez 

hasonló módon meghatároztam (2. Ábra). 
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2. Ábra Az extracelluláris szénhidrát frakcionálása DeBrouwer és 

Stal (2002) módszere alapján. 

 

4.2.4. Szénhidrát mérés fenol-kénsavas módszerrel 
 

A módszer lényege, hogy a tömény kénsav minden 

poliszacharidot, oligoszacharidot és diszacharidot monoszacharidokra 

bont le. A pentózok (5 szénatomos vegyületek) ezután furfurollá 

dehidratálódnak, a hexózok (6-szénatomos vegyületek) pedig hidroxi-

metil-furfurollá. Ezek a vegyületek ezután a fenollal visszahatva 

aranysárgává válnak. Az elegy elnyelését 485 nm-en mérik, a szénhidrát 

mennyiségének meghatározása, glükóz hígítási sorból készített kalibrációs 

egyenes segítségével állapítható meg (DuBois és mtsai. 1956). Ennek a 

reakciónak a színe több órán át változatlan marad, ezért a módszer 

pontossága optimális körülmények között ± 2%-on belül van (Nielsen 

2010).  

Készítettem egy 200 μg/mL koncentrációjú glükóz-törzsoldatot, 

ebből pedig hígítással további 5 koncentrációt 0-200 μg/mL tartományban 
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(Moheimani és mtsai. 2013). Ezután 400 μL glükóz oldatot kevertem össze 

400 μL 5%-os fenollal és 2 mL koncentrált kénsavval. Ezeket az oldatokat 

15-20 percig szobahőmérsékleten tároltam. A fényelnyelést 485 nm-en 

(Varian CARY 50 spektrofotométer) mértem. A glükóz standard görbéjét 

három ismétlés felhasználásával állítottam elő. A különböző frakcionált 

EPS-kivonatokat 1 mL autoklávozott desztillált vízben feloldottam. 

Minden egyes mintához új, steril kémcsövet használtam. Az oldatból 400 

μL-t elegyítettem 400 μL 5%-os fenollal és 2 mL koncentrált kénsavval. 

A keverékeket szobahőmérsékleten tároltam, végül a fényelnyelést 485 

nm-en mértem. A szénhidrátot glükóz ekvivalens formájában adtam meg 

a glükóz standard görbe felhasználásával. A méréseket mintánként három 

ismétléssel végeztem. 
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5. EREDMÉNYEK 

5.1. A filogenetikai és morfológiai elemzés 

A végső szekvencia-illesztés, beleértve a törzseket is, 279 OTU-

ból (operational taxonomical unit - operatív taxonómiai egység) állt. 

Kilenc különböző filogenetikai csoportot sikerült elkülöníteni, amelyeket 

három különböző rendbe soroltam (Nakada 2008b nyomán) (3. Ábra). A 

vizsgált törzsek az egész fán megtalálhatóak, különböző filogenetikai 

csoportokat alkotva (3. Ábra). Chlorellales rendhez egy filogenetikai 

csoport tartozott (Chlorella filogenetikai csoport 6 MACC törzzsel), egy 

másik filogenetikai csoport a Sphaeropleales rend részét képezte 

(Scenedesmaceae filogenetikai csoport 9 MACC törzzsel). Hét 

filogenetikai csoport pedig a Chlamydomonadales rendhez sorolódott az 

elemzés során (Moewusinia 5, Reinhardtinia 19, Arenicolinia 3, 

Stephanosphaerinia 14, Chloromonadinia 1, Oogamochlamydinia 11 és a 

Polytominia filogenetikai csoport 2 MACC törzzsel). A molekuláris 

adatokból kiderült, hogy a 70 törzs közül 22 Chlamydomonas, 9 a 

Scenedesmus nemzetség tagja, 8 Chlorosarcinopsis, 8 Lobochlamys, 6 

Chlorella, 5 Chlorococcum, 3 Deasonia, 2 Heterochlamydomonas, 1-1 

Chloromonas, Nautococcus és Tetraspora, míg 4 törzs besorolása 

továbbra is megoldatlan.  

Végeredményben az MACC 27, 30, 53, 77, 120, 216, 285, 327, 

335, 382, 475, 530, 531, 549, 579, 584, 658, 688, 772, 782, 784, 788 

törzsek maradtak a Chlamydomonas nemzetségben, melyekből 15 a 

Reinhardtinia, 5 a Moewusinia és 2 a Polytominia kládba tartozik. A 
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korábbi alaktani és a jelenlegi filogenetikai elemzés eredményeit a 4. 

Táblázatban mutattam be, míg a Mellékletekben a fénymikroszkópos 

képeket taglaltam (17-22 Ábrák). 
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3. Ábra A részleges 18S rRNS gén filogenetikai elemzése. A 70 vizsgált 

törzset 279, a szakirodalomban már korábban vizsgált törzs segítségével 

helyeztem el a zöldalgák fáján. Az MACC törzsek kódjait félkövérrel 

emeltem ki. A szekvenált szakasz hossza 380 és 400 bázispár között 

változott. A maxium likelihood (ML) módszer segítségével meghatározott 

bootstrap értéket (≥50%) a csomópontok mellett tüntettem fel. Skála = 0,1 

szubsztitúció/nukleotid pozíció.  
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5.1.1. A Chlamydomonadales rend 
 

5.1.1.1. A Moewusinia filogenetikai csoport 

 

 

4. Ábra A Moewusinia filogenetikai csoport 

 

A Moewusinia filogenetikai csoport (4. Ábra) a filogenetikai 

elemzéssel jól alátámasztott csoport [Bootstrap 99%], mely öt MACC 

törzset (MACC 27, 30, 77, 120, 782) tartalmazott. A törzseket két 

alcsoportra osztottam fel. Az első alcsoport tartalmazta az MACC 120 és 

a 782 törzseket. Az MACC 120 a Chlamydomonas moewusii CCAP 11 / 

16F referencia törzzsel alkotott csoportot és részleges 18S rRNS 

hasonlóságuk 98,2% volt. Az MACC 782 csak 94,9%-ban volt hasonló a 

C. raudensis SAG 49.72 referencia törzshöz. 

 A második alcsoport az MACC 27-et, 30-at és 77-et tartalmazta. 

Mind az MACC 27, mind pedig a 30 közel volt a Chlamydomonas 

noctigama (más néven C. pinicola) UTEX 1339 (Kawasaki és Nakada 
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2015, Watanabe és Lewis 2017) referencia törzshöz és az előbbi 97,5% az 

utóbbi pedig 99,1%-ban hasonlított arra. Az MACC 77 a C. sordida SAG 

18.73 törzshöz kapcsolódott és a részleges 18S rRNS gén hasonlóságuk 

97% volt. A második alcsoport tagjai a CCALA-ból (Culture Collection of 

Autotrophic Organisms – Autotróf Szervezetek Törzsgyűjteménye) 

származtak (Trebon, Cseh Köztársaság) (4. Táblázat). A sejteknek csésze 

alakú kloroplasztisza és apikális összehúzódó vakuóluma volt. A 

pontszerű szemfolt oldalirányban helyezkedett el. A sejteknek két, a sejttel 

azonos hosszúságú ostora volt. A sejtmag központi elhelyezkedésű volt és 

a sejtek egy oldalsó pirenoiddal rendelkeztek. Az első alcsoport sejtjeinek 

alaktana más volt, mint a második alcsoporté, valószínűleg a különböző 

származási helyek miatt. Az MACC 120-at egy gleccsertóból (Szlovénia) 

izolálták, míg az MACC 782 talajmintából származott (Brazília). A 

plasztiszok alakja és az összehúzódó vakuólum hasonló volt, de a 

szemfolt, az ostorok hossza, a sejtmag helye és a pirenoidok különböztek. 
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5.1.1.2. A Reinhardtinia filogenetikai csoport 

 

 
5. Ábra A Reinhardtinia filogenetikai csoport 

 

A Reinhardtinia filogenetikai csoport (5. Ábra) 19 MACC törzset 

(MACC 53, 216, 285, 327, 335, 382, 415, 530, 531, 544, 549, 579, 584, 
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658, 674, 688, 772, 788, 835) és három szubkládot foglalt magába (4. 

Táblázat).  

Az első szubklád (100%-os bootstrap támogatottsággal) két törzset 

tartalmazott, MACC 674 és 835, valamint Heterochlamydomonas 

referenciaszekvenciákat. Az MACC 674 99%-ban hasonlított a H. lobata 

UTEX 728 törzshöz, míg az MACC 835 98,5%-ban volt azonos a H. 

inaequalis UTEX 1705-tel. A fő különbség a Heterochlamydomonas és a 

Chlamydomonas nemzetség között az, hogy az előbbinek két egyenlőtlen 

hosszúságú ostora van. Az alaktanuk tekintetében, mind az MACC 674, 

mind pedig az MACC 835 is tartalmaz csésze alakú kloroplasztiszt, 

apikális elhelyezkedésű összehúzódó vakuólumokat, központi 

elhelyezkedésű sejtmagot és egy elülső pirenoidot. Az MACC 674 

Kijevből, az MACC 835 brazil talajmintából származik. 

A második szubklád két MACC törzset, az MACC 544-et és az 

MACC 658-at tartalmazta. Az MACC 658 Trebonból (Chlamydomonas 

peterfii CCALA 247) származott és a C. asymmetrica SAG 70 72 

referenciatörzzsel került egy csoportba (97,3% szekvencia hasonlóság). A 

C. asymmetrica SAG 70 72 korábban C. peterfii-ként osztályozták 

(Buchheim és mtsai. 1990, 1997, 2001, 2002, Pröschold és mtsai. 2005, 

Lemieux és mtsai. 2015). Az MACC 544 talajból (Brazília) származott és 

a Heterotetracystis akinetes UTEX 1675 illetve a Neochlorosarcina 

negevensis UTEX 1387 között helyezkedett el. Ennek ellenére az MACC 

544 a legnagyobb szekvencia hasonlóságot (98,3%) a Hormotila blennista 

UTEX 1239-cel mutatott, ezért további elemzésre van szükség, hogy 

pontosabban megismerhessük ezt a törzset. Mind az MACC 544, mind az 

MACC 658 rendelkezett csésze alakú kloroplasztiszokkal, apikális 
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összehúzódó vakuólumokkal, oldalsó elhelyezkedésű és pontszerű 

szemfoltokkal, központi sejtmaggal és egy elülső pirenoiddal. 

A harmadik szubklád 15 MACC törzset (MACC 53, 216, 285, 327, 

335, 382, 415, 530, 531, 549, 579, 584, 688, 772, 788) tartalmazott, 

amelyből az MACC 415 Tetraspora sp. UTEX 234 (92,1% szekvencia 

hasonlóság) és Paulschulzia pseudovolvox UTEX 167 (93,9% szekvencia 

hasonlóság) referenciatörzsekkel alkotott egy csoportot. A Paulschulzia 

pseudovolvox-ot később a Tetraspora rokon törzseként kezelték (Tsarenko 

2011, Guiry és Guiry 2018). Az MACC 415 volt az egyetlen törzs a 

Reinhardtinia filogenetikai csoportban, amely pocsolyából (Brazília) 

származott, míg a többi törzset talajból izolálták (Brazília és 

Magyarország). A kloroplasztisz alakja parietális, az összehúzódó 

vakuólumok apikálisak voltak, a sejtmag helye pedig centrális volt. A 

sejtnek volt egy pirenoidja, de hiányzott a szemfolt, ami összhangban van 

a Tetraspora leírásával. 

A fennmaradó 14 MACC törzs (MACC 53, 216, 285, 327, 335, 

382, 530, 531, 549, 579, 584, 688, 772, 788) a Chlamydomonas debaryana 

SAG 26.72, a Chlamydomonas reinhardtii UTEX 1061, a 

Chlamydomonas zebra SAG 10.83 és két másik törzzsel (Chlamydomonas 

sp. WTwin 8 18 PSd és Volvox carteri f. Nagariensis UTEX 1885) került 

egy csoportba. Az MACC 285, 327 és 549 leginkább a Chlamydomonas 

zebra SAG 10.83-hoz hasonlítanak (97-97,5%), míg az MACC 53, 216, 

335, 382, 530, 531, 579, 584, 688, 772 és 788 leginkább a C. reinhardtii 

UTEX 1061-hez volt hasonló és a hasonlóságuk 96,7% és 98,2% között 

alakult. Ezen a csoporton belül a sejtek jellemzői is hasonlóak voltak, 

mivel a kloroplasztisz csésze alakú volt, az összehúzódó vakuólumok 

apikálisak voltak illetve egy centrális sejtmaggal, egy elülső pirenoiddal 
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és két, a sejttel megegyező hosszúságú ostorral rendelkeztek. A törzsek 

között megfigyelt egyetlen különbség az MACC 327, 530 és 772 

szemfoltja volt. Szemfoltjaik hosszúkásak voltak, míg az MACC 53, 216, 

285, 335, 382, 531, 549, 579, 584 és 788-as törzseknek pontszerű, 

oldalirányú szemfoltjaik voltak. Filogenetikai értelemben, e csoport tagjai 

közül kerültek ki az ’igazi’ Chlamydomonas törzsek, ugyanis ebbe az 

alcsoportba sorolódott a jelenleg elfogadott három Chlamydomonas: C. 

incerta, C. reinhardtii és C. schloesseri (5. Ábra, zöld színnel jelölt 

törzsek).  

 

5.1.1.3. Az Arenicolinia filogenetikai csoport 

 

 
6. Ábra Az Arenicolinia filogenetikai csoport 

 

Az Arenicolinia filogenetikai csoport (6. Ábra) egy jól 

alátámasztott klasztert (BS 99%) alkotott két referencia szekvenciával 

(Chlorophycean sp. SEV3VF14 és Chlorosarcinopsis arenicola UTEX 

1697) és három MACC törzzsel (MACC 526, 581, 607). A 

Chlorosarcinopsis arenicola UTEX 1697 és az MACC 607 közötti 

szekvencia hasonlóság 97,5% volt. A csoport tagjainak sejtméretei 3,1-8,5 

μm hosszúságúak és 3,5-8,9 μm szélesek voltak (4. Táblázat). A sejtekben 

nem figyeltem meg sem ostorokat sem szemfoltot, de pirenoidokat 
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észleltünk. Ezek az alaktani jellegzetességek arra utalnak, hogy ezek a 

törzsek nem Chlamydomonas-ok. 

 

5.1.1.4. A Stephanosphaerinia filogenetikai csoport 

 

 
7. Ábra A Stephanosphaerinia filogenetikai csoport 

 

A Stephanosphaerinia filogenetikai csoport (7. Ábra) 14 MACC 

törzset (MACC 395, 388, 467, 476, 482, 487, 543, 601, 693, 786, 807, 814, 

819, 821) foglalt magában és jól alátámasztottnak minősült (BS 99%). 

Az első alcsoport öt törzse (MACC 482, 487, 543, 819, 821) 100% 

bootstrap támogatottságot mutatott a Clorosarcinopsis aggregata UTEX 

779-cel, de a szekvenciák hasonlósága csak 90,4 és 93,7% közötti volt. Az 

alcsoport tagjainak nem volt összehúzódó vakuóluma, szemfoltja, ostorai 
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és rendelkeztek centrális sejtmaggal illetve egy pirenoiddal. Az egyetlen 

észlelhető különbség a törzsek között a kloroplasztisz alakja volt: az 

MACC 819 és 821 törzseknek szivacsos típusú kloroplasztisza volt, míg 

az MACC 482, 487 és 543 törzseknek parietális kloroplasztiszuk volt. A 

legkisebb sejtméret az MACC 543-hoz (3-5 μm) tartozott. Az MACC 543 

szennyvízből (Brazília), míg a fennmaradó négy törzs talajmintákból 

származott (Brazília). Az MACC 819 és 821 valószínűleg ugyanazon 

Chlorosarcinopsis taxonhoz tartoznak, mivel részleges 18S rRNS 

szekvenciáik 100% -ban hasonló. Mivel e két törzset Brazíliában izolálták 

ugyanazon a területen, így egyazon fajról beszélhetünk és valószínűleg 

ugyanabba a Chlorococcum taxonba tartoznak. 

A második alcsoport tagjainak szekvencia hasonlósága 97,2-98,2% 

között alakult és az MACC 388, 395, 693, 786, 807 illetve a Chlorococcum 

ellipsoideum UTEX 972 alkotott egy csoportot. A Chlorococcum 

nemzetség tagjai üreges, parietális kromatofórokkal rendelkeznek, felületi 

nyílással vagy anélkül, egy vagy több pirenoiddal és kétostoros 

zoospórákkal, amelyek nem válnak gömbölyűvé a mozgási képességük 

elvesztése után, de néhány napig oválisak maradnak (McGuire 1969). Így 

e nemzetség tagjai, ha csak néhány napig is, de hasonlítanak a 

Chlamydomonas taxonokhoz, és jelzik, hogy a morfológiai alapú 

besorolás mennyire nehéz. Ennek az öt törzsnek parietális kloroplasztiszai 

voltak és egy kissé oldalsó elhelyezkedésű pirenoidot tartalmaztak. Az 

MACC 388, 395, 693, 786 és 807 (4. Táblázat) 96%-os bootstrap 

támogatottságú törzsek. Ezen törzsek szekvencia homológiája 98,3% a 

részleges 18S rRNS gén szekvencia eredményei alapján. A földrajzi 

adatokat tekintetében az öt törzs három különböző brazil államból 

származik. 
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Az MACC 601 97,7%-ban volt hasonló (4. Táblázat) a 

Nautococcus solutes SAG 76 80-hoz. Ez az egyetlen magyar törzs, amely 

ebben a filogenetikai csoportban sárból, míg a másik 13 törzs Brazíliából 

származott (11 talajból, az MACC 395 egy tócsából és az MACC 543 

szennyvízből). Az MACC 601-nek nem volt összehúzódó vakuóluma, 

szemfoltja vagy ostorai, de volt egy pirenoidja. A kloroplasztisz alakja 

parietális és a sejtmag helye központi volt. 

Az MACC 467, 476 és 814 a Deasonia multinucleata UTEX 2013-

hoz került közel. A részleges 18S rRNS hasonlóságuk 95,3% és 95,7% 

között volt. Mindegyiket talajból (Brazília) izolálták és az MACC 601-től 

csak két jellemvonásban különböztek: a szivacsszerű kloroplasztisz alak 

és a több mint két pirenoid. A többi tulajdonság ugyanaz volt. Nem voltak 

összehúzódó vakuólumaik, szemfoltjuk vagy ostoraik. 

 

5.1.1.5. A Chloromonadinia filogenetikai csoport 

 

 
8. Ábra A Chloromonadinia filogenetikai csoport 

 

A Chloromonadinia filogenetikai csoport (8. Ábra) főként 

Chloromonas szekvenciákat tartalmaz és az egyedüli MACC tagja ennek 

a csoportnak az MACC 557, amely egy fenyőerdőből származik 

(Magyarország) (4. Táblázat). A filogenetikai elemzés szerint a 

legközelebbi szomszédja a Chloromonas actinochloris UTEX 578, de 
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magasabb szekvencia hasonlóságot mutatott a C. asteroidea SAG 11-47-

es referenciatörzzsel. Annak ellenére, hogy az MACC 557-et 

Chloromonas referenciaszekvenciákkal alkotott egy csoportot, további 

molekuláris elemzést javaslunk, mivel a fénymikroszkópos vizsgálatok 

alapján pirenoidokkal rendelkeznek. Viszont a Chloromonas-t, mint 

pirenoidokat nem tartalmazó nemzetséget tartják számon. 

 

5.1.1.6. Az Oogamochlamydinia filogenetikai csoport 

 
9. Ábra Az Oogamochlamydinia filogenetikai csoport 

 

Az Oogamochlamydinia filogenetikai csoport (9. Ábra) 

Asterococcus, Chlamydomonas, Lobochlamys, Oogamochlamys, 

Sarcinochlamys nemzetségek és 11 MACC taxon (MACC 10, 74, 75, 194, 

398, 402, 425, 460, 496, 806, 822) keveréke (4. Táblázat). Az 

Oogamochlamydinia csoport két alcsoportból állt: az első alcsoport 

tartalmazta az MACC 74-et, 75-öt és 425-öt. Az MACC 74 és az MACC 

75 a CCALA-ból származik és a sejtek jellemzői (csésze alakú 

kloroplasztisz, apikális összehúzódó vakuólumok, pontszerű szemfoltok, 
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centrális sejtmag és egy oldalsó pirenoid) szintén hasonlóak voltak. Az 

egyetlen különbség a törzsek között az ostorok hossza volt. Ami a 

részleges 18S rRNS hasonlóságát illeti, mindkettő alacsony értékeket 

mutatott (89%) az Oogamochlamys ettlii UTEX 2218-cal. Az MACC 74 

és 75 nem alkotott csoportot a referenciaszekvenciákkal, ezért további 

elemzésre van szükség ezeknek a törzseknek a besorolásához. Az MACC 

425 alaktanilag hasonlított az MACC 74 és 75-höz (csésze alakú 

kloroplasztiszt, apikális összehúzódó vakuólumok, pontszerű szemfolt, 

centrális sejtmag és egy oldalsó pirenoid), de talajból származott (Brazília) 

és a Chlamydomonad sp. BogD8 18T2w referenciaszekvenciával mutatott 

91,6%-os hasonlóságot. 

Az Oogamochlamydinia filogenetikai csoport második 

szubklasztere az MACC 10, 194, 398, 402, 460, 496, 806, 822 és 

Lobochlamys törzseket foglalta magába. Szekvencia-hasonlóságuk 96% -

98,7% között alakult. Az MACC 398 és 460 a Lobochlamys segnis SAG 

1.79-cel, az MACC 822 és 806 a L. culleus SAG 64.72-vel, míg az MACC 

194, 402 és 496 a L. culleus SAG 17.73 törzzsel került egy csoportba. Az 

MACC 10 szintén része volt ennek a szubklaszternek, de távol volt a többi 

törzstől. Érdekes módon az MACC 10-et Chlamydomonas segnis-ként 

határozták meg korábban és a CCALA-ból származott. Az MACC 10 a 

Lobochlamys segnis-nek lett a szomszédja, amelyet korábban 

Chlamydomonas segnis-nek (Pröschold és mtsai. 2001) neveztek. Ennek a 

szubklaszternek a törzsei különböző eredetű helyekről származtak és 

jelentős különbségeket csak a szemfoltok (pontszerű vs. elnyúló) alakjai 

között figyeltek meg. A sejtek csésze alakú kloroplasztiszokkal, apikális 

összehúzódó vakuólumokat, centrális sejtmagot, egy pirenoidot 
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tartalmaztak és két, a sejt hosszával azonos hosszúságú ostorral 

rendelkeztek. 

 

5.1.1.7. A Polytominia filogenetikai csoport 

 

 
10. Ábra A Polytominia filogenetikai csoport 

 

A Polytominia filogenetikai csoport (10. Ábra) két 

Chlamydomonas applanata, két Chlamydomonas pulsatilla és három 

Polytoma OTU-t tartalmazott referenciaszekvenciaként. Az MACC 475 és 

784 (4. Táblázat) 98,5%-ban (3. Ábra) hasonló a Chlamydomonas 

applanata UTEX 225 és a C. applanata UTEX 2399 törzsekhez, bár az 

alcsoportjuk filogenetikai szempontból nem kellően alátámasztott 

(Bootstrap 80%). Mind az MACC 475-öt, mind pedig a 784-et brazil 

talajmintákból izolálták. A sejtméretek szinte azonosak (MACC 475: 4,6-

7,7 x 3,1-6 μm és MACC 784: 5,8-7,5 x 2,4-3,4 μm) és hasonlítottak a 

Chlamydomonas applanata-hoz, bár a pirenoidok elhelyezkedése más 

volt. Az MACC 475-nek egy középső, míg az MACC 784-nek egy oldalsó 

pirenoidja volt. 
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5.1.2. A Sphaeropleales rend és a Scenedesmaceae 

filogenetikai csoport 
 

 
11. Ábra A Scenedesmaceae filogenetikai csoport 

 

A Scenedesmaceae filogenetikai csoport (11. Ábra) kilenc MACC 

törzset (MACC 215, 424, 485, 783, 785, 810, 811, 818, 825) (4. Táblázat) 

foglalt magába, amelyek többségét brazil talajokból izoláltak. Kivétel ez 

alól az MACC 215 és az MACC 485. Az előbbi az IPPAS D-292-ből, 

Oroszországból, míg az utóbbi egy brazil pocsolyából származott. Az 

MACC 811 azonos kládba esett, mint a Scenedesmus costatus Hegewald 

mégpedig 98,7%-os szekvencia hasonlósággal. Az MACC 485-nek és az 

MACC 783-nak volt a legnagyobb bootstrap támogatása ezen a 

filogenetikai csoporton belül (100%) és a S. costato-granulatus SAG 18 

81, a S. communis UTEX 76 és a S. abundans UTEX 343 

referenciatörzsekkel alkottak egy csoportot. A két törzs részleges 18S 

rRNS gén szekvenciaanalízise 97,2% hasonlóságot mutatott. 
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A filogenetikai csoport tagjai a legmagasabb szekvencia 

hasonlóságot az S. communis UTEX 76-tal mutattak (97,5%). A másik hat 

MACC törzs (215, 424, 785, 810, 818, 825) ugyanabban a csoportban 

voltak, mint a S. vacuolatus SAG 211-8b és ezek szekvencia hasonlósága 

97,2% és 98,5% közötti volt. 

Ami az alaktani jellemzőket illeti, a sejtek jellemvonásai azonosak 

voltak, csak a tóból származó törzs sejtmérete (MACC 485) különbözött a 

többi nyolc MACC törzstől. Az összehúzódó vakuólumok, a szemfolt és 

az ostorok hiánya szintén megerősítette azt a tényt, hogy a korábbi 

jelölésük Chlamydomonas nemzetségként helytelen. 
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5.1.3. A Chlorellales rend és a Chlorella filogenetikai 

csoport 
 

 
12. Ábra A Chlorella filogenetikai csoport 

 

A Chlorella filogenetikai csoport (12. Ábra) hat MACC törzset 

tartalmazott (MACC 406, 771, 787, 793, 816, 823). Ezek az MACC 

törzsek a Chlorella sorokiniana SAG 211-8k referenciaszekvenciával 

(Pröschold és mtsai. 2010, Orsini és mtsai. 2014) alkottak egy csoportot. 

A részleges 18S rRNS gén hasonlóságuk 99% volt a Chlorella sorokiniana 

SAG 211-8k törzzsel és az alcsoport 91%-os értéket ért el a filogenetikai 

elemzés során (ML). Ez a filogenetikai csoport tartalmazott más gömb 

alakú Chlorella modellfajokat is, mint például a C. vulgaris SAG 211-11b 

(Pröschold és mtsai. 2010, Steudel és mtsai. 2016) és C. lobophora 

(Krienitz és mtsai. 2004). 

A molekuláris elemzés módosította a fent említett hat MACC törzs 

korábbi alaktanra épülő meghatározását. A fénymikroszkópos képek gömb 

alakú sejteket mutattak 2-9 μm átmérővel (13. Ábra: 8. Chlorella 
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filogenetikai csoport). A sejtek egyetlen csésze alakú parietális 

kloroplasztiszt tartalmaztak egy pirenoiddal és nem rendelkeztek 

összehúzódó vakuólummal, szemfolttal és ostorokkal. Ami a származási 

helyet illeti, az MACC 771, 787, 793, 816 számú törzseket talajmintákból 

(Brazília), míg az MACC 823-at egy pocsolyából (Brazília) izolálták (4. 

Táblázat). A részleges 18S rRNS gén szekvencia homológiát illetően az 

MACC 406, 771 és 793 azonos fajnak tűnik. 

 

5.1.4. A négy „megoldatlan” törzs 
 

  A négy „megoldatlan” törzs (MACC 74, 75, 425, 544) közül három 

(MACC 74, 75, 425) az Oogamochlamydinia, míg az MACC 544 a 

Reinhardtinia filogenetikai csoportba sorolódott. Az MACC 425 és 544 

brazil talajmintákból származott, míg az MACC 74 és 75 a CCALA nevű 

törzsgyűjteményből. Mindkét törzs jelenleg is azon a fajnéven szerepel a 

CCALA törzsgyűjteményben, ahogyan akkor, amikor az MACC-be 

került. Tehát az MACC 74 CCALA 234 Chlamydomonas 

chlorococcoides, míg az MACC 75 CCALA 249 Chlamydomonas subtilis 

néven van feljegyezve. Ez a tény kritikusan kezelendő, ugyanis a 

https://ccala.butbn.cas.cz/en/references honlap szerint a legfrissebb 

publikáció, amely magába foglalja a két törzset Katona és mtsai (2019) 

közleményéhez köthető.  

  Ugyan Ettl 1983 nyomán az MACC 74 (11 – 14,8 x 5,6 – 9 μm) és 

az MACC 75 (7,3 – 11,8 x 6,1 – 9 μm) sejtméret értékei összhangban 

vannak a Chlamydomonas chlorococcoides (12 – 18 x 5 – 10 μm) és a 

Chlamydomonas subtilis (7 – 10 x 6 – 10 μm) sejtméret értékeivel (4 

Táblázat), csak ezen adatok alapján még nem kérdőjelezhető meg az, hogy 
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a két törzs Lobochlamys segnis (12 – 19 x 5,5 15 μm) vagy Lobochlamys 

culleus (7 – 11 x 3 – 6 μm) lenne. Ez ugyanis az a két faj, amelyek a fent 

említett Oogamochlamydinia filogenetikai csoport legfontosabb 

referenciái. 
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4. Táblázat 70 db MACC törzs elemzésének összefoglaló Táblázata NCBI GenBank hozzáférési számmal és 

sejtméretekkel kiegészítve. 

 
Filogenetikai 

csoport 

Szekvencia 

hossz (bp) 

MACC 

kód 

Származási 

hely 

A korábbi, 

alaktani besorolás 

Az új, filogenetikai 

alapú besorolás 

NCBI 

hozzáférés 

Sejtméret, átmérő 

(μm) 

Chlorella 

391 406 
Termeszvár, 

Brazília 
Chlamydomonas sp. Chlorella sp. KY864188 7,4 - 9,3 x 5,7 -7,6 

390 771 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlorella sp. KY864216 2,8 - 4,2 x 2,5 - 3,7 

397 787 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlorella sp. KY864223 3,8 - 5,2 x 3,3 - 4,9 

394 793 Talaj, Brazília 
Chlamydomonas 

reinhardtii 
Chlorella sp. KY864225 3,4 - 4,4 x 2,6 - 3,5 

398 816 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlorella sp. KY864231 4,2 - 5,5 x 4 - 5 

393 823 
Pocsolya, 

Brazília 
Chlamydomonas sp. Chlorella sp. KY864236 4 - 5,3 x 3,9 - 5,2 

Moewusinia 

399 27 
CCALA 238 

(Trebon) 

Chlamydomonas 

dorsoventralis 
Chlamydomonas sp. KY864170 11,9 - 14,1 x 6 - 8 

396 30 
CCALA 239 

(Trebon) 

Chlamydomonas 

geitleri 
Chlamydomonas sp. KY864171 11,7 - 15,9 x 6,7 - 9 

393 77 
CCALA 246 

(Trebon) 

Chlamydomonas 

oblonga 
Chlamydomonas sp. KY864175 5,5 - 6,9 x 4 – 5,1 

395 120 
Hegyi tó, 

Szlovénia 
Chlamydomonas sp. Chlamydomonas sp. KY864176 7,3 - 14,9 x 6,7 – 8,4 

385 782 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlamydomonas sp. KY864218 6,2 - 8,1 x 5 - 7,3 

Reinhardtinia 

391 53 
CCALA 236 

(Trebon) 

Chlamydomonas 

debaryana 
Chlamydomonas sp. KY864172 9,8 - 14,7 x 6,7 - 10,4 

398 216 
Szennyvíz, 

Magyarország 

Chlamydomonas 

reinhardtii 
Chlamydomonas sp. KY864179 6,4 - 8,7 x 4,7 - 6,5 

392 285 Kijev, Ukrajna Chlamydomonas sp. Chlamydomonas sp. KY864180 12,3 - 15,8 x 8,8 - 11,4 

394 327 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlamydomonas sp. KY864181 7,2 - 10,2 x 4,7 - 7,6 

391 335 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlamydomonas sp. KY864182 3,1 - 4,7 x 2,4 - 4 

388 382 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlamydomonas sp. KY864183 6,4 - 8,6 x 3,7 - 6,5 
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4. Táblázat folytatása 70 db MACC törzs elemzésének összefoglaló Táblázata NCBI GenBank hozzáférési számmal és 

sejtméretekkel kiegészítve. 

 
Filogenetikai 

csoport 

Szekvencia 

hossz (bp) 

MACC 

kód 

Származási 

hely 

A korábbi, 

alaktani besorolás 

Az új, filogenetikai 

alapú besorolás 

NCBI 

hozzáférés 

Sejtméret, átmérő 

(μm) 

Reinhardtinia 

csoport 

folytatása 

389 415 
Pocsolya, 

Brazília 
Chlamydomonas sp. Tetraspora sp. KY864189 8,1 - 10,6 x 4,3 - 7,7 

392 530 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlamydomonas sp. KY864201 3,7 - 8,5 x 3,3 - 7 

389 531 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlamydomonas sp. KY864202 6,6 - 9,6 x 4,6 - 6,9 

389 544 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. megoldatlan KY864204 7,2 - 9,6 x 6,6 - 7,3 

392 549 
Talaj, 

Magyarország 

Chlamydomonas 

intermedia 
Chlamydomonas sp. KY864205 9,4 - 11,4 x 6,6 - 10 

394 579 
Talaj, 

Magyarország 
Chlamydomonas sp. Chlamydomonas sp. KY864207 7,4 - 10,7 x 4,1 - 8,4 

392 584 
Talaj, 

Magyarország 
Chlamydomonas sp. Chlamydomonas sp. KY864209 8 - 15,1 x 7,6 - 12 

393 658 
CCALA 247 

(Trebon) 

Chlamydomonas 

peterfii 
Chlamydomonas sp. KY864212 9,4 - 11,3 x 5,8 - 9,5 

393 674 
Kijev, 

Ukrajna 

Chlamydomonas 

callunae 

Heterochlamydomonas 

sp. 
KY864213 10 - 11,1 x 7,1 - 8,5 

395 688 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlamydomonas sp. KY864214 8,9 - 11 x 7,2 - 8,9 

394 772 Talaj, Brazília 
Chlamydomonas 

reinhardtii 
Chlamydomonas sp. KY864217 10,2 - 11,5 x 8,2 - 9,5 

391 788 Talaj, Brazília 
Chlamydomonas 

reinhardtii 
Chlamydomonas sp. KY864224 9,9 - 11,4 x 7,1 - 8,9 

394 835 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. 
Heterochlamydomonas 

sp. 
KY864238 6,5 - 8,4 x 4 - 4,8 
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4. Táblázat folytatása 70 db MACC törzs elemzésének összefoglaló Táblázata NCBI GenBank hozzáférési számmal és 

sejtméretekkel kiegészítve. 

 
Filogenetikai 

csoport 

Szekvencia 

hossz (bp) 

MACC 

kód 

Származási 

hely 

A korábbi, 

alaktani besorolás 

Az új, filogenetikai 

alapú besorolás 

NCBI 

hozzáférés 

Sejtméret, átmérő 

(μm) 

Arenicolinia 

390 526 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlorosarcinopsis sp. KY864200 3,1 - 5,5 x 3,5 - 5,3 

391 581 
Talaj, 

Magyarország 
Chlamydomonas sp. Chlorosarcinopsis sp. KY864208 4,1 - 5,8 - 3,3 - 4 

395 607 
Talaj, 

Magyarország 
Chlamydomonas sp. Chlorosarcinopsis sp. KY864211 5,9 - 8,5 x 5,8 - 8,9 

S
te

p
h

a
n

o
sp

h
a
er

in
ia

 

392 388 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlorococcum sp. KY864184 6,4 - 8,8 x 3,8 - 8,7 

398 395 
Pocsolya, 

Brazília 
Chlamydomonas sp. Chlorococcum sp. KY864185 7,5 - 11,4 x 4,7 - 9,9 

389 467 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Deasonia sp. KY864193 
9,2 - 13,1 x 6,8 - 

12,2 

387 476 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Deasonia sp. KY864195 
10,4 - 16,7 x 8,8 - 

13,5 

389 482 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlorosarcinopsis sp. KY864196 4,9 - 9,2 x 5,3 - 9,3 

393 487 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlorosarcinopsis sp. KY864198 4,4 - 7,1 x 4 - 6,4 

393 543 
Szennyvíz, 

Brazília 
Chlamydomonas sp. Chlorosarcinopsis sp. KY864203 3,3 - 5,3 x 3,2 - 5,6 

398 601 
Sár, 

Magyarország 
Chlamydomonas sp. Nautococcus sp. KY864210 5,6 - 7,5 x 5,2 - 5,9 

392 693 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlorococcum sp. KY864215 9,1 - 10,3 x 6,7 - 8,7 

392 786 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlorococcum sp. KY864222 7,6 - 11,5 x 5,1 - 9,5 

393 807 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlorococcum sp. KY864227 7,3 - 9,6 x 5,2 - 6,5 

394 814 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Deasonia sp. KY864230 8,3 - 10,9 x 5,4 - 7,9 

395 819 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlorosarcinopsis sp. KY864233 9,3 - 10,6 x 7,7 - 9 

393 821 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlorosarcinopsis sp. KY864234 7,9 - 9 x 4,9 - 7 

Chloromonadinia 396 557 
Fenyőerdő, 

Magyarország 
Chlamydomonas sp. Chloromonas sp. KY864206 

15,1 - 19,6 x 8,7 - 

13,3 
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4. Táblázat folytatása 70 db MACC törzs elemzésének összefoglaló Táblázata NCBI GenBank hozzáférési számmal és 

sejtméretekkel kiegészítve. 

 
Filogenetikai 

csoport 

Szekvencia 

hossz (bp) 

MACC 

kód 

Származási 

hely 

A korábbi, 

alaktani besorolás 

Az új, filogenetikai 

alapú besorolás 
NCBI hozzáférés 

Sejtméret, átmérő 

(μm) 

O
o
g
a
m

o
ch

la
m

y
d

in
ia

 

395 10 
CCALA 248 

(Trebon) 

Chlamydomonas 

segnis 
Lobochlamys sp. KY806553 8,1 - 12,1 x 5 - 8,2 

392 74 
CCALA 234 

(Trebon) 

Chlamydomonas 

chlorococcoides 
megoldatlan KY864173 11 - 14,8 x 5,6 - 9 

392 75 
CCALA 249 

(Trebon) 

Chlamydomonas 

subtilis 
megoldatlan KY864174 7,3 - 11,8 x 6,1 - 9 

394 194 
Napraforgó, 

Magyarország 

Chlamydomonas 

gloeogama 
Lobochlamys sp. KY864177 4,1 - 6,5 x 2,4 - 4,7 

397 398 
AL/G-23, 

Csehország 
Chlamydomonas sp. Lobochlamys sp. KY864186 7,9 - 11,6 x 4,1 - 6,8 

393 402 
Napraforgó, 

Magyarország 
Chlamydomonas sp. Lobochlamys sp. KY864187 7,6 - 11,1 x 4,6 - 7,7 

392 425 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. megoldatlan KY864191 6,3 - 8,4 x 5,1 - 7,8 

392 460 
Pocsolya, 

Brazília 
Chlamydomonas sp. Lobochlamys sp. KY864192 

11,5 - 14,3 x 6,8 - 

10,2 

395 496 
Talaj, 

Magyarország 
Chlamydomonas sp. Lobochlamys sp. KY864199 8,8 - 13,9 x 6,9 - 12 

392 806 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Lobochlamys sp. KY864226 10 - 13,1 x 5,1 - 8,2 

394 822 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Lobochlamys sp. KY864235 5,7 - 8,4 x 3,8 - 5,5 

Polytominia 

390 475 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Chlamydomonas sp. KY864194 4,6 - 7,7 x 3,1 - 6 

393 784 Talaj, Brazília 
Chlamydomonas 

reinhardtii 
Chlamydomonas sp. KY864220 5,8 - 7,5 x 2,4 - 3,4 
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4. Táblázat folytatása 70 db MACC törzs elemzésének összefoglaló Táblázata NCBI GenBank hozzáférési számmal és 

sejtméretekkel kiegészítve. 

 
Filogenetikai 

csoport 

Szekvencia 

hossz (bp) 

MACC 

kód 

Származási 

hely 

A korábbi, 

alaktani besorolás 

Az új, filogenetikai 

alapú besorolás 
NCBI hozzáférés 

Sejtméret, átmérő 

(μm) 

S
ce

n
ed

es
m

a
ce

a
e
 

390 215 
IPPAS D-292, 

Oroszország 

Chlamydomonas 

reinhardtii 
Scenedesmus sp. KY864178 

9,4 - 12,6 x 6,6 - 

10,1 

391 424 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Scenedesmus sp. KY864190 
8,8 - 15,6 x 7,7 - 

13,7 

393 485 
Pocsolya, 

Brazília 
Chlamydomonas sp. Scenedesmus sp. KY864197 2,1 - 3,4 x 1,9 - 3,1 

395 783 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Scenedesmus sp. KY864219 7,7 - 9,5 x 7,4 - 9,2 

389 785 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Scenedesmus sp. KY864221 5,4 - 7 x 4,8 - 6,5 

395 810 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Scenedesmus sp. KY864228 5 - 7,3 x 3,1 - 5,4 

392 811 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Scenedesmus sp. KY864229 5,7 - 7,6 x 3,6 - 5,9 

390 818 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Scenedesmus sp. KY864232 8,9 - 10,7 x 6,6 - 8,9 

393 825 Talaj, Brazília Chlamydomonas sp. Scenedesmus sp. KY864237 8,2 - 10,7 x 4,7 - 6,1 

 

.
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13. Ábra Az MACC filogenetikai csoportok mikroszkópos képei. A nagyítás 400x-os a méretskála pedig 20 μm. 1. Moewusinia filogenetikai 

csoport: MACC 30. 2. Reinhardtinia filogenetikai csoport: MACC 285. 3. Scenedesmaceae filogenetikai csoport: MACC 424. 4. 

Oogamochlamydinia filogenetikai csoport: MACC 460. 5. Polytominia filogenetikai csoport: MACC 475. 6. Chloromonadinia filogenetikai 

csoport: MACC 557: Zoospórák a fiatal anyasejtben (nyíl) és fiatal sejtek, amelyek a zoospórákból képződtek. 7. Arenicolinia filogenetikai 

csoport: MACC 607. 8. Chlorella filogenetikai csoport: MACC 823: Sejtek csésze alakú kloroplasztisszal. 9. Stephanosphaerinia filogenetikai 

csoport: MACC 693: Sejtek különálló vagy közös zselés anyaggal borítva illetve számos, eltérő nemzedékű autospóra tetrad komplexben 

csoportosulva (nyíl). Jelmagyarázat: C: összehúzódó vakuólum E: szemfolt G: zselés burok N: sejtmag P: pirenoid.
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5.2. Az EPS elemzése 

5.2.1. A kiválasztott alga törzsek növekedésének és 

biomassza hozamának vizsgálata 
 

A törzseket 30 napig inkubáltam. A törzsek lag fázisa jellemzően az 

5. napig tartott. Ezután exponenciális növekedés következett, majd a 

stacioner fázis a 15. és 20. nap között. A pusztulási fázis a 25. napon 

kezdődött. A legtöbb biomasszát az MACC 460-as törzs (4840 mg L-1), a 

legkevesebbet pedig az MACC 579-es (576 mg L-1) törzs (5. Táblázat) 

termelte. Az MACC eukarióta algák többsége 2 és 3 g L-1 szárazanyagot 

tud előállítani az adott kísérleti körülmények között (Ördög 2015). A 

korábbi kísérletek alapján, a tenyésztési időszak végén 3 g L-1-nél nagyobb 

koncentrációjú szárazanyagot termelő törzseket rendkívül produktívnak 

tekintettem.  

Ennek megfelelően a vizsgált 20 törzs közül 3 törzs (MACC 402, 

771, 530) rendkívül produktív volt és mindhármat talajból izolálták. Ennél 

is több biomasszát (> 4 g L-1) szintén 3 törzs (MACC 398, 460, 825) 

termelt, amelyek közül az egyiket vízből izolálták. Hét törzs bizonyult 

mérsékelt termelőnek, mivel biomasszájuk mennyisége meghaladta a 2 g 

L-1-t. Másik 7 törzs biomassza termelése 2 g L-1 alatt volt. A 20 törzsből 

13 brazil mikroalga volt. 

 

5.2.2. A törzsek sEPS és bEPS termelése 
 

A sEPS termelésük szerint a törzseket 3 csoportra osztottam: magas 

(A), közepes (B) és alacsony (C) termelők (5. Táblázat). Az egyes 

csoportokból kiválasztott törzsek megmutatják az alapvető különbségeket 
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a csoportok, illetve az sEPS és a bEPS mennyisége között, összehasonlítva 

a termelt biomassza (Mellékletek: 14. Ábra, 15. Ábra, 16. Ábra) 

mennyiségével. Az A csoport törzsei 2000 mg L-1 feletti oldható 

extracelluláris poliszacharidot termeltek. A B csoport 7 törzset 

tartalmazott, amelyekben az sEPS-tartalom 1000 és 2000 mg L-1közötti 

volt. A fennmaradó 10 törzset a C csoportba helyeztem, mert az sEPS 

tartalmuk 1000 mg L-1 alatt volt. A bEPS tartalom összefügg az sEPS 

termeléssel, de a bEPS mennyisége lényegesen kisebb volt. A kötött EPS 

kizárólag fényben képződik és a sötétben nagymértékben lebomlik, ami 

megmagyarázza, hogy a koncentrációja miért kisebb, mint a sEPS-é. A 

jelen vizsgálatban a bEPS a legmagasabb értékeket ugyanazokon a 

napokon mutatta, mint az sEPS. 

 

5.2.3. Az EPS termelés és a növekedési jellemzők 

kapcsolata 
 

A biomassza felhalmozódása általánosságban véve az EPS fokozott 

termeléséhez vezet (Ni 2013). Az összes vizsgált törzs különböző 

mennyiségű EPS termelésére volt képes (5. Táblázat), tekintet nélkül a 

képződött biomassza mennyiségére. Például a gyengébb biomassza 

termelő törzsek (pl. MACC 531 - 1880 mg L-1 biomassza és 1337 mg L-1 

sEPS) éppúgy el tudták érni a közel 1400 mg L-1 sEPS termelési szintet, 

mint azok a törzsek, amelyek jelentősen több biomasszát termeltek (pl. 

MACC 402 - 3816 mg L-1 biomassza és 1323 mg L-1 sEPS).  

A tapadás/adhézió (falon történő további növekedés) tekintetében a 

korábbi vizsgálatok alapján az EPS jelenléte hozzájárul a ragadós jelleg, a 

sejt aggregációs képesség és az adhézió kialakulásához az Erlenmeyer-
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lombik falán. Kilenc törzs mutatta ezeket a jellemvonásokat (MACC 75, 

460, 526, 530, 549, 784, 788, 806, 825) (3. Táblázat). A legtöbb ilyen törzs 

a C csoportban volt, amely alacsonyabb biomassza és EPS termelési 

képességgel rendelkezett. Magas EPS és biomassza termelő törzsek esetén 

csak az MACC 460-at jellemezte adhézió. Ezek az adatok megerősítik, 

hogy az EPS-termelés törzs és törzs között eltér, de a bentikus fajok 

hidrofób sejtjei nagyobb tapadási szilárdságot mutattak és gyorsabban az 

üveghez tapadtak, mint a planktonikus törzsek. 

 

5.2.4. Az EPS termelés és a filogenetikai eredmények 

kapcsolata 
 

Az EPS eredményeket bemutató 5. Táblázatot kiegészítettem 

filogenetikai csoportokkal és az új, filogenetikai alapú besorolás 

eredményeivel, hogy további összefüggést találhassak a kétféle 

vizsgálattal kapott eredmények között.  

A magas EPS termeléssel bíró három törzs mind az 

Oogamochlamydinia filogenetikai csoporthoz tartoztak.  A közepes EPS 

termelő hét törzs esetében már nem volt ennyire egységes a kép ugyanis a 

törzsek többsége a Reinhardtinia filogenetikai csoportból került ki, míg 

egy-egy esetben Oogamochlamydinia és Scenedesmaceae törzsek is 

megtalálhatók voltak a kategóriában. 

A harmadik, tíz alacsony EPS termelő törzset tömörítő kategória 

fele a Reinhardtinia filogenetikai csoport tagjai közül került ki, de két 

esetben Oogamochlamydinia, egy-egy esetben pedig Arenicolinia, 

Chlorella és Polytominia filogenetikai csoporttagjaként azonosított törzset 

is tartalmazott.  
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Megállapítható, hogy a húsz vizsgált törzs közül kilenc a 

Reinhardtinia filogenetikai csoport tagja volt, tehát leginkább erre a 

csoportra volt jellemző az EPS termelés. Az adatokból szintén kiolvasható, 

hogy az új, filogenetikai alapú besorolás értelmében két törzs, az MACC-

825 (Scenedesmus sp.) és az MACC-771 (Chlorella sp.) nem tartozik 

egyik Chlamydomonas-hoz hasonló filogenetikai csoportot tartalmazó 

rendbe sem.
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5. Táblázat A biomassza termelékenység és az exopoliszacharid tartalom jellemzői (A= magas, B= Közepes, C= alacsony sEPS termelők) a 

filogenetikai eredményekkel összevetve. A törzseket az sEPS termelésük szerint csökkenő sorrendben soroltam fel.

Kategóriák Törzsek 
Biomassza (mg L-

1 – száraz tömeg) 

Tesztelé

s napja 

sEPS 

(mg L-1) 

sEPS hígítás előtt 

(µg) 

bEPS 

(mg L-1) 

Filogenetikai 

csoport 

Az új, filogenetikai alapú 

besorolás 

A 
MACC-398 4088 25. 2763 138 1296 Oogamochlamydinia Lobochlamys sp. 

MACC-460 4840 15. 2701 135 822 Oogamochlamydinia Lobochlamys sp. 

MACC-194 1452 20. 2304 115 135 Oogamochlamydinia Lobochlamys sp. 

B 

MACC-674 2197 15. 1458 146 141 Reinhardtinia Heterochlamydomonas sp. 

MACC-835 2079 20. 1395 140 248 Reinhardtinia Heterochlamydomonas sp. 

MACC-382 2103 20. 1355 135 136 Reinhardtinia Chlamydomonas sp. 

MACC-531 1880 15. 1337 134 121 Reinhardtinia Chlamydomonas sp. 

MACC-402 3816 25. 1323 132 556 Oogamochlamydinia Lobochlamys sp. 

MACC-327 2934 20. 1177 118 520 Reinhardtinia Chlamydomonas sp. 

MACC-825 4803 30. 1091 109 121 Scenedesmaceae Scenedesmus sp. 

C 

MACC-544 962 20. 731 146 99 Reinhardtinia megoldatlan 

MACC-788 2191 20. 688 138 144 Reinhardtinia Chlamydomonas sp. 

MACC-784 1075 20. 676 135 85 Polytominia Chlamydomonas sp. 

MACC-549 1553 20. 672 134 76 Reinhardtinia Chlamydomonas sp. 

MACC-806 1186 15. 422 84 96 Oogamochlamydinia Lobochlamys sp. 

MACC-771 3580 30. 371 93 65 Chlorella Chlorella sp. 

MACC-526 2042 20. 106 106 25 Arenicolinia Chlorosarcinopsis sp. 

MACC-530 3551 20. 94 94 51 Reinhardtinia Chlamydomonas sp. 

MACC-75 2699 20. 42 42 18 Oogamochlamydinia megoldatlan 

MACC-579 576 10. 22 22 4 Reinhardtinia Chlamydomonas sp. 
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6. EREDMÉNYEK MEGVITATÁSA 
 

6.1. A molekuláris vizsgálatok eredményeinek 

megvitatása 
 

A zöld algák rendbe és osztályba sorolása hagyományosan a 

morfológiai fajkoncepció szerint történt. Azonban, a hagyományos 

taxonómiai megközelítések gyakran függnek egyetlen sejtjellemzőtől 

vagy annak hiányától (Pröschold és Leliaert 2007). Például az egysejtű 

ostoros Chloromonas nemzetséget a zöldszíntestben lévő pirenoidok 

hiánya választja el a Chlamydomonas nemzetségtől.  A filogenetikai 

elemzések kimutatták, hogy egyes Chloromonas és Chlamydomonas 

törzsek filogenetikai szempontból ugyanabba a kládba tartozhatnak 

(Pröschold és mtsai. 2001). 

Értekezésem az első olyan tanulmány, amely molekuláris adatokat 

használ fel az MACC zöldalga törzsek filogenetikai kapcsolatainak 

meghatározására. A 70 részleges 18S rRNS gén szekvencia elemzéséből 

származó filogenetikai fa kilenc különböző filogenetikai csoportot tárt fel, 

ami összhangban van Buchheim és mtsai. 1997, Pröschold és mtsai. 2001, 

Nakada és mtsai. 2008a, Nakada és Tomita 2011, Watanabe és Lewis 2017 

korábbi eredményeivel. A molekuláris adatokkal nem rendelkező 

törzsgyűjtemények megfelelő azonosítása szükséges a jövőben. A korábbi 

meghatározások felülvizsgálata hozzájárul a taxonómiai modellek és 

módszerek finomításához és megfelelő platformot nyújt a jövőbeni 

munkához. 

A törzsgyűjtemények fenntartóinak egyik nagy szakértelmet 

igénylő feladata a gyűjtemény mikroalga törzseinek taxonómiai 
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azonosítása (Ördög 2015). Ma már egyértelmű, hogy a mikroalgák tisztán 

morfológiai alapon történő azonosítása sok esetben lehetetlen. A 

mikroalga gyűjtemények fenntartóinak 2008 évi találkozójáról (Oban – 

UK) készült beszámoló szerint viszont még nagyon kevesen ismerik, és 

még kevesebben használják a molekuláris biológiai módszerekkel DNS-

alapon történő fajmeghatározást (Surek 2008). Utóbbi módszer sem 

tökéletes az azonosításhoz használt adatbázisokba betáplált olykor téves 

adat miatt. A hagyományos taxonómia és a DNS-alapú meghatározás 

együtt adhat megoldást a taxonómusoknak (Ördög 2015). A 

Chlamydomonas nemzetséget illetően a legnagyobb gyűjtemények a 

CCALA, a CCAP, az IPPAS, a NIES, a SAG és az UTEX (lásd: 

Rövidítések jegyzéke). A jelen értekezés témájában vizsgált 70 MACC 

Chlamydomonas törzs közül 8 (MACC 10, 27, 30, 53, 74, 75, 77, 658) a 

CCALA-ból, míg egy (MACC 215) az IPPAS gyűjteményből származott. 

Az algáknak máig körülbelül 40,000 faját írták le, míg további 

200,000 és 10 millió között van azoknak a fajoknak a száma, amelyek 

felfedezésre várnak. A törzsgyűjteményeknek kulcs szerepe van a 

következőkben (Nudds és Pettitt 1997): 

 Őrzik azokat a példányokat, amelyekhez a tudományos 

nevek állandóan kapcsolódnak. Ezek a biológiai 

nomenklatúra pótolhatatlan alapjai, és nélkülözhetetlenek 

az alkalmazandó nevek meghatározásában. 

 Szükségesek az egyes fajokkal kapcsolatos közzétett 

kutatások ellenőrzéséhez. Az ilyen módon nem igazolható 

kutatás korlátozott értékű. 
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 Fontos forrást jelentenek a taxonómiai kutatások számára, 

és lehetővé teszik a fajok közötti eltérések és hasonlóságok 

meghatározását. 

 Mivel állandóan új módszereket fejlesztenek ki a fajok 

jellemzésére, a törzsgyűjtemények az egyetlen módszert 

kínálják az újonnan felfedezett faji jellemzők jelenlétének 

ellenőrzésére a mintán, amelyen a faj elnevezése alapult. 

 

A fenotípusos plaszticitás és az állandó nomenklaturális frissítések 

megnehezítik az izolátumok kizárólag alaktanra épülő azonosítását és 

osztályozását. A molekuláris genotipizálás és az ezt követő filogenetikai 

vizsgálatok módszerei lehetővé teszik az új izolátumok taxonómiai 

helyzetének pontosabb meghatározását (Kravtsova és mtsai. 2013). A 

Chlamydomonas fajok korábbi besorolásának helyessége vitatható, mivel 

sok eredeti leírás a természetes mintákból származó néhány példány 

fénymikroszkópos vizsgálatán alapult, anélkül, hogy figyelembe vették 

volna az alaktani jellegzetességek plaszticitását populáción vagy 

egyedfejlődésen belül (Pröschold és mtsai. 2001). Emellett számos 

molekuláris filogenetikai elemzés kimutatta, hogy a Chlamydomonas 

nagymértékben polifiletikus (Buchheim és mtsai. 1997, Pröschold és 

mtsai. 2001, Nakada és mtsai. 2008a, Nakada és Tomita 2011, Watanabe 

és Lewis 2017). Ami a nemzetséggel kapcsolatos jelenlegi álláspontot 

illeti, Pröschold és mtsai. (2018) bonyolult összehasonlító vizsgálatok után 

kiderítették, hogy csak három faj, nevezetesen a Chlamydomonas incerta, 

Chlamydomonas reinhardtii és Chlamydomonas schloesseri tekinthető a 

nemzetség tagjának. 
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Nakada és mtsai. (2008b) alkalmazta először a Volvocales renden 

a PhyloCode (Cantino és de Queiroz 2010) alapú filogenetikai osztályozási 

rendszert. Használatával felismert 21 "primer kládot", és a filogenetikai 

elemzés során is azt tapasztaltam, hogy ez a megközelítés a legjobb módja 

annak, hogy meghatározzam az MACC zöldalga törzsek megfelelő 

taxonómiai besorolását. A 70 törzset számláló MACC Chlamydomonas 

nemzetség kilenc primer klád között oszlott el. Az elemzésemben mintegy 

66 törzset azonosítottam nemzetség szinten (4 törzs helyzete megoldatlan 

maradt = 70 vizsgált törzs), és valószínűleg maradtak hátra olyan nem 

vizsgát törzsek, amelyek új leszármazási vonalakat képviselhetnek. A 

molekuláris elemzés végrehajtása (a részleges 18S rRNS gén szekvencia 

alapján) lehetővé tette a korábban Chlamydomonas nemzetségbe sorolt 70 

törzs átsorolását olyan nemzetségekbe, mint a Chlorella, Chlorococcum, 

Chloromonas, Chlorosarcinopsis, Deasonia, Heterochlamydomonas, 

Lobochlamys, Nautococcus, Scenedesmus és Tetraspora. Ezen kívül, 

tizenöt törzs, amely eredetileg a Chlamydomonadales rendbe tartozott, 

átkerült a Chlorellales (MACC 406, 771, 787, 793, 816, 823) és 

Sphaeropleales (MACC 215, 424, 485, 783, 785, 810, 811, 818, 825) 

rendbe. Végeredményben az MACC 27, 30, 53, 77, 120, 216, 285, 327, 

335, 382, 475, 530, 531, 549, 579, 584, 658, 688, 772, 782, 784, 788 

törzsek maradtak a Chlamydomonas nemzetségben, melyekből 15 a 

Reinhardtinia, 5 a Moewusinia és 2 a Polytominia kládba tartozik.  

Az eredményeim megmutatták, hogy a korábban Chlamydomonas 

nemzetséghez rendelt törzsek többsége filogenetikai értelemben nem 

Chlamydomonas. Ez alátámasztja a molekuláris eljárások használatának 

fontosságát a zöldalgák rendszertani feltárása során. A korábbi, 

morfológiai alapú besorolás eredményeinek elsődleges magyarázata az az, 
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hogy a Chlamydomonas morfológiai jellemzői nagyon változatosak és 

átfedésben vannak más nemzetségek morfológiai jellemzőivel. Nem 

szabad azonban figyelmen kívül hagynunk azt a tényt, hogy minél több 

markergénjét ismerjük egy adott törzsnek, annál pontosabb lesz a 

meghatározásuk. Ehhez az is kell, hogy az adott génből kellő mennyiségű 

szekvenált adat álljon rendelkezésre adatbankokban az összehasonlítások 

miatt. Az MACC Chlamydomonas nemzetség vonatkozásában érdemes 

lenne még a nukleáris riboszomális operon további régióit (5S rRNS, 5.8S 

rRNS, 26S rRNS, 28S rRNS), az aktin gént (IDA5, NAP1) több 

kloroplasztisz gént (atpB, psaB, rbcL) és mitokondriális géneket (coxI, 

LSU rRNS) is megvizsgálni (Necas és mtsai. 1986, Matsuzaki és mtsai. 

2010, Buchheim 2013, Lemieux és mtsai. 2015). Az általam alkalmazott 

részleges 18S rRNS gén ugyanis a legtöbb esetben alkalmas a 

nemzetségek szintjétől, az akár osztályok, törzsek taxonómiai szintjéig 

terjedő összehasonlításra, azonban gyakran túl kevés variációt mutat a 

nemzetség alatti, illetve fajhatárok környékén található variációk 

vizsgálatához. Ilyen esetekben a fent említett variábilisabb 

genomszakaszok használata válik szükségessé (Ács és Kiss 2004). 

 

6.2. Az EPS vizsgálatok eredményeinek megvitatása 
 

Tanulmányomban elsőként vizsgálom az MACC Chlamydomonas 

törzseinek EPS termelését, bár van már más gyűjteményekből közlemény 

erre a nemzetségre vonatkozóan (Kroen 1984, Bafana 2013). Mind az 

sEPS, mind a bEPS hasznos melléktermékei a mikroalgáknak. 

Vizsgálataim során az sEPS-t mindig magasabb koncentrációban 

detektáltam, mint a bEPS-t. Mindegyik törzs termelt EPS-t különböző 
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mennyiségben, függetlenül az előállított biomassza mennyiségétől. Az 

MACC 398 volt a legtermékenyebb sEPS és biomassza termelő az összes 

vizsgált törzs közül. Kutatásom rávilágított arra, hogy a vizsgált MACC 

Chlamydomonas törzsek negyede EPS termelésre is alkalmas.  

Az A csoport törzsei 2000 mg L-1 feletti oldható extracelluláris 

poliszacharidot termeltek. Ez magas érték a szakirodalomban szereplő 

egyéb tanulmányhoz képest. Allard és Tazi (1993) a Chlamydomonas 

augustae faj esetében 1400 mg L-1, De Angelis (2009) pedig 1000 mg L-

1sEPS-t mért Chlorella vulgaris (Beyerinck 1890) törzsben. Barclay 

(1985) a Chlamydomonas mexicana és a C. sajao fajokat vizsgálva 

megállapította, hogy mindkettő kb. 600 mg L-1 sEPS előállítására volt 

képes, Bafana (2013) pedig 632,6 mg L-1 EPS-t határozott meg a 

Chlamydomonas reinhardtii tenyészetéből. Moore és Tischer (1964) 

Chlamydomonas sp.-ben 224 mg L-1 sEPS-t és 19 mg L-1 bEPS-t 

mennyiséget határozott meg.  

Az egyéb fajokon végzett EPS hozam meghatározására irányuló 

vizsgálatok eredményei széles skálán mozognak az általam mért 

értékekhez képest. Díaz Bayona és Garcés (2014) Botryococcus braunii 

fajnál 44 mg L-1, Angelis és mtsai. (2012) Chlorella vulgaris esetében 

7100 mg L-1, Arthrospira (S. platensis) esetében pedig 5420 mg L-1, Liu 

és mtsai. (2015) Crypthecodinium cohnii fajnál 1020 mg L-1, Medina-

Cabrera és mtsai (2020) Porphyridium sordidum fajnál 424 mg L-1 míg Li 

és mtsai. (2020) Neochloris oleoabundans faj esetében 1000 mg L-1 sEPS-

t mért. 

A szakirodalom alátámasztja azt a tényt, hogy a bEPS tartalom 

összefügg az sEPS termeléssel, de a bEPS mennyisége lényegesen kisebb 

(Moore és Tischer 1964, Yang és mtsai. 2009, Borowitzka 2016). Ez a 
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kísérleteinkben is kimutatható volt (5. Táblázat). Ezek törzs-specifikus 

tulajdonságoknak minősülnek, amelyeket tovább kell vizsgálni, mivel 

jelentős szerepet játszhatnak a törzsek differenciálásában az úgynevezett 

polifázikus megközelítés részeként.  

Az is fontos, hogy az oldható EPS-t a törzsek folyamatosan juttatják 

bele a táptalajba. Ezzel ellentétben a kötött EPS kizárólag fényben 

képződik (De Brouwer és Stal 2002) és a sötétben nagymértékben 

lebomlik, ami megmagyarázza, hogy a koncentrációja miért kisebb, mint 

a sEPS-é. A jelen vizsgálatban a bEPS a legmagasabb értékeket 

ugyanazokon a napokon mutatta, mint az sEPS. 

A tapadás/adhézió tekintetében a korábbi vizsgálatok alapján (De 

Philippis és Vincenzini 1998, van Réssel és mtsai. 2000, Pajdak-Stós és 

mtsai. 2001, Thornton 2002, Mann és Wozniak 2012) az EPS jelenléte 

hozzájárul a ragadós jelleg, a sejt aggregációs képesség és az adhézió 

kialakulásához az Erlenmeyer-lombik falán. Kilenc törzs mutatta ezeket a 

jellemvonásokat (MACC 75, 460, 526, 530, 549, 784, 788, 806, 825) (3. 

Táblázat). Ezek az adatok megerősítik, hogy az EPS-termelés törzs és 

törzs között eltér (Streshinskaya és mtsai. 1967, Takeda és Hirokawa 

1978), de a bentikus fajok hidrofób sejtjei nagyobb tapadási szilárdságot 

mutattak és gyorsabban az üveghez tapadtak, mint a planktonikus törzsek. 

Ezek sejtjei ugyanis hidrofil felülettel rendelkeznek (Ozkan és Berberogul 

2013). 

Az eredmények alapján javaslom a törzsek potenciális EPS 

forrásként történő mezőgazdasági (pl.: talajkondicionáló), élelmiszeripari 

(pl.: állományjavító) felhasználását további hallgatók és nemzetközi 

partnerek bevonásával laboratóriumi illetve helyszíni kísérleteket során. 

Az EPS-termelés jelentős szerepet játszhat a törzsek differenciálásában a 
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polifázikus megközelítés részeként, amely különböző módszerek, például 

morfológia, citológia illetve ultrastrukturális, biokémiai és molekuláris 

biológiai vizsgálatok kombinációját tartalmazza. 
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7. KÖVETKEZTETÉSEK 

 
A tanulmányomban alaktanilag és molekuláris módszerekkel 

megvizsgáltam és rendszertanilag meghatároztam hetven MACC törzset. 

A gyűjtemény kihasználatlan potenciállal rendelkezik és az alga 

sokféleségre vonatkozó adatok tárházaként szolgál, különösen a még nem 

vizsgált nyilvános algagyűjteményekhez képest. Azáltal, hogy az alga 

életfára hetven MACC törzset helyeztem el, referenciákat adtam a 

jövőbeni rendszertani és biológiai sokféleséget célzó kutatásokhoz. E 

törzsek vizsgálata hozzájárul az Chlamydomonas nemzetség átfogóbb 

megismeréséhez. 

A tanulmány szintén első az MACC Chlamydomonas törzsek EPS-

termelés vizsgálatának tekintetében is. Mind az sEPS, mind pedig a bEPS 

a mikroalgák hasznos anyagcsereterméke. Kísérleteim során az sEPS-t 

mindig magasabb koncentrációban volt kimutatható, mint a bEPS-t. Az 

MACC 398 volt a legtermékenyebb sEPS és biomassza termelő az összes 

vizsgált törzs között. A kutatásom azt mutatta meg, hogy a vizsgált MACC 

Chlamydomonas törzsek mind EPS termelők voltak, függetlenül az 

előállított biomassza mennyiségétől az EPS termelés mértékében 

eltéréseket tapaszaltam. A törzsek lehetséges biopolimer forrásként 

történő mezőgazdasági, élelmiszeripari és orvostechnikai felhasználása 

további vizsgálatokat és helyszíni kísérletek igényét helyezheti kilátásba. 

Az EPS-termelés jelentős szerepet játszhat a törzsek differenciálásában az 

úgynevezett polifázikus megközelítés részeként, amely különböző 

módszerek, például alaktan, illetve ultrastrukturális, biokémiai és 

molekuláris biológiai vizsgálatok kombinációját tartalmazza.   
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8. ÖSSZEFOGLALÁS 

 
A Chlamydomonas az egyik legnagyobb zöldalga nemzetség 

több mint 800 leírt fajjal. Megközelítőleg 400 törzsük áll 

rendelkezésre törzsgyűjteményekben és alkalmazható kutatási 

célokra. A Chlamydomonas nemzetség sokoldalú gyakorlati 

jelentőségére utal, hogy modellszervezetként olyan 

tudományterületeken alkalmazzák, mint a fotoszintézis-kutatás, a 

genetika, az UV-rezisztencia kérdései, a biogáz- és biodízel-termelés 

lehetőségei, a hormonkutatás, a mezőgazdaság és a gyógyszerkutatás. 

Az egysejtű szervezeteket magába foglaló nemzetség alapvető 

jellemzője a két egyenlő hosszúságú ostor és a sejt térfogatának 

mintegy felét kitevő kloroplasztisz, amely egy vagy több pirenoidot 

tartalmaz. Az 1990-es évek óta, a molekuláris markerek filogenetikai 

elemzésben való alkalmazása bebizonyította, hogy az alaktani 

megközelítés nem elegendő a legtöbb zöldalga, így a 

Chlamydomonas nemzetség filogenetikai rendszerezéséhez sem.  

 Részleges 18S rRNS gén felhasználásával rendszertani 

vizsgálatokat végeztem 70 MACC (Mosonmagyaróvári 

Algagyűjtemény) törzsön, amelyeket korábban alaktanilag az 

egysejtű ostoros Chlamydomonas nemzetségként azonosítottak. A 

tanulmány megállapította, hogy a törzsek többségének a korábbi, 

alaktanon alapuló meghatározása jelentősen módosult a molekuláris 

biológiai eredmények felhasználása után. Kilenc filogenetikailag és 

alaktanilag hasonló taxon csoportot azonosítottam. A vizsgálat célja 

az volt, hogy módosítsuk és frissítsük a törzsek elnevezéseit az 

MACC gyűjteményben. Ez a tanulmány feltárja annak 
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szükségességét, hogy felül kell vizsgálni azokat a 

törzsgyűjteményeket, amelyek izolátumait kizárólag alaktani 

módszerekkel azonosították. 

Az extracelluláris poliszacharidok (EPS) nagy molekula-

tömegű szénhidrát-polimerek. Számos mikroorganizmus bocsájt ki 

extracelluláris polimer anyagokat életciklusa alatt. A 

Chlamydomonas nemzetség egyes fajai és más zöldalgák bizonyos 

körülmények között szintén képesek EPS-t kiválasztani. Az MACC 

(Mosonmagyaróvári Algagyűjtemény) törzseinek EPS termeléséről 

nem állnak rendelkezésre korábbi eredmények. Vizsgálatainkhoz az 

MACC 20 Chlamydomonas törzsét választottam ki, amelyekből a 

kivont EPS mintát fenol-kénsavas módszerrel elemeztem (DuBois és 

mtsai. 1956). Az eredményekkel igazoltam, hogy az MACC 

Chlamydomonas törzsei között vannak értékes EPS-termelők, 

amelyek például talajkondicionáló készítmények alapanyagai 

lehetnek. 
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10. ÚJ TUDOMÁNYOS EREDMÉNYEK 

1.  A Mosonmagyaróvári Algagyűjtemény (MACC) történetében 

elsőként, 70, a Chlamydomonas nemzetség tagjainak vélt MACC 

zöldalga törzs genomi DNS-ét izoláltam. A 18S rRNS gén egy 

szakaszát az EUK528F (5-'CCGCGGTAATTCCAGCTC-3 ') és a 

Chlo02R (5'-CTTCGAGCCCCCAACTTTC-3'), rövid, egyszálú 

DNS-szakaszokkal, primerekkel a PCR módszerrel 

sokszorosítottam, ezt követően szekvenáltattam, majd 

rendszertanilag elemeztem. A PCR termék hossza 380 és 400 

bázispár között volt. 

2.  Rámutattam arra, hogy a törzsek többsége, a zöldalga 

taxonómiában az elmúlt években bekövetkezett jelentős változások 

miatt, új nemzetségekbe sorolandó. Ezen kívül, megállapítottam, 

hogy a törzsek 9 filogenetikai csoportba sorolhatók a zöld alga 

filogenetikai fán. Ezek a következők: Arenicolinia, Chlorella, 

Chloromonadinia, Moewusinia, Oogamochlamydinia, 

Polytominia, Reinhardtinia, Scenedesmaceae, Stephanosphaerinia. 

A molekuláris adatokból kiderült, hogy a 70 törzs közül csak 22 

Chlamydomonas, a többi törzs közül 9 a Scenedesmus nemzetség 

tagja, 8 Chlorosarcinopsis, 8 Lobochlamys, 6 Chlorella, 5 

Chlorococcum, 3 Deasonia, 2 Heterochlamydomonas, 1-1 

Chloromonas, Nautococcus és Tetraspora, míg 4 törzs besorolása 

továbbra is megoldatlan. 

3.  Hetven törzs mikroszkópi módszerrel történő elemzését is 

elvégeztem. Rávilágítottam arra, hogy az alaktani meghatározást 

meg kell erősíteni a molekuláris biológiai eredményekkel, ugyanis 
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a gyorsan keletkező filogenetikai adatok korában, már a nemzetség 

szintű azonosítás sem biztosított alaktani szinten. 

4.  A Mosonmagyaróvári Algagyűjteményben (MACC) elsőként 

vizsgáltam oldható és kötött extracelluláris poliszacharidok 

jelenlétét. Hét törzs esetében több mint 1 g L-1 oldható EPS-t 

mértem, három törzs tenyészetében pedig az oldható EPS 

mennyisége meghaladta a 2 g L-1 -t. A legtöbb EPS-t az MACC 

398 törzs termelte (2763 mg L-1) a 30 napos inkubálás során. Az 

eredményekkel igazoltam, hogy az MACC Chlamydomonas 

törzsei között vannak értékes EPS-termelők, amelyek például 

talajkondicionáló készítmények alapanyagai lehetnek.   
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MELLÉKLETEK 

 

 
14. Ábra Két magas sEPS termelő Chlamydomonas törzs (MACC 398 és 

460) biomassza, oldható (sEPS) és kötött (bEPS) termelését ábrázoló 

oszlopdiagram. 

 

 
15. Ábra Két közepes sEPS termelő Chlamydomonas törzs (MACC 825 és 

544) biomassza, oldható (sEPS) és kötött (bEPS) termelését ábrázoló 

oszlopdiagram. 
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16. Ábra Két gyenge sEPS termelő Chlamydomonas törzs (MACC 530 és 

75) biomassza, oldható (sEPS) és kötött (bEPS) termelését ábrázoló 

oszlopdiagram. 
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17. Ábra Az MACC10, 27, 30, 53, 74, 75, 77, 120, 194, 215, 216 és 285-ös törzsek fénymikroszkópos képe 400-szoros 

nagyításban. A méretskála 20 μm.  
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18. Ábra A MACC327, 335, 382, 388, 395, 398, 402, 415, 424, 425 és 460-as törzsek fénymikroszkópos képe 400-

szoros nagyításban. A méretskála 20 μm. A 406-os törzs esetében 100-szoros a nagyítás, a méretskála pedig 5 μm.  
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19. Ábra A MACC 467, 475, 476, 485, 487, 496, 530, 531, 543, 544-es törzsek fénymikroszkópos képe 400 

szorosnagyításban. A méretskála 20 μm. A 482 és 526 törzsek esetében 100-szoros a nagyítás, a méretskála pedig 5 

μm.  
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20. Ábra Az MACC549, 557, 579, 581, 584, 601, 607, 658, 674, 688, 693, 771-es törzsek fénymikroszkópos képe 

400-szoros nagyításban. A méretskála 20 μm.  
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21. Ábra Az MACC 772, 782, 783, 784, 785, 786, 787, 788, 793, 806, 807, 810-es törzsek fénymikroszkópos képe 

400-szoros nagyításban. A méretskála 20 μm.A 787 és 793 törzsek esetében 100-szoros a nagyítás, a méretskála pedig 

5 μm.   
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22. Ábra Az MACC 811, 814, 816, 818, 819, 821, 822, 823, 825, 835-ös törzsek fénymikroszkópos képe 400-szoros 

nagyításban. A méretskála 20 μm. 
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