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BEVEZETÉS 

A lignocellulóz a legbőségesebb szerves, megújuló szénforrás a Földön, ennél fogva az 

ilyen biomassza egyre nagyobb jelentőséggel bír, mint folyamatosan megújuló, 

költséghatékony, széles körben elérhető, a Homo sapiens számára nem ehető szerves szénforrás 

a fenntartható, körkörös gazdaságban. A biomassza anaerob lebontása egy széles körben 

használt, kiforrott technológia a kiváló megújuló energiahordozó metán előállítására. Az 

anaerob mikrobiális közösségek hasonló metabolikus úton alakítják át a lignocellulóz alapú 

takarmányt a kérődzők tej- és hústermeléséhez szükséges építőegységekké. A kérődzők 

bendőjében „őshonos” eukarióta anaerob gombákról (anaerobic gut fungi = AGF) és a 

közösségben betöltött szerepéről, azonban manapság még nem sokat tudunk [1].  

A dolgozatban bemutatott munka végső célja egy olyan mikrobaközösség létrehozása, 

amely minimális, de még elegendő számú „csapat tagokkal” hatékonyan képes elvégezni a 

különböző, lignocellulóz tartalmú szubsztrátok lebontását. Az alkalmazott, újszerű és innovatív 

stratégia alapvető munkahipotézise az, hogy a szintrófikus kapcsolataik révén a 

legszorosabban együttműködő és összekapcsolódó partnerek stabil közösségként 

fennmaradhatnak mesterséges környezetben is. Kísérleteimet a bendő szilárd rosttartalmának 

vizsgálatával kezdtem. A szilárd fázisból származó konzorcium AGF, metanogén archaea 

(MA) és baktérium (BAC) tagjait anaerob tápoldatban tenyésztettem szénforrásként szalmát 

alkalmazva, amelyet néhány nap alatt kolonizáltak a bendő mikrobiális közösségének 

cellulolitikus tagjai, és tevékenységük mérhető eredményeként megindult a CH4 termelés. A 

lebontási folyamat a keletkező szerves savak mennyiségének mérésével is nyomon követhető 

volt. A vizsgálat során 4 időpontban (0 óra, 24 óra, 48 óra, 72 óra) vettünk mintát pásztázó 

elektronmikroszkópiához (SEM), nagy hatékonyságú folyadék kromatográfiához (HPLC) és a 

mikroba közösség metagenom alapú elemzéséhez. A SEM képek vizuálisan mutatták be a 

mikrobiális proliferációt és az AGF, MA és BAC közötti szoros sejt-sejt kölcsönhatást. A 

szekvenálási eredmények pedig információt adtak a mikrobiom összetételében bekövetkezett 

változásokról. A HPLC mérések a lebontási termékek összetételét mutatták meg. 
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1. IRODALMI ÁTTEKINTÉS 

1.1. A lignocellulóz hasznosítása 

Napjainkban az emberiség egyre több energiát fogyaszt, a Föld fosszilis energia-tartaléka 

pedig rohamosan csökken [2]. A globális energiahiány és fokozott környezetszennyezés végett, 

minél inkább hangsúlyosabb szerepet kapnak a megújuló, természetbarát energiaforrások [1], 

[2]. Az egyik legjelentősebb energiaforrás a növényi biomassza. A cellulóz egy rendkívül 

gyakori molekula, a Földön a legnagyobb mennyiségben előforduló szénvegyület és egyben 

szerves szubsztrát is. A növényi biomassza körülbelül 65%-a lignocellulóz alapú, s ezen 

különböző típusú biomassza-alapanyagok pl. erdészetből, mezőgazdaságból és iparból 

származó növényi hulladék hatékony átalakítása energiává és hasznos termékekké 

létfontosságú a fosszilis tüzelőanyagoktól való függés és az üvegházhatást okozó gázok 

kibocsátásának mérséklésében, amelyek hozzájárulnak az éghajlatváltozáshoz [2-4]. 

Globálisan a növénytermesztés kevesebb mint kétharmadát (tömeges alapon) fordítják emberi 

élelmiszerre, szemben az állati takarmány 35%-ával és a bioenergia vagy más ipari termékek 

3%-ával [5,6]. Egyes becslések szerint a világon több milliárd haszonállat él, köztük 2,5 

milliárd szarvasmarha, valamint 2,5 milliárd juh és kecske [7,8]. Emellett 2050-re várhatóan az 

állatállomány takarmányozására szánt szántóföldi növények mennyisége meghaladhatja az 

emberek által fogyasztott növények mennyiségét, így az állati takarmány iránt növekvő igény 

új lehetőséget teremthet a lignocellulóz alapú takarmány- és bioenergiaforrások fejlesztésére  

[7,9].  

A nehezen lebontható biomassza előkezelésére számos módszer áll rendelkezésére, 

amelyek között megtalálható fizikai, kémiai, fizikai-kémiai és biológiai (enzimatikus) módszer 

is [3,10]. A módszerek hatásfokában és költséghatékonyságában azonban nagy különbségek 

figyelhetők meg. A fizikai-kémiai előkezelés nagy hatásfokának köszönhetően a 

legmegfelelőbb technológia ipari méretű alkalmazásra, azonban számos kutatás megállapította, 

hogy ezek a módszerek magasabb energiaköltséggel járnak a biológiai kezeléshez képest [3,11-

13]. A biológia kezelés történhet közvetlenül a mikroorganizmusok hozzáadásával (tiszta 

mikroorganizmus kultúrák vagy mikrobális konzorciumok), vagy exogén enzimek 

alkalmazásával [11,12,14]. 

A kérődzők bendője a természet egyik legfejlettebb és leghatékonyabb növényi 

biomassza lebontó ökoszisztémáját tartalmazza [15,16]. Korábbi tanulmányok arról is 
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beszámoltak, hogy a bendőben nagyszámú szimbiotikus mikrobiális közösség (baktériumok, 

metanogén archeák, anaerob gombák, protozoák) képes hatékonyan lebontani a komplex 

lignocellulóz biomasszát és tápanyagot biztosítanak gazdaszervezet számára a növekedéshez 

[15-18]. A baktériumok, az anaerob gombák és a protozák megtelepednek és lebontják a gazda 

által emészthetetlen lignocellulózt, és a folyamat során hidrogént szabadítanak fel, amelyet a 

bendőben lévő metanogének hasznosítanak [19-22]. 

1.2. Lignocellulóz szerkezete és lebontása 

A lignocellulóz szerkezetének ismerte segít megérteni, hogy milyen enzimek kellenek 

a lignocellulóz tartalmú növényi biomassza lebontásához, így könnyebb azonosítani azokat a 

mikrobákat, amelyek hatékonyan képesek használni ezt a szubsztrátot. A növényi biomassza 

változó mennyiségű cellulózt, hemicellulózt és lignint tartalmaz [23,24]. Ezek mellett 

tartalmazhat még kis mennyiségben pektint, nitrogénvegyületeket és ásványi anyagokat [2,25]. 

A cellulóz egy glükózpolimer (a növényi sejtfalak 38-50%-a), amely β (1→4)-kötésű 

D-glükóz egységek lineáris láncaiból áll [23,25]. A poliszacharid szerkezete miatt nagy 

mennyiségű hidroxil-csoportot tartalmaz, melyek jól rendezett hálózatot alkotnak, ami kompakt 

kristályszerkezetet eredményez [24,26]. 

Az előzővel ellentétben a hemicellulóz egy heterogén, elágazó poliszacharid, amely 

szorosan, de nem kovalensen kötődik az egyes cellulóz mikrofibrillumok felületéhez [23]. A 

hemicellulóz (a növényi sejtfal 20-40%-a), egy szabálytalanabb polimer, mely tartalmazhat 

különféle hexózokat és pentózszármazékokat (glükózt, mannózt, xilózt és arabinózt) [24,27]. 

A hemicellulóz oldhatósága nagyobb, mint a cellulózé; szerkezete gyakran elágazó [25,26]. 

Az előzőekben tárgyaltaktól eltérően a lignin alapvetően nem lineáris, oldhatatlan, aromás 

polimer, amely véletlenszerűen kapcsolódó fenilpropanoid egységekből áll, melyek p-

hidroxifenil (H-típusú), guajacil- (G-típusú) és sziringil- (S-típusú) egységek lehetnek [28,29]. 

A lignin képes kötődni a cellulózhoz és hemicellulózhoz, így biztosítva egy stabil szerkezetet, 

mely gátat képez az oldatok és enzimek számára, ezáltal megnehezítve a lebontást [24,30,31]. 

Az anaerob gombák hatékony biomassza-bontást érnek el azáltal, hogy mechanikusan 

megtörik a növényi rostokat, miközben befurakodnak az anyagba, ezzel párhuzamosan számos 

enzimet választanak ki a biomassza lebontására [32,33]. 

A Neocallimastigomycota törzs eddig publikált genomjai között 43 glikozid-hidroláz 

(GH), 28 glikozil-transzferáz (GT), 9 szénhidrát-észteráz (CE), 5 poliszacharid liáz (PL) 
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családokba tartozó specifikus enzimeket és 19 szénhidrátkötő modult találtak [34,35]. A 

transzkriptumok többsége nem katalitikus dockerin doméneket is kódol, amelyek elősegítik egy 

extracelluláris katalitikus komplex, a celluloszóma önszerveződését, így hozzájárulva a 

lignocellulóz szinergikus lebontásához [24,33,36]. 

A Neocallimastigomycota gombák hemicellulázokban, különösen GH10 enzimekben, 

és poliszacharid-deacetilázokban gazdagok, melyek lehetővé teszik számukra, hogy a 

hemicellullózt monoszacharidokra és oligoszacharidokra bontsák anaerob környezetben 

[33,37,38]. 

A cellulóz glükózzá történő depolimerizációjában három kulcsfontosságú celluláz 

enzim vesz részt: az endoglükanáz (EC 3.2.1.4), az exoglükanáz (EC 3.2.1.176) (EC 3.2.1.91) 

és a β-glükozidáz (EC 3.2.1.21) [29,30,39]. Ezek a glikozid-hidrolázok (GH) család tagjai, és 

a cellulóz β-1,4-glikozid kötések hidrolízisét katalizálják [30,39]. Az endoglükanázok (EC 

3.2.1.4) a cellulózszálak amorf régióiban bontják a kötéseket, ezzel oligoszacharidokat 

szabadítva fel és új láncvégeket létrehozva [30,39]. Ezeket a szabad láncvégeket az 

exoglükanázok (EC 3.2.1.176; EC 3.2.1.91) bontják tovább, cellobióz diszacharidokat 

szabadítva fel a redukáló (EC 3.2.1.176) vagy nem redukáló (EC 3.2.1.91) végekből [30,39]. A 

felszabadult cellobiózt a β-glükozidázok (EC 3.2.1.21) hidrolizálják glükózzá [29,30,39]. 

A hemicellulózok heterogén szerkezete miatt lebontásukhoz különböző enzimek 

szükségesek [30,40]. Az anaerob gombák olyan enzimekkel rendelkeznek, mint a xilanáz, 

xilozidáz, arabinofuranozidáz és -glükuronidáz, amelyek lehetővé teszik számukra a 

hemicellulóz szerkezetének bontását [29,41]. 

A cellulóz, illetve hemicellulóz lebontására képes mikrobiális törzsek nemcsak 

cellulolitikus és xilanolitikus enzimeket termelnek, amelyek e polimerek gerincét célozzák 

meg, hanem számos kiegészítő enzimet is, amelyek segítenek az oldalláncok eltávolításában és 

a lignin-hemicellulóz kötések bontásában [42,43]. 

A lignin szerkezetéből adódóan nehezen bontható le, mivel az aromás gyűrűk 

hasításához szükséges enzimatikus reakciók oxigént igényelnek, így anaerob környezetben a 

folyamat nehezen megy végbe [30,44]. Az anaerob gombák akár a növényi biomasszához 

kapcsolódó lignin 34%-nak lebontásáért is felelősek lehetnek, de enzimatikus mechanizmusuk 

pontosan még nem ismert [30,45,46]. 

. 
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1.3. Anaerob mikrobák a bendőben 

A kérődzők az Artiodactyla rendbe tartozó hasított patás emlősök, melyek a takarmány 

bendőben fenntartott mikroba közösség segítségével, hosszan tartó (60-90 óra) összetett 

emésztési folyamatban képesek a növényi rostok alapos emésztésére [47-49]. A kérődzőknél 

az előbél négy kamrából (gyomorból) áll (1. ábra) [47,48,50,51] A bendő (rumen), a 

recésgyomor (reticulum) és a leveles- vagy százrétű (omasum) a nyelőcső módosulásaiból 

kialakult gyomor előtti szervek; míg az oltógyomor (abomasum), mely falában mirigyek 

helyezkednek el, az emésztőenzimek kiválasztódásának helye [47,48,50].  

A bendő a legnagyobb gyomor előtti szerv, mely a retikulummal együtt egy nagy 

fermentációs edényként képzelhető el (szarvasmarhánál 100-150 literes, juhoknál kb. 10 liter 

térfogatú), amely nagy számú mikroorganizmust tartalmaz [47,48,50]. A bendőben anoxikus 

környezet uralkodik, amelyet az állat homeosztázisa 39°C-on tart [48,50]. A bendő pH-értéke 

6-7 között mozog, mely érték függ az állat étrendjétől és az etetés gyakoriságától [47,48,50].  

A szelektív visszatartás hatására a növényi biomassza felhalmozódik a bendőben, ezáltal 

korlátozza a takarmányfelvételt [48]. A szelektív visszatartás hatására a bendőben a folyadékok 

visszatartási ideje körülbelül 10-24 óra, a nagy táplálékrészecskéké 2 vagy 3 nap [50].  

A kérődzők -az állatok többségéhez hasonlóan- nem rendelkeznek a legtöbb összetett 

növényi poliszacharid lebontásához szükséges enzimekkel. Azonban a bendő olyan környezetet 

biztosít, amely lehetővé teszi az anaerob mikrobák gazdag közösségének működését, amelyek 

ellátják ezt a metabolikus feladatot [52]. A bendőmikrobák a takarmány fermentálásával 

illékony zsírsavakat állítanak elő, amelyek a gazdaállat fő tápanyagforrásaiként szolgálnak, és 

jelentős mértékben hozzájárulnak a kérődzők hús- és tejtermeléséhez [15,52].  

Mindez lehetővé teszi, hogy a bevitt növényi biomassza nagy része gáznemű vagy oldott 

fermentációs végtermékké alakuljon át [48]. A bendőben lévő mikroorganizmusok legnagyobb 

mennyiségben három illékony zsírsav termelését eredményezik, melyek az acetát (56-70%), 

propionát (17-29%) és butirát (9-19%) [47,53]. A gázfázis összetétele változó, de jellemzően 

tartalmaz CO2-ot, CH4-t, melyek a nyelőcsövön keresztül távoznak a kérődzés során, az oldható 

fermentációs termékek pedig a bendő falán keresztül abszorpció útján jutnak a véráramba 

[47,48,50]. 
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1. ábra 

A kérődzők emésztőrendszere [47] 

Ezek alapján elmondható, hogy a kérődzők emésztőrendszerében található mikrobák 

hatékonyan képesek bontani a lignocellulózt, így mintaként szolgálhatnak a megfelelő 

mikrobák azonosításához.  
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1.4. Anaerob gombák, metanogének és baktériumok közötti 

kölcsönhatások 

A kérődző állatok emésztőrendszerében előforduló mikroorganizmusok elsődleges 

szerepe az összetett növényi szénhidrátok lebontása, mely előnyös mind a gazdaállat, mind a 

mikrobák számára [54-56]. A bendőben megtalálható mikrobák közé tartoznak a baktériumok, 

protozoák, metanogén archaeák és anaerob gombák [54-56]. Az anaerob gombák a 

lignocellulózból holocellulózt és cukrokat szabadítanak fel, amelyek szubsztrátként 

szolgálhatnak az anaerob emésztésben részt vevő baktériumok számára, illetve acetátot és 

hangyasavat állítanak elő, amelyeket a metanogének közvetlenül hasznosíthatnak [57]. Ahhoz, 

hogy ezt a komplex rendszert biogáz-reaktorokban utánozzuk és növeljük az anaerob lebontás 

hatékonyságát, szükséges figyelembe venni az összes alkalmazott mikroorganizmus közötti 

szinergikus és antagonista kapcsolatot [58]. 

1.4.1. Anaerob gombák és metanogének szintrófikus kapcsolata 

A rendelkezésre álló szakirodalom szerint a metanogének és anaerob gombák in vitro 

körülmények között együtt tenyészthetők lignocellulóz lebontására és metán előállítására 

[22,59]. Az anaerob gomba-izolátumok képesek növényi monoszacharidokat, például fruktózt, 

glükózt, xilózt és cellobiózt hasznosítani energiaforrásként, és a fő fermentációs termékként 

acetátot, hangyasavat, H2/CO2, tejsavat, szukcinátot és etanolt előállítani [60-62]. A 

metanogének által használt fő szubsztrátok a bendőben a hangyasav, a H2 és a CO2 [22,60,63]. 

Korábbi kutatások kimutatták, hogy a metanogének az anaerob gombák cellulózbontó 

képességének növelésén kívül képesek az anaerob gombák anyagcseréjét is megváltoztatni, 

ezáltal több acetát keletkezik, miközben kevesebb hangyasav, tejsav, szukcinát és etanol 

termelődik [64-66].  

Bauchop és Mountfort (1981) [60] kísérletei során juhbendőből izolált anaerob 

gombákat vizsgáltak monokultúrában, illetve metanogénekkel együtt kokultúrában. A 

monokultúrával végzett vizsgálat során a fermentációs termékekre az alábbi eredményeket 

kapták: acetát 72,7%, szén-dioxid 37,6%, hangyasav 83,1%, etanol 37,4%, tejsav 67,0%, és 

hidrogén 35,3%, ahol a százalékos érték a fermentált hexóz móljainak arányában van 

feltüntetve. Kokultúra esetén az acetát volt a fő termék (134,7% - a monokultúra termelésének 

arányában), és a szén-dioxid termelés is nőtt (88,7%). Ezzel szemben a laktát- és etanoltermelés 

csökkent (2,9% és 19%), míg a hangyasav szintén alacsony maradt (1%), illetve kiemelkedően 
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fontos, hogy hidrogén felhalmozódást nem tapasztaltak. A kokultúrában jelentős mennyiségű 

metán keletkezett (58,7%), amelynek mértéke a metanogének típusától függött. Az acetáttal 

kapcsolatos vizsgálatok azt mutatták, hogy az acetát nem a metán prekurzora. A metanogének 

hatását úgy értelmezték, mint az elektronáramlás eltolódását az elektronnyelő termékek 

irányából a hidrogénen keresztül a metán felé. A tanulmány új példát nyújtott a mikrobák 

közötti hidrogéntranszferre, és elsőként igazolta a gombák általi hidrogéntermelést. 

Mountfort és mtsai (1982) [61] vizsgálták az anaerob gomba monokultúrák, illetve az 

anaerob gomba-metanogén (Methanobrevibacter sp., Methanosarcina barkeri) kokultúrák 

milyen hatással vannak a cellulóz lebomlására, ezáltal a metán és szén-dioxid termelésre. Az 

eredményeik azt mutatták, hogy az egyedül anaerob gombákkal kezelt mintákban volt a 

leglassabb a cellulóz bomlási sebessége, és a kezdeti cellulóznak csak 53%-a bomlott le a 

fermentáció végén. A gomba M. barkeri-vel történő növesztése során a cellulóz 69%-a 

lebomlott, míg az összes keletkezett metán 550 µmol volt. A cellulóz leggyorsabb lebontását 

az anaerob gomba- Methanobrevibacter sp. kokultúra (87%), illetve trikultúra (anaerob gomba, 

Methanobrevibacter sp., M. barkeri) érte el, utóbbinál 98%-os bomlási arányt figyeltek meg. A 

gomba- Methanobrevibacter sp. kokultúra esetében 320 µmol metán keletkezett, míg a 

trikultúra 870 µmol metánt állított elő. A 100 mol hexózra vetített CH4 mol mennyisége a 

trikultúrában nagyobb volt, mint a Methanobrevibacter sp. vagy M. barkeri esetében, melyek 

értéke 137 mol, illetve 68 mol volt 100 mol hexózra vetítve. A trikultúrás rendszerrel a metán 

hozama (majdnem 2 mol/mol hexóz) magasabb volt, mint bármelyik kéttenyészetes 

rendszernél, és teljes cellulóz lebomlás érhető el. Továbbá az acetát és a formiát 

metántermelésre való hasznosítása csak trikultúrával volt elérhető. A tanulmány példával 

szolgált arra, hogy az anaerob gombákat többféle metanogénnel kombinált tenyészetként, több 

szubsztrát felhasználását eredményezték, mintha az anaerob gombákat egy metanogénnel 

tenyésztenénk. 

Jin és mtsai. (2011) [67] kutatásaiban anaerob gombákat (Piromyces, Anaeromyces és 

Neocallimastix) és metanogéneket (Methanobrevibacter spp.) vizsgáltak rizsszalmán in vitro 

körülmények között. Az eredmények azt mutatták, hogy ezek a tenyészetek 33,5-48,3% 

szubsztrátot bontottak le, és 0,33-0,84 mmol/100 ml tenyészet metánt termeltek. Az előzetes 

vizsgálatok alapján két tenyészetet választottak ki további tanulmányozásra, mely során arra 

voltak kíváncsiak, hogy ezek a mikrobák képesek-e lebontani a különböző lignocellulóz 

alapanyagokat. A metanogének gátlása esetén a tenyészetek lignocellulóz-bontó képessége 

jelentősen csökkent. Az anaerob gombák által termelt többlet hidrogénért cserébe a 

metanogének jótékony hatással vannak az anaerob gombák növekedésére és aktivitására; ezt 
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igazolta a magasabb cellulolitikus enzimaktivitás és a szubsztrát szárazanyag-tartalmának 

nagyobb mértékű csökkenése a metanogén kokultúrákban az anaerob gomba monokultúrákhoz 

képest [64,67]. Az anaerob gombák és metanogének azon képessége, hogy a lignocellulózban 

gazdag növényi anyagokat képesek bontani és ezáltal gyorsan metánná alakítani, szintén 

ígéretes lehetőségeket kínál biotechnológiai alkalmazások számára [63,67]. 

Az áttanulmányozott szakirodalom alapján elmondható, hogy lignocellulóz biomasszát 

tartalmazó rendszerekben, ahol az anaerob gombákat és metanogéneket együtt tenyésztették, a 

metanogének jótékony hatást gyakorolnak az anaerob gombákra. A vizsgálati értékek legtöbb 

esetben azonban nehezen összehasonlíthatók, mivel sok esetben eltérőek a mértékegységek, 

illetve eltérő szubsztrátot alkalmaztak a kísérletek során.  

1.4.2. Anaerob gombák és baktériumok szintrófikus kapcsolata 

A bendőben a gombák a növényi sejtfal lebontásában részt vevő fibrolitikus 

baktériumok, valamint, más bendő-mikroorganizmusok sejtfaldegradációja során keletkező 

termékeket és metabolitokat hasznosító baktériumok közvetlen közelében fordulnak elő [68]. 

A baktériumok száma legalább 4 nagyságrenddel meghaladja az anaerob gombák számát 

[47,55]. A gombák és a baktériumok kokultúrában történő növesztésével kapcsolatos in vitro 

vizsgálatok kimutatták, hogy a gombák és baktériumok közötti kölcsönhatás jellege a konkrét 

gomba-baktérium párostól függ [55]. Számos tanulmány tárgya ezen kölcsönhatások megértése 

és vizsgálata [68-71].  

Roger és mtsai. (1993) [71] két anaerob gombát, Neocallimastix frontalis MCH3-at és 

Orpinomyces joyonii TP 90-9-et búzaszalmán, illetve kukoricaszáron tenyésztették 

monokultúraként vagy a két bendő cellulolitikus baktérium egyikével, a Ruminococcus 

flavefaciens 007-tel vagy a Fibrobacter succinogenes -szel együtt. A N. frontalis vagy az O. 

joyonii és a F. succinogenes együttes tenyésztésében a búzaszalma vagy a kukoricaszár 

ugyanolyan mértékben került lebontásra, mint a gombás monokultúrák alkalmazásakor. A N. 

frontalis és az R. flavefaciens mindkét szubsztrátumon, az O. joyonii és a R. flavefaciens a 

búzaszalmán kevésbé hatékonyak, mint a gombás monokultúrák. A R. flavefaciens gátló hatást 

fejtett ki az N. frontalis és O. joyonii cellulolitikus aktivitására., míg a F. succinogenes nem lép 

kölcsönhatásba a két gombafajjal.  

Ezzel szemben Paul és mtsai.[72] kutatásaikban megfigyelték, hogy a Piromyces sp. 

jelentős növekedést mutatott a cellulolitikus és hemicellulolitikus baktériumok jelenlétében 
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[21,72]. Mindezzel együtt a fibrolitikus mikrobiális populációk számának növekedése 

megnövekedett illó zsírsav-termeléssel, valamint megnövekedett xilanáz-, celluláz-, proteáz-, 

valamint acetil- és feruloil-észteráz-aktivitásokkal járt [21,73].  

Lee és mtsai. (2000) [74] kutatásaik során szarvasmarha bendőből izolált baktériumok, 

protozoák és anaerob gombák egymáshoz viszonyított szerepét becsülték meg, növényi sejtfal 

emésztésben mesterséges körülmények között. A tenyészetek felülúszójának karboxi-metil-

celluláz (CMCase) aktivitását vizsgálták. A monokultúráknál a gomba, míg kokultúrák 

esetében a baktérium-gomba rendszerben figyeltek meg magasabb CMCase aktivitást a többi 

kultúrához képest. Ezen kívül megfigyelték, hogy a baktérium-gomba frakciók együttes 

növesztése magasabb szintre növelte a xilanáz aktivitást, mint a baktérium- vagy 

gombafrakciók külön tenyésztése. Ez a tanulmány az elsők között volt, mely a bendőben 

előforduló mikrobiális frakciók növényi sejtfalbontó képességét vizsgálta. 

Ezek alapján a szakirodalomból azt a következtetést tudtuk levonni, hogy nem 

egyértelmű az anaerob gombák és baktériumok közötti kapcsolat. A baktériumoknál 

előfordulnak olyanok, melyek a gombákat segítik; esetleg olyanok, melyek nincsenek hatással 

a gombákra; illetve olyanok is, amelyek gátolhatják a gombák növekedését.  

A kutatások során nem találtam olyan tanulmányt, amely mindhárom tagot vizsgálta 

volna, legtöbb esetben két partnert vizsgáltak, így előzetesen nem tudtam következtetni, hogy 

az általam használni kívánt kultúrában lévő mikrobák hogyan fognak együttműködni. 
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1.5. Felhasználási területek 

A lignocellulóz lebontásában és a biogáz előállításban az anaerob mikroorganizmusok –

különösen a bendőben található anaerob gombák, metanogének és baktériumok – szoros 

együttműködése kulcsszerepet játszik [22,30,56,57,75]. Az anaerob gombák hatékonyan 

bontják le a növényi rostokat, hozzájárulva ezzel a biogáz-hozam növekedéséhez [30,76]. Az 

anaerob gombák metanogénekkel való kölcsönhatása különösen előnyös, mivel szinergikus 

hatásukkal fokozzák a lignocellulóz depolimerizációját és az energiatermelést, így csökkentve 

a bioreaktorban szükséges előkezelési lépéseket [22,77].  

Emellett az anaerob gombákról feltételezik, hogy potenciális probiotikumként is 

felhasználhatók az állattenyésztésben, mivel képesek javítani a kérődzők 

takarmányhasznosítását és növekedését [56,75,78,79].  

 A lignocellulózt bontó mikrobák felhasználási lehetőségeinek ismerete lehetővé teszi, 

hogy célzottan keressünk olyan fajokat, amelyek az adott alkalmazási területhez (pl. biogáz 

előállítás, hulladékhasznosítás stb.) legjobban illeszkednek. A kiválasztott mikrobák későbbi 

felhasználása olyan irányba terelhető, amely gazdasági és környezeti szempontból a jövőben 

kedvező eredményekhez vezethet.  

 

2. CÉLKITŰZÉS 

Laboratóriumi munkám során célul tűztem ki egy olyan lignocellulóz lebontó konzorcium 

létrehozását, amely minimális tagokkal is hatékonyan képes cellulóz tartalmú szubsztrátok 

lebontására. Ennek vizsgálatához a konzorciumi tagokat együtt kívántam izolálni és 

feltételeztem, hogy a szintrófikus kapcsolataik révén stabil közösségként fennmaradnak 

mesterséges környezetben. A rendszer hatékonyságának követésére gázkromatográfiát 

alkalmaztam, hogy meghatározzam a keletkező gázelegy komponenseinek összetételét, 

valamint a lebontási folyamat során felszabaduló szerves savak koncentrációját. A mikrobiális 

proliferáció és az anaerob gomba (AGF), metanogén archaea (MA) és baktérium (BAC) közötti 

szoros sejt-sejt kölcsönhatás vizualizálásához pásztázó elektronmikroszkópos (SEM) 

felvételeket készítettem. Emellett a szekvenálási eredmények alapján értékeltem a mikrobiom 

összetételében bekövetkező változásokat. 

 

 

. 
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3. ANYAGOK ÉS MÓDSZEREK 

3.1. Mintavétel 

A bendőmintákat egy Csongrád-Csanád vármegyei vágóhídról gyűjtöttük. A 

bendőtartalmat egy egészséges felnőtt marha bendőzsákjából távolítottuk el, közvetlenül a 

vágás után. A mintát anaerob tartályban szállítottuk, és 39oC-on tároltuk. 

3.2. Tápoldat összetétele 

A medium C tápoldatot a Peng és mtsi. által leírt, anaerob gomba izoláláshoz ajánlott 

eljárás alapján készítettük [80].  

Medium C: 1000 ml-re egészítve desztillált vízzel [80] 

2,5 g élesztőkivonat  

10,0 g tripton 

6,0 g NaHCO3 

150 ml minimál oldat I 

150 ml minimál oldat II 

100 ml centrifugált, sterilen szűrt bendőfolyadék (3220*g centrifugálva, 1 óra, 4°C) 

1,0 g L-cisztein-hidroklorid 

1,0 ml Resazurin oldat (1 g/l) 

1% w/v szénforrás (szalma) 

 

Minimál oldat I: 1000ml 

3,0 g K2HPO4 

 

Minimál oldat II: 1000ml 

3,0 g KH2PO4 

6,0 g (NH4)2SO4 

6,0 g NaCl 

0,6 g MgSO4*7H2O 

0,6 g CaCl2*2H2O 
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3.3. Felhasznált szubsztrát 

A vizsgálatokhoz szubsztrátként búzaszalmát használtunk fel, amelyet javasolnak az 

anaerob gomba fenntartási kísérletekhez. A szubsztrát kiválasztásánál fontos volt, hogy rostban 

gazdag legyen, és noha a szalma nem képezi a kérődző állatok táplálékát, minősége és 

összetétele könnyen meghatározható. 

3.4. Anaerob gombák, metanogének és baktériumok tenyésztése 

Egy 500 ml-es kék kupakos ISO üvegedénybe 350 ml medium C tápoldatot öntöttünk. 

Az edényeket előre elkészített, speciálisan tervezett dupla tasakkal láttuk el (2. ábra). A zacskók 

100 μm pórusméretű inert polimer textilből készültek, amely lehetővé tette az anaerob gombák, 

baktériumok és metanogén archaeák könnyebb átjutását a zacskókon. A külső és a belső 

zacskóba 2 mm-es mérettartományba tartozó búzaszalmát tettünk. A külső zacskóba helyezett 

szubsztrát tömege 1 g, míg a belsőbe 0,2 g volt. Az edényekbe 20 g friss bendőtartalmat is 

tettünk, mely tartalmazta a szemcsés frakciót is, és 75 fordulat/perc sebességgel 39°C-on 5 g 

üveggyönggyel ráztattuk, hogy az anaerob gombák, baktériumok és metanogén archaeák 

elváljanak az rostos inokulum felszínéről. A szalma lebontásában résztvevő mikrobák így 

elkülönültek a bendőtartalomban jelenlevő biofilmképző részecskéktől. A mikrobák így 

feltételeztük, hogy képesek lesznek a belső és külső zacskót is kolonizálni. A további 

elemzésekhez a belső és külső zacskóból is mintát vettünk 0, 24, 48 és 72 óra elteltével. Az 

inkubálás során pH-t folyamatosan mértünk, mely értéke 6,6-6,8 tartományban maradt, mely 

megfelelő volt a közösség minden tagja számára. 

A kísérleteket három biológiai párhuzamossal végeztük el. 
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2. ábra 

Az általunk használt tenyésztőrendszer sematikus rajza 

3.5. Pásztázó elektronmikroszkópia (SEM) 

A mintákat mostuk, foszfáttal pufferolt sóoldatban (PBS) újra szuszpendáltuk, és 2,5% 

(v/v) glutáraldehiddel és 0,05 M kakodilát pufferrel (pH=7,2) rögzítettük PBS-ben egy éjszakán 

át 4 °C-on. A mintákat kétszer mostuk PBS-sel és dehidratáltuk fokozatos etanol sorozattal 

(30%, 50%, 70%, 80%, 100% etanol (v/v), egy éjszakán át 4°C-on). A mintákat kritikus 

pontszárítóval szárítottuk, majd 12 nm-es aranybevonattal vontuk be (Quorum Technologies, 

Laughton, East Sussex, Egyesült Királyság), ezután JEOL JSM-7100 F/LV pásztázó 

elektronmikroszkóppal (JEOL Ltd., Tokió, Japán) figyeltük meg.  

3.6. DNS izolálás és új generációs szekvenálás 

A teljes közösség DNS izolálásához a belső zacskókból mintákat vettünk. A DNS-

kivonásokat a Zymo Research Fecal DNS kit (D6010, Zymo Research, Irvine, USA) 

segítségével végeztük. A lízis után (a gyöngyverést Vortex Genie 2-vel végeztük, gyöngyméret: 

0,1 mm; verési idő: 15 perc, verési sebesség: max) a Zymo Research kit protokollt követtük. A 

DNS mennyiségét NanoDrop ND-1000 spektrofotométerrel (NanoDrop Technologies, 

Wilmington, USA) és Qubit 2.0 fluorométerrel (Life Technologies, Carlsbad, USA) határoztuk 

meg. 
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Az Illumina szekvenáló platform ajánlásait szigorúan betartottuk (Illumina Inc., USA). 

DNS-mintákat használtunk a NEBNext Ultra II Library Prep Kit segítségével in vivo 

szekvencia-előkészítéshez. A metagenomikai szekvenálást az Illumina MiSeq platform és a 

MiSeq Reagent Kit v2 használatával végeztük. 

3.7. Gáz kromatográfia 

A légtérben lévő bio-metán koncentrációkat az első, második és harmadik napon Agilent 

7880 gázkromatográffal (GC) mértük egy HP Molesieve oszlopon, amelynek hossza 30 m, 

belső átmérője 0,53 mm, hővezető képesség detektorral felszerelt. A vivőgáz Ar volt, a 

kemence (oszlop) hőmérséklete 37°C, az áramlási sebesség 1,2 ml/perc és a detektor 

hőmérséklete 160°C. 250 µl-es Hamilton fecskendőkkel 50 µl gázmintát fecskendeztünk be. 

3.8. Szerves sav meghatározása HPLC-vel 

A szerves sav analíziséhez a mintákat az izolált minták folyadékfázisából vettük. A 

mintákat centrifugáltuk (13 000 fordulat/perc 10 percig), és a felülúszót PES (poliéterszulfon) 

centrifugális szűrőn (PES 516-0228, VWR) 13 000 fordulat/perc sebességgel 20 percig szűrtük. 

Az illékony szerves savak koncentrációját Chromaster 5450 törésmutató detektorral felszerelt 

HPLC-vel (Hitachi Chromaster) mértük. Az elválasztást Agilent Hi-Plex H oszlopon végeztük. 

Az oszlop és a detektor hőmérséklete 50°C, illetve 41°C volt. Az eluens 0,02 M H2SO4 (0,6 

ml/perc). 
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4. EREDMÉNYEK KIÉRTÉKELÉSE 

4.1. A gázhozamok mennyiségi és minőségi jellemzése 

Munkahipotézisünk az volt, hogy az anaerob gombák és baktériumok fizikailag is 

összetapadó együttese képes bontani a lignocellulózt, a hozzájuk társuló szintrófikus 

metanogének pedig a felszabaduló termékeket metánná alakítják. A folyamatot a minták metán 

termelésével lehetett követni. Ezzel igazolni tudjuk a metanogén mikrobák jelenlétét a 

mintákban, illetve a lignocellulóz szubsztrát bontásának mértékét. A metántartalom méréséhez 

gázkromatográfiás módszert használtunk, a méréseket pedig 3 időpontban (24 óra, 48 óra, 72 

óra) végeztük (3. ábra), majd a gázteret CO2-dal ismét átmostuk.  

Az elsődleges szempont az volt, hogy figyelembe vegyük a rendszer által termelt metán 

mennyiségét, mivel ebből tudtunk arra következtetni, hogy a rendszerben előforduló 

metanogének és anaerob gombák és/vagy cellulózbontásra képes baktériumok kölcsönhatnak. 

Az első mérés a leoltást követő 24h elteltével történt, ekkor már jelentős mennyiségű metán 

volt kimutatható a rendszerből. A 48h mérésnél némileg alacsonyabb metánkoncentrációt 

mértünk a mintáinkból, s ez a 72h mérésre tovább csökkent. A metán jelenléte, illetve a 

gázkromatográfiás mérések által igazolt oxigénmentes közeg azt bizonyítja, hogy a rendszer 

anaerob volt és a kezdeti állapot kedvezett a metántermelésnek. A metán termelés az idővel 

visszaesett, amit a hasznosítható lignocellulóz mennyiségének csökkenése okozott. 

 

3. ábra 

A mikrobák együttműködésének eredményeképpen termelendő metán mértéke 
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4.2. Szerves sav meghatározása HPLC-vel 

A szerves savak azonosítása és mennyiségi meghatározása lényeges lépés a mikrobák 

életműködéseinek tanulmányozásában, mivel a felhalmozódó közti termékek gátolhatják a 

mikrobák szaporodását. Ezért szükséges a szerves savak jelenlétének alapos vizsgálata, 

amelyhez a HPLC módszer kiváló eszközt biztosít. 

A mintáinknál megfigyeltük számos illékony szerves sav, valamint az etanol, cellobióz 

és glükóz jelenlétét. Egyes tanulmányok [27,68] arról számoltak be, hogy a metanogének 

jelenléte jelentősen javítja az anaerob gombák xilanáz aktivitását, ezáltal elősegítve a xilóz 

hatékonyabb hasznosulását. Hasonló megfigyelésekről számoltak be, amikor anaerob 

gombákat baktériumokkal együtt tenyésztettek, ilyenkor megnőtt a xilanáz aktivitás [74]. A 

mintáinkban nem keletkezett xilóz, ebből arra következtethetünk, hogy az általunk használt 

kokultúra képes volt hasznosítani a xilózt. A kimutatható vegyületek közül az ecetsav és 

propionsav keletkezett legnagyobb koncentrációban, így ezeket tüntettük fel a diagramokon (4. 

és 5. ábra).  

Bauchop és Mountfort (1981) [60] publikációjukban kifejtik, hogy anaerob gomba-

metanogén kokultúrák együttes növesztése során csökken a keletkező etanol mennyisége. Az 

általunk használt kultúráknál nem volt kimutatható etanol, mely utalhat a rendszerben található 

mikrobák együttműködésére, noha az sem kizárható, hogy az általunk izolált anaerob gomba 

fajok nem termelnek etanolt. 

Az ecetsav a metanogenezis egyik alapvető szubsztrátja, mivel később ebből képződik 

a metán és szén-dioxid, melyek lényegesek a biogáz előállításában. A biogáz fermentorokban 

az optimális ecetsav-koncentráció 1-3 g/l körül mozog, az ettől az értéktől való eltérés a 

fermentor nem megfelelő működésére utalhat. Ugyanakkor a szakirodalomból nem álltak 

rendelkezésünkre pontos adatok, hogy az általunk használt kokultúra milyen vegyületeket és 

milyen mértékben képes előállítani, valamint arra vonatkozóan sem találtunk adatot, hogy 

milyen koncentrációban képesek tolerálni a képződő és felhalmozódó mellék- és 

végtermékeket.  

A kezdeti ecetsav koncentráció 1,52 g/l körül mozgott, majd 24 óra elteltével ez a szám 

elkezdett csökkeni 1,36 g/l -re. Az elkövetkező órákban azonban folyamatosan kezdett 

növekedni az ecetsav koncentráció, így 48 óra alatt 2,15 g/l, 72 óra után 2,56 g/l ecetsav 

keletkezett (4. ábra). A 72 órás időpontban mért magasabb koncentráció közösség aktivitásának 

csúcspontját jelezheti, ami egy stabil anaerob fermentációs folyamatra utal. 
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4. ábra 

A kumulatív ecetsav koncentráció értéke a különböző időben mért anaerob gomba-metanogén-baktérium minták 

esetében 

A propionsav esetében (5. ábra) az ecetsavhoz hasonlóan 24 óra elteltével csökkent a 

propionsav koncentrációja, majd 48 óra elteltével fokozatos növekedés figyelhető meg. A 

propionsav koncentrációja a mintákban 0,38-0,98 g/l között mozgott.  

 

5. ábra 

A kumulatív propionsav koncentráció értéke a különböző időben mért anaerob gomba-metanogén-baktérium 

minták esetében 

Az anaerob gomba-baktérium-metanogén kokultúrákban a szervesanyag lebontó folyamatok 

nemcsak elindultak, hanem idővel fokozódtak is, amit az ecetsav és a propionsav 

koncentrációjának emelkedése egyértelműen igazol. 
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4.3. Pásztázó elektronmikroszkópia (SEM) 

Feltételeztük, hogy a mintákban jelenlévő mikrobák száma az idő előrehaladtával 

fokozatosan növekedni fog, ezzel együttesen a szubsztrát is hasznosul, illetve az anaerob 

gomba, metanogén archaea és baktériumok azon tagjai között, amelyek valós szintrófikus 

kapcsolatban állnak akár sejt-sejt kölcsönhatás is kialakulhat. Annak érdekében, hogy ezt 

vizuálisan is igazolni tudjuk, pásztázó elektronmikroszkópiát (SEM) használtunk. A 

mikroszkópos felvételekhez (6. és 7. ábra) a mintákat a belső zacskókból vettük. A SEM 

használatával a 24, 48 és 72 órás mintákat figyeltük meg. A későbbiek során számokkal fogok 

hivatkozni egyes mintákra, még pedig a 24 órás az 1., a 48 órás a 2. és a 72 órás a 3. mintát 

jelenteni.  
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6. ábra 

A SEM képek az általunk használt rendszerből származó mikrobákat mutatják a szalma szubsztrát felületén 

különböző időpontokban. Az 1. kép a 24 órás, a 2. a 48 órás, a 3. pedig a 72 órás mintákat ábrázolja. Az anaerob 

gombák jellegzetes struktúráit nyilakkal jelöltem. 

Az 1. minta esetében még csekély a betelepült mikrobák száma, azonban a bontási 

folyamat indulásának első lépései számos információt mutatnak pl. legnagyobb számban 

anaerob gombákat találtunk, miközben baktérium és metanogén tagok csupán elenyésző 

mennyiségben voltak jelen.  

A 2. mintánál már észlelhetők baktérium és metanogén betelepülések, illetve az 1. 

képhez képest még több anaerob gomba volt jelen. Ezzel egyidőben a szubsztrátot is elkezdték 

bontani a mikrobák.  

A 3. minta esetében már sokkal nagyobb változás figyelhető meg. Az anaerob gombák 

száma látványosan több az 1. és 2. mintákhoz képest. A szubsztrátként használt búzaszalmát a 

mikrobák még nem teljesen, de jelentős mértékben bontották. 

A mikrobák méretbeli különbsége miatt a 6. ábrán az anaerob gombák, illetve a lebontott 

szubsztrát figyelhető meg, viszont a baktériumok és metanogének kevésbé látszódnak, 

ugyanakkor jelen vannak a rendszerben. A 48 órás minta nagyobb nagyítású vizsgálata során 

érdekes jelenséget figyeltünk meg: az egyik anaerob gomba felszínén baktériumok és 

metanogének is jelen voltak, amelyek feltételezhetően sejt-sejt szintű kapcsolatot alakítottak ki 

egymással (7. ábra).  
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7. ábra 

Az anaerob gomba felszínén megfigyelhető baktérium és metanogén. Az metanogén (kék) és baktérium (lila) 

jellegzetes struktúráit nyilakkal jelöltem. 

  

A pásztázó elektronmikroszkópia alkalmazásával sikerült nyomon követnünk a vizsgálni 

kívánt mikrobák jelenlétét az általunk alkalmazott rendszerben. Az idő előrehaladtával 

fokozatosan megnövekedett a kokultúrákban lévő mikrobák száma, mivel a lignocellulóz 

tartalmú szubsztrát bontásával nemcsak saját szaporodásukat segítették elő, hanem egyre 

intenzívebb ütemben fogyasztották el a rendelkezésre álló szubsztrátot is.   

A szakirodalmakban [60,64] olvasottak szerint az anaerob gomba és metanogén sejt-sejt 

szintű kapcsolatot már többször megfigyelték, amely az általunk vizsgált mintákban is gyakorta 

megfigyelhető volt. 
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4.4. A metagenom szekvenálás eredményei 

A magasabb taxonómiai szinteken a közösség összetétele a 24, 48 és 72 órás minták 

esetében nagyon hasonló (8. ábra). Mindhárom közösséget főként baktériumok alkották; ezen 

kívül előfordultak archeák (0,7-0,8%) és eukarióták (0,6%) is kis mennyiségben.  A 

baktériumok főként a FCB (Fibrobacteres-Chlorobi-Bacteroidetes) csoportból (39% 1-ben, 

40% 2-ben, 45% 3-ban), Terrabacteria (44% 1-ben, 44% 2-ben, 39% 3-ban) csoportból 

származnak; ezenkívül Spirochaetes (10% 1-ben, 7% 2-ben, 6% 3-ban) és Proteobacteria (3% 

1-ben, 3% 2-ben, 5% 3-ban) alacsonyabb arányban szerepelnek. A mintákon belül a 

legelterjedtebb törzsnek a Firmicutes törzs (39% 1-ben, 39% 2-ben, 34% 3-ban) számított, azon 

belül is a Clostridia osztály (az egész mintára nézve 32% 1-ben, 32% 2-ben, 28% 3-ben). 

A Krona ábra alapján az 1-es mintában (8. ábra) Fibrobacter succinogenes (2%), 

Prevotella brevis és Prevotella ruminicola (3%), illetve a Ruminococcus sp. HUN007 és 

Ruminococcus flavefaciens (2%) fordulnak elő nagyobb mértékben. A 2-es mintában 

Fibrobacter succinogenes (4%), besorolatlan Lachnospiraceae (4%), Treponema bryantii 

(5%). A 3-as mintában Fibrobacter succinogenes (5%), besorolatlan Lachnospiraceae (4%), 

Bacteroidales bacterium WCE2008 (4%). 
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8. ábra 

A 24, 48 és 72 órás mintákban található közösségek taxonómiai összetétele. Az 1-es kép a 24 órás, a 2-es a 48 

órás, a 3-as pedig a 72 órás mintákat ábrázolja. 

A további lépésekben a három mintából válogattuk ki azokat a fajokat, melyek leolvasás 

alapján a leggyakrabban előfordultak mindhárom mintában. Ezek alapján 3 FCB csoportba 

tartozó, 3 Terrabacteria, 1 Proteobacteria csoportba tartozó mikroorganizmust kaptunk.  

A válogatott baktériumok közül ki kell emelni a Butyrivibrio hungatei, Lachnospiraceae 

bacterium G11, Succiniclasticum ruminis, Schwartzia succinivorans, Methanobrevibacter 

olleyae, Methanobrevibacter ruminantium fajokat, amelyek a szakirodalom alapján [81-86] 

megfelelő jelöltek az anaerob gomba-baktérium-metanogén konzorcium kialakítására. 

  

3. 
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5. ÖSSZEFOGLALÁS 

A népesség növekedésével egyre több energiát használunk el a mindennapi 

tevékenységeinkhez. Az energia nagy részét nem megújuló energiaforrásokból fedezzük, 

melyek készlete véges. A növényi biomassza, mint megújuló energiaforrás nagy potenciállal 

rendelkezik biotechnológiai alkalmazás vonatkozásában, azonban az összetétele megnehezíti a 

bontási folyamatokat, így számos hulladék és melléktermék keletkezik. A kérődzők bendőjében 

számos mikroorganizmus megtalálható, melyek egymással együttműködve képesek a növényi 

anyagot gáznemű és oldható végtermékké alakítani. Ezért laboratóriumi munkám során célul 

tűztem ki, a bendőben jelenlevő tagokat is tartalmazó, lignocellulózt lebontó konzorcium 

létrehozását, amely minimális tagszámmal is hatékonyan képes a kívánt növényi szubsztrátok 

lebontására. 

A kísérletek során egy olyan rendszert hoztunk létre, amely a bendőből izolált 

mikroorganizmusokat tartalmazta, és feltételeztük, hogy a mikrobák szintrófikus kapcsolataik 

révén képesek stabilan fennmaradni a mesterséges rendszerben. A bendőből származó anaerob 

gomba, metanogén archaea és baktérium tagokat anaerob tápoldatban tenyésztettük, 

szénforrásként szalmát alkalmazva. A szubsztrátot néhány óra alatt elkezdték a mikrobák 

kolonizálni, ezzel együtt megindult a lebontási folyamat és metántermelés. Ennek során a 

keletkező szerves savak és megtermelt gázkeverék mennyiségét és minőségét nyomon 

követtük. A vizsgálat során 4 időpontban (0 óra, 24 óra, 48 óra, 72 óra) vettünk mintát pásztázó 

elektronmikroszkópiához (SEM), és metagenom szekvenáláshoz.  

 A kutatásunk eredményei új lehetőségeket mutatnak a lignocellulóz biomassza 

hasznosításának terén. Az általunk használt mikrobák nemcsak, hogy hatékonyan bontják a 

lignocellulózt, hanem egy rendszertani szempontból izgalmas és széleskörű együttműködést is 

megvilágítanak a mikroorganizmusok között. A szintrófikus kapcsolatok, amelyek a különböző 

eukarióta, prokarióta és archaea fajok között zajlanak, lenyűgöző példát mutatnak arra, hogyan 

képesek az élő rendszerek egymást segítve hatékonyan átalakítani a biomasszát fenntartható 

módon. Ez a kapcsolat alapvetően átalakíthatja a jövőben a kérődzők tápanyag hasznosítását, 

hozzájárulhatnak a metánkibocsátás csökkentéséhez, és jelentősen növelhetik a biogáz 

reaktorok hatékonyságát. 

 A kutatás során bizonyítottuk, hogy a hipotézisünk, mely a különböző mikrobiális 

közösségek szintrófikus együttműködésére épít, működik, azonban a gyakorlatba történő 

átültetéséhez további vizsgálatok szükségesek.  
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