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1. SUMMARY

Arbuscular mycorrhizal fungi (AGM) are obligate symbionts of the phylum Glomeromycota
that are essential for the functioning of ecosystems, as the vast majority of land plants use them
to take up hard-to-reach macro- and micronutrients from the soil. The symbiosis with AGM is
particularly important for maritime sandy biotopes, where plant growth is limited by low soil
quality and nutrient content, high salinity, as well as high insolation and strong winds.
Numerous studies confirm the importance and universality of this symbiosis in dune areas.

One of such areas, poorly known in terms of AGM biodiversity, are maritime dunes of the
Curonian Spit. So far, studies conducted there have suggested a high species richness of AGM
and the occurrence of undescribed species. Therefore, the objectives of the undertaken research
were: (1) to determine the occurrence and diversity of AGM associated with dune plants of the
Curonian Spit on the basis of quantitative analyzes and morphology of spores extracted from
field samples of rhizosphere soil and root fragments, pot cultures inoculated with these samples,
and molecular phylogeny of these fungi, (2) to define the morphology and phylogeny of
potentially new AGM species and species whose morphological descriptions and phylogenetic
position were doubtful or unknown based on the collections from the Curonian Spit and the
AGM collection grown in the Plant Protection Laboratory, Department of Environmental
Management, Faculty of Environmental Management and Agriculture, West Pomeranian
University of Technology in Szczecin, and (3) to determine the possibility of using AGM in the
protection of protected and endangered plants and dunes of the Curonian Spit.

The study was carried out in two dune areas located in the Lithuanian part of the Curonian
Spit, in dunes of the strict reserve and the Parnidis dune, near the village of Nida. 132 field
mixtures of rhizosphere soil and root fragments of five plant species (Ammophila arenaria,
Hieracium umbellatum, Lathyrus japonicus ssp. maritimus, Linaria loeselli, Viola littoralis)
were collected, from which 132 trap cultures were created. In total, 4162 spores were extracted
from field samples and trap cultures, among which 25 species and 17 undescribed morphotypes
were identified. The molecular phylogeny of the studied AGM was reconstructed based on
sequence analyzes of the SSU-ITS-LSU nrDNA region and the RPB1 gene.

The eudominants in the study area were Cetraspora gilmorei, Acaulospora mellea, and
Scutellospora dipurpurescens, which constituted 32.32%, 13.41%, and 10.84% of all spores
extracted from field samples, respectively. Four morphotypes represented the dominant group:
Glomus tetrastratosum (9.13%), G. microaggregatum (8.82%), unrecognized Diversispora sp.
(6.46%), and Acaulospora paulinae (5.52%).

The most frequently found species were Cetraspora gilmorei (present in 63.64% of
samples), Scutellospora dipurpurescens (59.09%), Glomus tetrastratosum (46.97%),
Archaeospora trappei (38.64%), Rhizoglomus irregulare (36.36%), and C. pellucida (22.73%).

For two research sites and the entire region, AGM diversity was determined on the basis of the
following indices: H' Shannon species diversity, Simpson species richness D1, Simpson D>
dominance, Berger-Parker BP dominance, and Simpson uniformity. The Jaccard Index was also
calculated, which made it possible to compare the AGM species diversity of the study area with
that found in other coastal dunes of the Baltic Sea coast, i.e., in the dunes of Bornholm and
Stowinski National Park.

Based on morphological and phylogenetic analyses, a new family (Pervetustaceae), six new
genera (Desertispora, Halonatospora, Innospora, Oehlia, Pervetustus, Sclerocarpum), and 19
new species (Acaulospora ignota, Diversispora peridiata, D. sabulosa, D. slowinskiensis, D.
sporocarpia, D. varaderana, Dominikia difficilevidera, Do. duoreactiva, Do. emiratia, Do.
lithuanica, Do. litorea, Entrophospora hanlinii (=Claroideoglomus hanlinii), Glomus bareae,
G. tetrastratosum, Kamienskia divaricata (=Mikrokamienskia divaricata), Pervetustus
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simplex, Rhizoglomus dunense, Sacullospora felinovii, Sclerocarpum amazonicum) were
described. In addition, five new nomenclature combinations were created (Desertispora
omaniana, Halonatospora pansihalos, Innospora majewskii, Oehlia diaphana, Rhizoglomus
vesiculiferum).

The conducted research showed that potentially the best AGM to be used in the protection
of protected plants and endangered dunes of the Curonian Spit would be Acaulospora mellea,
Archaeospora trappei, Cetraspora pellucida, Glomus tetrastratosum, Rhizoglomus irregulare,
and Scutellospora dipurpurescens due to their dominant participation in the AGM spore
communities of this area.

Key words: AGM, biodiversity, Glomeromycota, Curonian Spit, mycorrhiza, dunes.
2. STRESZCZENIE

Arbuskularne grzyby mykoryzowe (AGM) sag obligatoryjnymi symbiontami z gromady
Glomeromycota, ktére majg zasadnicze znaczenie dla funkcjonowania ekosystemow, poniewaz
zdecydowana wigkszo$¢ roslin ladowych wykorzystuje je do pobierania trudno dostgpnych
makro- i mikroelementow z gleby. Symbioza z AGM ma szczegodlnie duze znaczenie dla
piaszczystych biotopow, gdzie wzrost roslin jest ograniczony niska jakoscig gleby i
zasobnoscig w sktadniki odzywcze, duzym zasoleniem oraz nastonecznieniem i Silnymi
wiatrami. Liczne badania potwierdzajg znaczenie i powszechno$¢ tej symbiozy na terenach

wydmowych.

Jednym z takim obszardéw, stabo poznanym pod wzgledem bioréznorodnosci AGM, sa
wydmy Mierzei Kuronskiej. Dotychczas przeprowadzone tam badania sugerowaly duze
bogactwo gatunkowe AGM i wystgpowanie gatunkow nieopisanych. Dlatego celami podjetych
badan byly: (1) okreslenie wystgpowania i réoznorodnosci AGM zwigzanych z roslinami
wydmowymi Mierzei Kuronskiej na podstawie analiz ilosciowych i morfologii zarodnikow
wyekstrahowanych z polowych prob gleby ryzosferowej i fragmentéw korzeni, Kkultur
wazonowych zainokulowanych tymi probami oraz molekularnej filogenezy tych grzybow, (2)
zdefiniowanie morfologii i filogenezy potencjalnie nowych gatunkow AGM oraz gatunkow,
ktorych opisy morfologiczne i stanowisko filogenetyczne byly watpliwe lub nieznane na
podstawie zbiorow z Mierzei Kuronskiej oraz kolekcji AGM hodowanej w Pracowni Ochrony
Roslin, Katedry Ksztattowania Srodowiska Wydziatu Ksztaltowania Srodowiska i Rolnictwa
Zachodniopomorskiego Uniwersytetu Technologicznego w Szczecinie i (3) okreslenie
mozliwo$ci wykorzystania AGM w ochronie roslin chronionych i zagrozonych oraz wydm
Mierzei Kuronskiej.

Badanie przeprowadzono na dwdch obszarach wydmowych znajdujacych si¢ na litewskiej
czeSci Mierzei Kuronskiej, na wydmach rezerwatu S$cistego i wydmie Parnidis, obok
miejscowosci Nida. Pobrano 132 polowe mieszaniny gleby ryzosferowej i fragmentdéw korzeni
pieciu gatunkow roslin (Ammophila arenaria, Hieracium umbellatum, Lathyrus japonicus ssp.
maritimus, Linaria loeselli, Viola littoralis), z ktoérych utworzono 132 kultury putapkowe.
Lacznie wyizolowano z prob polowych i kultur putapkowych 4162 zarodniki, wsrod ktorych
zidentyfikowano 25 gatunkow i 17 nieopisanych morfotypow. Filogenez¢ molekularng
badanych AGM rekonstruowano na podstawie analiz sekwencji regionu SSU-1TS-LSU nrDNA
i genu RPBL1.

Eudominantami na badanym terenie byly Cetraspora gilmorei, Acaulospora mellea i
Scutellospora dipurpurescens, ktore stanowity odpowiednio 32,32%, 13,41% i 10,84%
wszystkich  zarodnikow  wyekstrahowanych z prob polowych. Cztery morfotypy
reprezentowaly grupe dominantow: Glomus tetrastratosum (9,13%), G. microaggregatum
(8,82%), nierozpoznana Diversispora sp. (6,46%) i Acaulospora paulinae (5,52%).

Najczesciej znajdywanymi gatunkami byty Cetraspora gilmorei (obecna w 63,64% prob),
Scutellospora dipurpurescens (59,09%), Glomus tetrastratosum (46,97%), Archaeospora
trappei (38,64 %), Rhizoglomus irregulare (36,36%) i C. pellucida (22,73%).
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Dla dwoch stanowisk badawczych i dla catego rejonu okreslono réoznorodnos¢ AGM na
podstawie nast¢pujagcych wskaznikow: roznorodnos¢ gatunkowa H’ Shannona, bogactwo
gatunkowe Simpsona Dj;, dominacja Simpsona D., dominacja Bergera-Parkera BP i
rownomierno$¢ Simpsona. Obliczono réwniez Indeks Jaccarda, ktory pozwolit porownac
réznorodno$¢ gatunkowa AGM badanego obszaru z réznorodnoscia gatunkowa AGM
stwierdzonych w innych wydmach nadmorskich wybrzeza Morza Baltyckiego, tj. w wydmach
Bornholmu i Stowinskiego Parku Narodowego.

Na podstawie przeprowadzonych analiz morfologicznych i filogenetycznych, opisano nowg
rodzing (Pervetustaceae), szes¢ nowych rodzajow (Desertispora, Halonatospora, Innospora,
Oehlia, Pervetustus, Sclerocarpum) i 19 nowych gatunkéw (Acaulospora ignota, Diversispora
peridiata, D. sabulosa, D. slowinskiensis, D. sporocarpia, D. varaderana, Dominikia
difficilevidera, Do. duoreactiva, Do. emiratia, Do. lithuanica, Do. litorea, Entrophospora
hanlinii (=Claroideoglomus hanlinii), Glomus bareae, G. tetrastratosum, Kamienskia
divaricata (=Mikrokamienskia divaricata), Pervetustus simplex, Rhizoglomus dunense,
Sacullospora felinovii, Sclerocarpum amazonicum). Ponadto utworzono pig¢ nowych
kombinacji nomenklaturowych (Desertispora omaniana, Halonatospora pansihalos,
Innospora majewskii, Oehlia diaphana, Rhizoglomus vesiculiferum).

Przeprowadzone badania wykazaty, ze potencjalnie najlepszymi AGM do wykorzystania w
ochronie ro$lin chronionych i wydm Mierzei Kuronskiej bylyby Acaulospora mellea,
Archaeospora trappei, Cetraspora pellucida, Glomus tetrastratosum, Rhizoglomus irregulare
I Scutellospora dipurpurescens z powodu ich dominujgcego udzialu w zbiorowiskach
zarodnikow AGM tego obszaru.

Stowa kluczowe: AGM, biordéznorodnos¢, Glomeromycota, Mierzeja Kuronska, mykoryza,
wydmy.



3. WSTEP

Mikroorganizmami glebowymi, ktore wystepuja na catym §wiecie 1 wspotistniejg w symbiozie
z ok. 70-90% naczyniowych ro$lin ladowych Ziemi sg arbuskularne grzyby mykoryzowe
(AGM) z gromady Glomeromycota (Schii3ler et al. 2001; Smith, Read 2008). Symbioza ro$lin
z tymi grzybami nazywana jest arbuskularna, poniewaz najwazniejsza strukturg tworzong w
komorkach korzeni sg arbuskule, tj. rozgat¢zione strzepki, przypominajace krzewy, ktére biorg
udziat w dwustronnej wymianie wegla, fosforu i innych fizjologicznie waznych sktadnikow
(Smith, Read 2008). Geosiphon pyriformis (Kiitz.) Wettst.,, jedyny przedstawiciel
Glomeromycota, ktory tworzy endocytosymbioze z foto autotroficznymi prokariotami, zostat
wiaczony do tej gromady tylko na podstawie molekularnego pokrewienstwa filogenetycznego
(SchiiBler, Kluge 2001; Schiiler et al. 2001).

Wspotistnienie AMF i roslin skutkuje roznymi dwustronnymi korzy$ciami (Smith, Read
2008). AGM zwigkszaja powierzchni¢ chionng korzeni, a tym samym odzywianie roslin,
wplywaja na sukcesje zbiorowisk roslinnych i ich konkurencyjno$¢ oraz fenologie. Wyrownuja
poziom odzywienia wspoltistniejacych roslin, tworzac pomosty strzepkowe, ktorymi
przenoszone sg sktadniki pokarmowe z rosliny do rosliny i1 poprawiaja strukture gleby przez
wigzanie ziaren piasku w agregaty przez mykoryzowe strzepki zewnatrzkorzeniowe. Ponadto
AGM zwigkszajg tolerancj¢ roslin na metale cigzkie, stres wodny i patogeniczne grzyby oraz
nicienie (Pfleger, Linderman 1994). Z drugiej strony, AGM wykorzystuja do 20% produktow
fotosyntezy zywiciela do wzrostu, funkcjonowania i reprodukcji (Jakobsen, Rosendahl 1990).

Obecnie gromada Glomeromycota obejmuje trzy klasy, sze$¢ rzedoéw, 16 rodzin i 50
rodzajow (Wijayawardene et al. 2020; Btaszkowski et al. 2023). Przedstawiciele
Glomeromycota nalezg do grzybdéw wyjatkowo trudnych do identyfikowania i klasyfikowania.
Najtrudniejsza grupg sa grzyby tworzace zarodniki glomoidalne, ktore powstaja identycznie 1
majg budowe wewngtrzkomoérkowa podobng do zarodnikow Glomus macrocarpum, gatunku
typowego rodzaju Glomus, rodziny Glomeraceae i gromady Glomeromycota (Schiiler, Walker
2010). Zarodniki Glomus spp. powstaja blastycznie na szczycie strzgpki zarodnikotworczej i
maja jedng Sciang zarodnika z jedng do kilku warstw. Pacispora spp. rowniez tworzg zarodniki
glomoidalne, ale zarodniki te sa dwuscienne; $ciana wewngtrzna powstaje de novo po pelnym
uformowaniu si¢ §ciany zewngtrznej, tworzacej powierzchni¢ zarodnika i obie te Sciany nie
majg fizycznego kontaktu (Oehl, Sieverding 2004; Walker et al. 2004).

Trudno$¢ identyfikowania grzyboéw z zarodnikami glomoidalnymi wynika gtéwnie z tego,
ze: (1) wickszos$¢ gatunkow Glomeromycota tworzy takie zarodniki, (ii) zarodniki glomoidalne
wytwarzaja nie tylko Glomus spp., ale takze gatunki innych rodzajow, w tym przynalezace do
innych rodzin Glomeromycota, (iii) morfologia zarodnikow glomoidalnych na ogoét nie koreluje
z ich rodzajowa przynalezno$cia, (iv) roznorodno$¢ morfologiczna zarodnikéw glomoidalnych
jest najmniejsza w porownaniu do zréznicowania morfologicznego zarodnikéw powstajacych
inaczej niz zarodniki glomoidalne, (v) zewnetrzne skladowe (warstwy) $ciany zarodnikow
glomoidalnych, ktore pokrywaja trwatg warstwe strukturalng tej Sciany, czesto sg krotkotrwate,
silnie roztozone lub catkowicie ztuszczone u dojrzatych zarodnikéw, przez co mozna je fatwo
przeoczy¢ 1 z tego powodu btednie wnioskowac i1 (v) analizy filogenetyczne ujawnity
kryptyczno$¢ u Glomeraceae, jak np. migdzy Epigeocarpum crypticum i Dominikia
glomerocarpica, ktore sg niemal identyczne pod wzglgdem morfologii, ale wyraznie roznig si¢
filogeneza (Btaszkowski et al. 2021). Dlatego prawidlowe identyfikowanie i klasyfikowanie
gatunkoéw z glomoidalnymi zarodnikami tylko na podstawie ich morfologii jest niemozliwe i
wymaga uzycia narzedzi molekularnych. To moze by¢ rowniez trudne lub niemozliwe,
poniewaz duza liczba gatunkdéw nie ma charakterystyki molekularnej. Na przyktad, chociaz
Glomeraceae jest najwigksza rodzing w Glomeromycota, tylko ok. 57% gatunkow z tej rodziny,
rozmieszczonych w 18 rodzajach, ma znang filogenez¢ molekularng. Co wigcej, takie gatunki
Glomeraceae moga rowniez by¢ wsrod ok. 23% gatunkow tworzacych glomoidalne zarodniki,



9

ktdére obecnie sg zaklasyfikowane w innych rodzinach Glomeromycota, mimo, Ze ich filogeneza
naturalna jest niepewna lub nieznana.

Obecnie sposrdd wielu markerow, ktore sag wykorzystywane w badaniach filogenetycznych
Glomeromycota (Btaszkowski et al. 2018a,b, 2019a,b; Jobim et al. 2019; Magurno et al. 2019),
markery obejmujace cze¢$¢ matej podjednostki genu rRNA (18S), wewngtrzng przektadke
transkrybowang (ITS1-5.8S-ITS2 = ITS) i cz¢$¢ duzej podjednostki genu rRNA (28S) (= 18S-
ITS-28S), jak rowniez najwigksza podjednostke genu polimerazy RNA II (RPB1) maja
najwicksza zdolno$¢ rozdzielcza i charakteryzujg najwyzszy odsetek opisanych gatunkow
Glomeromycota (Kriiger et al. 2012; Stockinger et al. 2014; Al-Yahya’ei et al. 2017). Na
przyktad zawarto$¢ molekularna 18S-1TS-28S pozwolita rozdzieli¢ Rhizoglomus dunense od
R. clarum, ktorych morfologie sa prawie identyczne, a rozbieznos¢ sekwencja jest bardzo
wysoka (13,3%; Al-Yahya’ci et al. 2017). Rozdzielczos¢ sekwencji genu RPB1 jest wyzsza niz
sekwencji 18S-1TS-28S i wykazata, ze R. irregulare prawdopodobnie zawiera co najmniej
jeden gatunek kryptyczny (Stockinger et al. 2014) oraz silnie potwierdzita odrebnos¢ R.
dunense wzgledem R. clarum, z odchyleniem wynoszacym 8,1% (Al-Yahya’ei et al. 2017). Co
wiecej, powszechnie uznaje si¢, ze powigzanie sekwencji rybosomalnych z sekwencjami
kodujacymi biatka, do ktorych nalezg sekwencje RPB1, znacznie zwigksza wiarygodno$é
filogenez (Miadlikowska et al. 2014).

Obecnie gromada Glomeromycota obejmuje okoto 360 gatunkéw (Jobim et al. 2019;
Btaszkowski et al. 2023). Jednak wyniki analiz filogenetycznych sekwencji DNA
pochodzacych z korzeni roslin i gleb réznych regiondéw $wiata wskazuja, ze dotychczas
rozpoznano mniej niz 5% istniejacych gatunkow (Kriiger et al. 2009). Jedna z gtéwnych
przyczyn tego stanu jest to, ze wiele gatunkow AGM zarodnikuje sezonowo, rzadko lub nie
zarodnikuje w polu (Btaszkowski et al. 2002a, b; Stutz, Morton 1996). Stad wnioski wynikajace
z badan sktadu ilosciowego i1 gatunkowego zarodnikéw wyekstrahowanych z polowych prob
gleby ryzosferowej sa na ogdt niepewne, poniewaz dotycza tylko gatunkow grzybow
zarodnikujacych w czasie pobierania prob. Skuteczng metoda pozwalajaca na ujawnienie wielu
gatunkéw AGM zarodnikujacych sezonowo lub rzadko w polu 1 wymuszajaca zarodnikowanie
grzybow ukrywajacych si¢ w korzeniach ro$lin zywicielskich jest hodowla mieszanin gleb
ryzosferowych i fragmentow korzeni tych roslin w kulturach pulapkowych utrzymywanych w
szklarni (Brundrett et al. 1999; Blaszkowski et al. 2002a, b). Jednak wiele prob wyhodowania
niektorych AGM, zarowno w kulturach putapkowych, jak i1 jednogatunkowych, konczylo si¢
niepowodzeniem (obserwacje wtasne).

Stanowiskami wystgpowania wyjatkowo obfitych i réznorodnych populacji AGM sa
wydmy nadmorskie, gldownie z powodu niskiej zawartosci substancji odzywczych i materii
organicznej (Koske 1987; Nicolson, Johnston 1979). Ponad jedna trzecia opisanych gatunkow
AGM byla zwigzana z korzeniami ro$lin wydmowych, w tym ros$lin wydm nadmorskich
(Btaszkowski 2012; Sridhar, Beena 2001). Sposrod 35 gatunkéw opisanych przez J.
Btaszkowskiego, 26 pochodzilo z wydm nadmorskich (Btaszkowski 2012). Wiekszos¢
gatunkow byla zwigzana z korzeniami Ammophila arenaria, ktora, sposrod gatunkow
kolonizujagcych wydmy nadmorskie, wydaje si¢ by¢ najbardziej przyjaznym gospodarzem
AGM; roslina ta zwykle utrzymywata najbardziej obfite i réznorodne zbiorowiska tych
grzybow (Btaszkowski 1994, 2012; Btaszkowski, Czerniawska 201 1; Btaszkowski et al. 2002a,
b). Wydmy nadmorskie sg rowniez wazne dla ochrony in situ zagrozonych organizmow, w tym
AGM (Turrini et al. 2008).

W Europie jednym z najcenniejszych przyrodniczo obszaréow jest Mierzeja Kuronska.
Obejmuje ok. 180 km? ma 97 km dtugosci, z czego 50 km nalezy do Republiki Litewskiej,
pozostata czes$¢ jest rosyjska (http://www.nerija.lt/en). W celu ochrony jej zasobéw w roku
1991 utworzono Park Narodowy Mierzei Kuronskiej, a w roku 2000 krajobraz kulturowy
Mierzei Kuronskiej zostal wpisany na Liste Swiatowego Dziedzictwa UNESCO. Ponadto
Mierzeja Kuronska jest czescig ,,Natura 20007, sieci obszaréw chronionych w Europie, taczace;j
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jej najcenniejsze siedliska przyrodnicze. Nalezy réwniez do HELCOM, ktérego celem jest
ochrona srodowiska morskiego Morza Battyckiego przez wspoiprace migdzyrzadowa.

Wyjatkowymi elementami krajobrazu Mierzei Kuronskiej sg wydmy morskie i flora, ktore
sg ksztattowane przez silne wiatry, dryfujagcy piasek, stong wode | nagle oraz czeste zmiany
pogody. Piaszczyste wydmy zajmuja ok. 25% catkowitej powierzchni parku
(http://www.nerija.lt/en.). Flora Mierzei Kuronskiej obejmuje 725 gatunkéw, w tym 632
gatunki ro$lin naczyniowych, z ktérych 31 znajduje si¢ na Czerwonej Liscie Litwy. W$rod nich
sg m.in. Eryngium maritimum, Geranium lucidum i Vicia latyroides. Gatunkiem ros$lin
dominujagcym na wydmach piaszczystych jest Ammophila arenaria, nastepnie m.in.
Corynephorus canescens, Leymus arenarius, Eryngium maritimum, Festuca rubra ssp.
arenaria, Hieracium umbellatum, Lathyrus maritimus, Linaria loeselii i Viola littoralis. Poza
wspomniang wczesniej A. arenaria, wszystkie inne gatunki roslin byly zwykle gospodarzami
obfitych 1 zréznicowanych populacji zarodnikow AGM (Btaszkowski 1994, 2012;
Btaszkowski, Czerniawska 2011; Btaszkowski et al. 2002a, b; 2023).

Wiedza o wystepowaniu grzybéw na Mierzei Kuronskiej jest niewielka. Aucina et al. (2011)
zidentyfikowali 12 taksondéw grzyboéw po analizie molekularnej 12 ektomykoryzowych
morfotypoéw Pinus mugo. W literaturze niewiele jest danych dotyczacych AGM tego obszaru.
Tylko Menkis et al. (2014) analizowali grzyby, w tym AGM, zwiagzane z korzeniami Rosa
rugosa na podstawie otrzymanych sekwencji ITS. Badania te zasugerowaty obecno$¢ gatunkow
nowych.

W roku 1994 Btaszkowski (dane niepublikowane) wzigt udziat w Konferencji EUCC-WWF
nt. ,,Ochrona i zarzadzanie wybrzezem w rejonie Baltyku” (Ktajpeda, Litwa) i pobrat proby
gleby ryzosfery spod Ammophila arenaria rosngcej na wydmach potozonych w poblizu Nidy,
na Mierzei Kuroniskiej. Wszystkie proby zawieraty liczne zarodniki AGM. Mimo, zZe liczba
pobranych prob gleby byla zbyt mata, aby wiarygodnie wnioskowaé, wyekstrahowane
zarodniki AGM zasugerowaly, ze rosliny wydm Mierzei Kuronskiej, zwtaszcza A. arenaria,
utrzymujg obfite i r6znorodne zbiorowiska tych grzybow, w tym wiele nieznanych 1 dotychczas
rzadko notowanych gatunkéw AGM na $wiecie oraz gatunki, ktorych opisy diagnostyczne sa
watpliwe 1 nalezy je zweryfikowac.

W przysztos$ci wiedza o AGM Mierzei Kuronskiej moze zosta¢ wykorzystana w praktyce,
np. w ochronie roslin chronionych lub zagrozonych przez inokulacje stanowisk, w ktérych te
rosliny rosng. Wstepna inokulacja/mikoryzacja sadzonek roslin jest rOwniez szeroko stosowana
metoda tam, gdzie przesadzanie jest cze$cig normalnej dzialalno$ci majacej na celu ochrong
obszarow, np. wydm przed erozja, i roslin chronionych oraz zagrozonych przed wyginigciem
(Bothe et al. 2010; Smith, Read 2008). Potencjalng zaletag mikoryzacji sadzonek jest to, ze
gatunki grzybow sa obecne w korzeniach zainokulowanych roslin przed wprowadzeniem tych
roslin do stanowisk ich naturalnego wystepowania. W konsekwencji gatunki te beda mialy
przewage konkurencyjng nad rodzimymi AGM. Sktadnikami inokulum powinny by¢ gatunki
AGM obficie zarodnikujace i szeroko rozpowszechnione na Mierzei Kuronskiej, a wiec
najlepiej dostosowane do gleb, ro§linnosci i klimatu tego obszaru.

4. CELE PRACY
Biorac pod uwage zagadnienia omowione wyzej celami niniejszej pracy byty:

1. Okreslenie wystepowania 1 roznorodnosci AGM zwigzanych z roslinami wydmowymi
Mierzei Kuronskiej na podstawie analiz ilosciowych 1 morfologii zarodnikow
wyekstrahowanych z polowych prob gleby ryzosferowej oraz kultur wazonowych i
molekularnej filogenezy ich DNA.

2. Okreslenie morfologii i filogenezy potencjalnie nowych gatunkéw AGM oraz gatunkow,
ktorych opisy morfologiczne i stanowisko filogenetyczne sa watpliwe lub nieznane na
podstawie zbiorow z Mierzei Kuronskiej oraz kolekcji AGM hodowanej w Pracowni
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Ochrony Ro$lin, Katedry Ksztaltowania Srodowiska, Wydziatu Ksztattowania Srodowiska
i Rolnictwa Zachodniopomorskiego Uniwersytetu Technologicznego w Szczecinie.

3. Ocena mozliwos$ci wykorzystania AGM w ochronie roslin chronionych i zagrozonych oraz
wydm Mierzei Kuronskiej.

5. MATERIAL I METODY

Badania przeprowadzono w latach 2013-2018. Obejmowaty one identyfikacje |
charakteryzacj¢ morfologiczng i filogenetycznga AGM znalezionych w wydmach Mierzei
Kuronskiej, na obszarze okoto 5 km?, oraz statystyczne analizy bioréznorodnosci ujawnionych
zbiorowisk zarodnikow tych grzybow.

5.1. Charakterystyka terenu badan

Mierzeja Kuronska jest waskim (0,4-4 km), dlugim (98 km) cyplem, z charakterystycznym
pasmem ruchomych wydm biatych i ustabilizowanych wydm szarych, ktory oddziela Morze
Battyckie od Zatoki Kuronskiej. Zawiera on najwyzsze w Europie wedrujace wydmy,
ksztaltowane przez morze, wiatry i ludzka dziatalnos¢, np. deforestracje i wypasanie. Miejsce
to jest na liscie Swiatowego Dziedzictwa UNESCO http://whc.unesco.org/en/list/994. Aktywne
wydmy tworzg pasma o wysokosci do 60 metrow nad poziomem morza i zwykle ich zachodni
stok tagodnie opada w stron¢ Morza Baltyckiego, w przeciwienstwie do stromego stoku
wschodniego, od strony Zatoki Kuronskiej. Za wydmami ciggnie si¢ pasmo po6l deflacyjnych o
zréznicowanej szerokos$ci. Pasmo to pokrywa sucha Ilaka, charakteryzujaca si¢ duza
zasobnoscig gatunkows, i las sosnowy.

Mierzeja Kuronska jest obszarem o klimacie posrednim mi¢dzy morskim i kontynentalnym,
charakteryzujacym si¢ zmienng pogoda, tagodnymi zimami i umiarkowanie cieptym latem.

Srednia roczna temperatura wynosi 7°C, z temperaturg maksymalng w czerwcu +31°C i
minimalng w styczniu -26°C. Srednia roczna suma opadéw wynosi 660 mm, z maksimum w
okresie od pazdziernika do stycznia. Ogolna liczba stonecznych dni w ciagu roku jest wyzsza
niz na kontynencie. Przewazajg wiatry zachodnie 1 poludniowo-zachodnie, przy czym moga
one mie¢ predkos¢ przekraczajaca 15 m/s. Grzbiety zalesionych wydm, ktore szybko sie
nagrzewaja w okresie letnim, wptywaja na podwyzszong temperature powietrza w tym miejscu
1 mniejsza wilgotno$¢ wzgledna.

Te specyficzne warunki klimatyczne, wraz z wystepujacymi rodzajami gleb (torfowe i
piaski mokre oraz suche) wptywaja na niepowtarzalno$¢ i zréznicowanie roslinnosci tego
obszaru. Na mierzei rosnie 31 rzadkich, chronionych roslin wymienionych w Czerwonej
Ksigdze Gatunkoéw Zagrozonych Litwy. Wigkszos¢ gatunkéw jest zagrozona w skali
regionalnej 1 panstwowej, a kilka w skali swiatowej (UNESCO World Heritage Nomination.
Curonian spit. 1999).

Czg$¢ potudniowa mierzei nalezy do Federacji Rosyjskiej, w ramach Obwodu
Kroélewieckiego. W czesci potnocnej, nalezacej do Republiki Litewskiej, wyznaczono dwa
obszary wydmowe, z ktéorych pobrano proby gleby wraz z korzeniami roslin wydm
piaszczystych. Oba miejsca leza na terenie Parku Narodowego Kursiu Nerija. Pole pierwsze,
polozone na potudnie od drugiego pola, o dlugosci okoto 1 km 1 szerokosci 750 m
(55°17°37.08”N, 20°59°37.08”E - 55°17°15.40”N, 20°59°25.94”E), przynalezy do obszaru
nazwanego Parnidis kopa (Parnidis dune), niedaleko miejscowos$ci Nida wraz z czgscig
wybrzeza od strony Zalewu Kuronskiego. Pole to moze by¢ odwiedzane przez turystow pod
warunkiem poruszania si¢ po wyznaczonych $ciezkach. Pole drugie, o dtugosci okoto 5,4 km
1 szerokosci 1,2 km (55°28°46.61”N, 21°06°24.97”E - 55°26°00.82”N, 21°04°48.27”E),
znajduje si¢ na potnoc od miejscowosci Pervalka, na terenie rezerwatu Scistego Naglis,
chronionego przed ingerencja czlowieka. Piesze wedréwki sa tam zakazane.

5.2. Flora Mierzei Kuronskiej. Roslinnos¢ obu tych terenow zawiera gatunki ros$lin
odpornych na susze i zasypywanie piaskiem, ktore potrafig si¢ zaadaptowa¢ do wzniesien
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odstonigtych na dziatanie wiatru i stonca. Wydmy w czgéci Mierzei nalezacej do Litwy dziela
si¢ na biate, ktore stanowig 60% obszaru, i szare, ktore stanowig 40% terenu. Na wydmach
bialych dominujg ro$liny naczyniowe, ktére rosng zwykle w skupiskach na zboczach
wzniesienia. Charakterystyczny jest tu brak wyksztalconej gleby 1 rzadkie pokrycie
ros$linnoscig. Na wydmach szarych pokrycie jest wicksze, przez co podtoze jest stabilniejsze i,
oprocz roslin naczyniowych, powszechnie wystepuja mszaki i porosty. Pod wzgledem
fitosocjologicznym roslinno$¢ tych wydm jest zaliczana do klasy Koelerio-Corynephoretum.
Jest ona wyjatkowo wrazliwa na uszkodzenia powodowane przez ludzi, zwierzeta i pojazdy
(Kalinauskaite, Laaka-Lindberg 2013).
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Ryc. 1. Miejsca poboru prob (oznaczone niebieskg choragiewka wraz z numerami prob) na
polu pierwszym.

Ryc. 2. Miejsca poboru prob na polu drugim.
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Ryc. 3. Usytuowanie pola pierwszego i drugiego wzgledem siebie.

Fot. 1. Pasma wydm biatych i szarych Mierzei Kuronskiej (Fot. Anna Koztowska, 2013).
5.3. Badania polowe

Pod koniec wrzesnia 2013 roku zebrano 132 prob korzeni, kazda o masie 3—5 graméw, i gleby
ryzosferowej o objetosci okoto 300 ml. Z pola pierwszego pochodzito 42 proby, a z drugiego
90; polozenie punktéw poboru okreslono za pomocag GPS 1 oznaczono na zdjgciach
satelitarnych przedstawionych wyzej za pomocg narzedzia Google Earth. Sze§¢dziesiat szes$¢
prob (50%) zebrano spod Ammophila arenaria, 25 (19%) spod Viola littoralis, 23 (17%) spod
Hieracium umbellatum, 13 (9%) spod Linaria loeselli i 5 (4%) spod Lathyrus japonicus ssp.
maritimus. Wszystkie wybrane gatunki roslin sg halofitami charakterystycznymi dla wydm
potudniowego wybrzeza Morza Baltyckiego. Ammophila arenaria i H. umbellatum wybrano
do badan, poniewaz wystepuja one czesto na badanym terenie i powszechnie tworzg zwigzki
symbiotyczne z AGM. Pozostate ros$liny wybrano, poniewaz sa gatunkami
charakterystycznymi na badanym terenie i/lub sg zagrozone lub bliskie zagrozenia. Rosliny
identyfikowano na podstawie klucza dostepnego na stronie (https://atlas-roslin.pl).

Piaskownica zwyczajna (Ammophila arenaria) jest wykorzystywana do stabilizowania wydm,
co najmniej od lat pigédziesiatych XX wieku (Kidson, Carr 1960). Zwigzane jest to z jej wysoka
ekspansywnoscig i znakomitym dostosowaniem do warunkow, jakie panuja w nadmorskich
ekosystemach Europy, Azji i Afryki. Jej trwanie w tych niekorzystnych warunkach wynika z
tworzenia podziemnych roztogow z rozbudowanym systemem korzeniowym i ze sktonno$cia
do tworzenia mykoryz arbuskularnych.
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Fot. 2. Piaskownica zwyczajna (Fot. A. Kozlowska, jesien 2013).

Jednak zbyt intensywna introdukcja piaskownicy wigze si¢ z utratg bior6znorodnosci (Pickart
2021). Na badanym terenie gatunek tworzyt skupiska losowo rozmieszczone glownie na
wydmach biatych, rzadziej na wydmach szarych i byl najczgéciej wystepujacym tam
gatunkiem.

Groszek nadmorski (Lathyrus japonicus ssp. maritimus) wystepowat jedynie na waskim
fragmencie wybrzeza, tuz przy podndézu wydmy Parnidis, w obrgbie pola pierwszego.
Znaleziono pi¢¢ okazow tego podgatunku, ktory jest wpisany do polskiej czerwonej listy, jako
bliski zagrozenia (NT) (Kazmierczakowa et al. 2016).

Lnica wonna (Linaria odora) jest endemitem, rosling rzadka, chroniong i charakterystyczng
dla wybrzeza Baltyku. Gatunek ten preferuje siedliska nastonecznione 1 piaszczyste podtoze, a
wigc takie, ktorymi sg wydmy biate Mierzei Kuronskiej. Lnica jest wpisana na polska czerwona
liste roslin 1 grzybow oraz jest objeta $cisla ochrong gatunkowa. Gtownym zagrozeniem dla
tego gatunku jest zanikanie siedlisk przez stabilizowanie wydm, z powodu zarowno
naturalnych proceséw sukcesji, jak i np. nasadzania ro$lin, w tym drzew iglastych. Innym
waznym zagrozeniem jest turystyka prowadzaca do rozdeptywania wydm (Braun 2012).

Fot. 3. Lnica wonna (Fot. Anna Koztowska, jesien 2013).
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Viola littoralis to gatunek fiotka, ktory nie ma polskiej nazwy zwyczajowej. Wystepuje
wylacznie w rejonie nadbattyckim, na piaszczystych wybrzezach i wydmach Litwy, Lotwy oraz
Estonii. Jest gatunkiem chronionym 1 rzadkim (https://www.latvijasdaba.lv/augi/viola-
littoralis-spreng/). Rosnie w obrebie wydm szarych, pojedynczo lub w skupiskach. Na badanym
terenie wystepuje bardzo rzadko (Kalinauskaite, Laaka-Lindberg 2013)

-

i K T =

o s

Fot. 4. Viola littoralis (Fot. Anna Koztowska, jesien 2013).

Jastrzebiec baldaszkowy (Hieracium umbellatum) wystgpuje nie tylko na wydmach, ale
pospolicie rosnie na catym terenie Europy. W czasie poboru prob na wydmach Mierzei
Kuronskiej byta, obok piaskownicy zwyczajnej, najczeéciej wystepujaca rosling, spotykana
glownie na wydmach szarych.

T R T

N

Fot. 5. Jastrzebiec baldaszkowy (Fot. Anna Koztowska, jesien 2013).

5.3.1. Pobor préb

Jak ilustruje Ryc. 1. i 2., pobor prob byt losowy, cho¢ uzalezniony od wystepowania
wymienionych wyzej roslin. Kazda proba sktada si¢ z okoto 300 ml gleby pobranej ze strefy
aktywnie rosngcych korzeni, z glebokosci okoto 30 cm, w zaleznos$ci od umiejscowienia
korzeni danej rosliny. Proby zostaty zebrane za pomocg niewielkiej topatki ogrodniczej, pod
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koniec wrzesnia 2013 roku. Kazda probe oznaczono i przewieziono w woreczku strunowym do
laboratorium. W laboratorium zebrany material wysuszono w temperaturze pokojowej.

5.4. Hodowla arbuskularnych grzybow mykoryzowych

Zaktadanie kultur pulapkowych i jednogatunkowych odbywato si¢ zgodnie z procedura
zaproponowang przez Mortona et al. (1993), z niewielkimi modyfikacjami. W laboratorium z
kazdej polowej proby odmierzono 100 g mieszaniny gleby i korzeni, ktora postuzyta do
zatozenia kultur putapkowych. W polipropylenowych wazonach o wysokosci 9 cm utozono
warstwami kolejno 400 ml zwiru kwarcowego (grubos$¢ ziaren 1-3 mm), odmierzong prébe
gleby, ponownie cienka warstwe zwiru i cienkg warstwe piasku (grubos¢ ziaren 0,1-0,3 mm),
ktora zostata obsiana nasionami babki lancetowatej (Plantago lanceolata L.) i spryskana woda
destylowang za pomocg atomizera. Nasiona, zwir i piasek zostaly wczesniej wysterylizowane.
Tak przygotowane kultury przykryto folig, a po skietkowaniu nasion zostaty one przeniesione
do szklarni, gdzie naswietlano je lampami sodowymi SON-T AGRO (Philips Lighting Poland
S.A.), umieszczonymi na wysokosci jednego metra nad wazonami, przez osiem do szesnastu
godzin dziennie. Rosliny podlewano dwa do trzech razy tygodniowo niewielkg ilosciag wody
wodociggowej 1 utrzymywano w temperaturze 15-30° C, nie stosujac nawozenia.

5.5. Izolacja zarodnikow i zakladanie kultur jednogatunkowych

Po okoto sze$ciu miesigcach hodowli rozpoczeto przegladanie kultur putapkowych i z
wyizolowanych,  morfologicznie  identycznych  zarodnikéw,  zaktadano  kultury
jednogatunkowe, oddzielnie dla kazdego morfotypu AGM. Izolacja zarodnikow odbywata si¢
zgodnie z metodami zaproponowanymi przez Gerdemanna i Nicolsona (1963) oraz
Btaszkowskiego et al. (2015b) przez:

1. Umieszczenie 100 gram wcze$niej wysuszonej gleby w zlewce, zalanie jej litrem wody
wodociggowej 1 umieszczenie na przynajmniej 12 godzin w lodéwce w temperaturze 4°C.

2. Intensywnie mieszanie zawiesiny wodnej gleby szklang bagietka przez okoto 30 sekund, po
czym pozostawienie zawiesiny bez mieszania przez okoto 30 sekund w celu odizolowania
ciezkich czastek organicznych i nieorganicznych.

3. Przelanie mieszaniny bez osadu przez sita o oczkach o $rednicy 0,5 mm (gorne sito) 1 0,45
mm (dolne sito), utozone jedno na drugim.

4. Zmycie osadu z obu sit do szalki Petriego ($r. 100 mm) za pomocg tryskawki.

5. Przenoszenie pojedynczych zarodnikéw i sporokarpow za pomoca igly preparacyjnej lub
pipety do kropli kwasu mlekowego (w celu ich identyfikacji morfologicznej) lub pojemnika
z wodg (w celu zatozenia kultur jednogatunkowych 1 do badan molekularnych).

6. Umieszczenie proby gleby w okolo 48% wodnym roztworze sacharozy i kolekcjonowanie
wynurzajacych si¢ zarodnikéw 1 sporokarpéw z powierzchni zawiesiny za pomocg igly
preparacyjnej (Btaszkowski et al. 2015b).

Kultury jednogatunkowe zaktadano wykorzystujac 50—100 zarodnikow wyekstrahowanych z
kultur pulapkowych, ktore wcze$niej przechowywano w wodzie wodociggowej, w
temperaturze 4°C przez 24 godziny. Nastepnie zarodniki przenoszono za pomoca pipety do
dotka o glebokosci okoto 1,5 cm, utworzonego w autoklawowanym piasku gruboziarnistym
(substrat wzrostowy) umieszczonym w styropianowych wazonach o wysokosci 10 cm. Dotek
przysypano niewielka ilo$cig substratu, po czym jego powierzchni¢ obsiano nasionami
Plantago lanceolata. Tak utworzone kultury umieszczano w woreczkach strunowych, ktore
mialy za zadanie zapobiega¢ kontaminacji kultur zarodnikami innych AGM.

5.6. Identyfikacja morfologiczna AGM

W identyfikacji uwzgledniono zaréwno zarodniki wyekstrahowane z prob polowych, jak i
kultur pulapkowych. Rozpoznawanie 1 charakteryzowanie morfologiczne AGM
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przeprowadzono na podstawie 50-100 zarodnikow, ktore umieszczano w mieszaninie wody,
kwasu mlekowego i PVLG (Omar et al. 1979) oraz mieszaninie PVLG i odczynnika Melzera
w proporcji jeden do jednego (Tab. 1, 2).

Tabela 1. Sktad odczynnika PVLG.

Skladnik

Ilos¢ w mililitrach lub gramach

Woda destylowana 100 ml
Kwas mlekowy 100 ml
Glicerol 10 ml
Polialkohol winylowy PVA, PVAL lub PVOH 16,6 g

Tabela 2. Sktad odczynnika Melzera.

Skladnik Ilo$¢ w mililitrach lub gramach
Wodzian chloralu 100 g
Woda destylowana 100 ml
Jod 159
Jodek potasu 509

Zarodniki przykrywano szkietkiem nakrywkowym i kruszono przez naciskanie szkietka igla
preparacyjng w celu rozwarstwienia $ciany zarodnika i scharakteryzowania ich wlasnosci
fenotypowych oraz histochemicznych. Tak przygotowane preparaty inkubowano w cieplarce
w temperaturze 65°C przez 24 h (Symanczik et al. 2014) w celu ich sptaszczenia, utatwiajacego
fotografowanie. Do obserwacji preparatow uzyto mikroskopu §wietlnego OLYMPUS BX50 z
kontrastem interferencyjnym Nomarskiego. Zarodniki fotografowano kamerg Sony 3CCD
sprzezong z mikroskopem. Kolor zarodnikow okreslano pod mikroskopem stereoskopowym,
gdy zarodniki byty zanurzone w wodzie, uzywajac atlasu koloréw (Kornerup, Wanscher 1983).
Whasnosci fenotypowe i histochemiczne warstw $ciany zarodnikow i innych struktur okres§lano
wedlug definicji zawartych w pracy Blaszkowskiego (2012). Nazewnictwo grzybow
przedstawiono zgodnie z nazewnictwem uzywanym przez Index Fungorum
http://www.indexfungorum.org/AuthorsOfFungalNames.html  (dostep 30.10.2022). Okazy
wszystkich wyizolowanych gatunkow sa przechowywane w Katedrze Ksztaltowania
Srodowiska Zachodniopomorskiego Uniwersytetu Technologicznego w Szczecinie.

5.7. Identyfikacja molekularna AGM

W badaniach molekularnych AGM uzyto zarodnikow o jednolitej morfologii, ktore pochodzity
z jednogatunkowych kultur. Badania te obejmowaly przygotowanie matrycy DNA, reakcje
PCR (ang. Polymerase chain reaction), oczyszczanie uzyskanego produktu PCR, klonowanie,
sprawdzenie skutecznosci klonowania za pomocg PCR M13 1 sekwencjonowanie.

5.7.1. Przygotowanie matrycy DNA. Matryce przygotowano z genomowego DNA
wyekstrahowanego na ogot z 5-10 zarodnikow przez ich skruszenie na sterylnym szkietku
mikroskopowym. Nastepnie do skruszonych zarodnikoéw dodano 10 mikrolitrow buforu TE.
Tak przygotowang mieszaning przenoszono do probowek 0,2 ml i prowadzono dalsze etapy
analiz lub przechowywano w -20° C, gdy analizy wykonywano pdzniej lub celu zachowania
materiatu badawczego (takie przechowywanie pozwala prowadzi¢ dalsze badania nawet po
trzech latach). W przypadkach, gdy nie mozna byto uzyska¢ produktu PCR, zawiesing ze
skruszonych zarodnikow oczyszczano zestawem Dneasy Plant Mini Kit (Qiagen). Obecnos¢ i
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stezenie uzyskanego DNA genomowego okreslano za pomoca spektrofotometru Nanodrop Lite
(Thermo Fischer Scientific). Gdy podejrzewano, ze przyczyng trudnosci z uzyskaniem

produktu PCR byly zwiazki fenolowe wytwarzane przez korzenie ro$lin, stosowano dodatkowo
Anty-inhibitor Kit (A&A Biotechnology).

5.7.2. Otrzymywanie sekwencji 18S-1TS-28S nuc rDNA i RPB1

Sekwencje SSU-ITS-LSU. W celu otrzymania sekwencji z segmentu jagdrowego rDNA,
obejmujacego czes¢ genu SSU, region ITS (ITS1, 5.8S 1 ITS2, calo$¢) i czgs¢ genu LSU,
zastosowano technike¢ zagniezdzonego PCR (ang. nested PCR), w ktorej produkt pierwszej
rekcji PCR stanowi matryc¢ dla drugiego PCR, zgodnie z protokotem (Kriiger et al. 2009).
Jedynym odst¢pstwem od protokotu byto uzycie BSA (ang. bovine serum albumine), ktore
zwicksza wydajno$¢ reakcji przy matrycach o niskiej czystosci. Reakcje przeprowadzono w
termocyklerze TPersonal 48-Biometra (Biometra GmbH) lub Galaxy XP Cycler (Bioer
Technology). Zastosowane odczynniki i warunki reakcji dla pierwszego i drugiego PCR
przedstawiono w tabeli 3.

Tabela 3. Odczynniki i warunki zastosowane w reakcji PCR.

Odczynnik Ilos¢é Warunki reakcji | Kolejnos¢
odczynnika dla reakcji
jednego PCR
powtorzenia
(]
Phusion High-Fidelity DNA 10 5-minutowa Pierwsza
polymerase mastermiks wstepna reakcja
denaturacja w 99°C, | nested
Woda wolna od nukleaz 6 40 cykli (10's PCR
Miks starterow SSUmAT (stezenie 1 denaturacji w 99°C,
0,5 ul) 30 s przyltaczania
Miks starterow LSUmATr (stezenie 1 starterow w .6.OOC’
0,5 ul) 60 s elongacji
' starterow w 72°C)
BSA (ang. Bovine serum albumine) 0,1 na koncu 10 minut
Matryca z genomowego DNA 2 elongacja w 72°C
zawieszonego w buforze TE
Phusion High-Fidelity DNA 10 5-minutowa Druga
polymerase mastermiks wstepna denaturacja | reakcja
w 99°C, 30 cykli nested
Woda wolna od nukleaz 3 (10's denaturacjiw | PCR
Miks starteréw SSUmMCT 1 99°C, 30's
Miks starterow LSUm Br 1 przyiqcfzanla
starterow w 66°C,
BSA (ang. Bovine serum albumine) 0,1 60 s elongacji
Matryca DNA bedaca produktem 5 starterow w 72°C)

na koncu 10 minut

pierwszej reakcji rozcienczonym z -
elongacji w 72°C

wodg wolng od nukleaz w stosunku
1:100

Nazwy zastosowanych starterow wraz z ich sekwencja znajduja si¢ w tabeli 4.



Tabela 4. Charakterystyka starterow uzytych dla otrzymania sekwencji SSU-1TS-LSU.

Mix Startery Sekwencja (5'-3") Typ startera | Kolejno-
starterow | skladowe SCwW
nested
PCR
SSUMAF | SSUMAFL | TGGGTAATCTTTTGAAACTTYA Przedni | Pierwsza
SSUMAf | TGGGTAATCTTRTGAAACTTCA (forward) rﬁ:;g{;"
LSUmAr | LSUmArl | GCTCACACTCAAATCTATCAAA Wsteczny PCR
LSUMAr2 | GCTCTAACTCAATTCTATCGAT (reverse)
LSUMAr3 | TGCTCTTACTCAAATCTATCAAA
LSUmAr4 | GCTCTTACTCAAACCTATCGA
SSUmCF | SSUmCfl | TCGCTCTTCAACGAGGAATC Przedni Druga
SSUMCf2 | TATTGTTCTTCAACGAGGAATC (forward) rﬁ:;‘é’é"
SSUMCF3 | TATTGCTCTTNAACGAGGAATC PCR
LSUMBr | LSUMBrL | AACACTCGCATATATGTTAGA Wsteczny
LSUmBr2 | AACACTCGCACACATGTTAGA (reverse)
LSUmMBr3 | AACACTCGCATACATGTTGA
LSUmMBr4 | AAACACTCGCACATATGTTAGA
LSUmMBr5 | AACACTCGCATATATGCTAGA

58S

okoto 1500 pz
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Ryc. 4. Struktura sekwencji SSU-ITS-LSU ncrDNA wykorzystywanych w barkodingu AGM
z zaznaczonymi miejscami przylaczania starterow.

Sekwencje RPB1. Otrzymanie sekwencji najwigkszej podjednostki polimerazy II RNA (ang.
Largest susbunit of RNA polymerase Il; RPB1) wymagato uzycia specyficznych starteréw w
zaleznosci od przynaleznos$ci rodzajowej analizowanych AGM, ktorg okreslono na podstawie
analiz sekwencji SSU-ITS-LSU. Dlatego rodzaj zastosowanych starteréw i warunki reakcji
PCR byly rozne dla roznych morfotypéw AGM (Tab. 5).
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Okoto 500-800 pz

RPB1-HS189GPf RPB1-DR1210r

RPB1-m375

RPB1-Ac
. RPB1-HS_A1a

RPB1-DR160f RPB1-DR2110r

RPB1-DR1 730=

( Okoto 2300 pz )
( Okoto 2500 pz )

Ryc. 5. Struktura sekwencji RPB1 wykorzystywanych w barcodingu AGM.

W zaleznosci od zastosowanych starterow, uzyskiwane sekwencje miaty dtugos¢ od okoto 500—
2500 par zasad. Dtuzsze sekwencje RPB1 pokrywaly czg$¢ pierwszego egzonu, cato$¢ egzonow
drugiego, trzeciego i czwartego oraz cze$¢ egzonu pigtego, Wraz z catoscig intronéw od
pierwszego do czwartego. Krotsze sekwencje odpowiadaly catosci intronu czwartego 1 czgsci
egzondw trzeciego i czwartego. Rodzaj zastosowanych starteréw 1 warunki reakcji opisano W
tabeli 5., za$ sekwencje i kolejno$¢ stosowania starterow w tabeli 6.

Tabela 5. Charakterystyka starteroéw i warunki reakcji uzytych dla otrzymania sekwencji RPB1.

Rodzaj Nazwa Zastosowane Warunki reakcji
zarodnikéw | robocza startery
morfoty-
pu
Glomoidalne | GI-324 RPB1-HS Alai | 98°C-30" 3x (98°C-10", 63°C -30", 72°C
RPB1-DR1730r |- 1", 3x (98°C-10", 61°C -30", 72°C - 1),
36x (98°C-10", 63°C -30", 72°C - 1),
72°C- 10", 16°C
Glomoidalne | GI- 327 RPB1-Ac, RPB1- | 98°C-30" 3x (98°C-20", 63°C -30", 72°C
DR2110r (1. - 1), 3x (98°C-20", 61°C -30", 72°C - 1),
reakcja PCR), 30x (98°C-20", 60°C -30", 72°C - 1),
RPB1-HS Ala, | 72°C- 10", 16°C (1. reakcja PCR) 98°C-
RPB1-DR1730r 30" 3x (98°C-10", 63°C -30", 72°C - 1",
(2. Reakcja PCR) | 3x (98°C-10", 61°C -30", 72°C - 1"), 36x
(98°C-10", 58°C -30", 72°C - 1"), 72°C-
10", 16°C (2. reakcja PCR)
Glomoidalne | GI- 331 RPB1-HS_Ala 98°C-30" 3x (98°C-10", 63°C -30", 72°C
oraz RPB1- - 1", 3x (98°C-10", 61°C -30", 72°C - 1),
DR1730r 36x (98°C-10", 63°C -30", 72°C - 1),
72°C- 10", 16°C




Tabela 5, cd.
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(a,b,c,d) oraz
RPB1_HS2680G
Pr (1. reakcja
PCR), RPB1-
HS189GPf oraz
RPB1-DR1210r
(2. Reakcja PCR)

Glomoidalne | GI- 332 RPB1- 98°C-30" 40x (98°C-10", 57°C - 20",
DR160fmix 72°C - 45"), 72°C- 10", 16°C (1. reakcja
(a,b,c,d) oraz PCR) 98°C-30" 36x (98°C-10", 59°C -
RPB1 HS2680G | 20", 72°C - 20"), 72°C- 10', 16°C (2.
Pr (1. reakcja reakcja PCR)
PCR), RPB1-
HS189GPf oraz
RPB1-DR1210r
(2. Reakcja PCR)

Glomoidalne | GI- 336 RPB1- 98°C-30" 40x (98°C-10", 57°C - 20",
DR160fmix 72°C - 45"), 72°C- 10", 16°C (1. reakcja

PCR) 98°C-30" 36x (98°C-10", 59°C -
20", 72°C - 20™), 72°C- 10, 16°C (2.
reakcja PCR)

Tabela 6. Kolejnos¢ stosowania starterow dla otrzymania sekwencji RPB1.

Starter nazwa Sekwencja (5'-3") Typ starteru Kolejnos¢
w reakcji
nested PCR
RPB1-Ac GARTGYCCDGGDCAYTTYGG | Forward przedni lill
RPB1-DR2110r | ACAACAGCTTGACATCCRTT Rewerse tylni lill
RPB1-HS_Ala | CACATAGAACTAGCWAAACC | Forward przedni I
AGTA
RPB1-DR1730r | CAAATTGTCCGAATTTATACC | Rewerse tylni I
T
RPB1-DR160fa | CCSAGTATTCAAATGGAYGG | Forward I
Przedni
RPB1-DR160fb | CCAAGCATCCAAATGGACGG | Forward I
przedni
RPB1-DR160fc | CCAAGTATACAAATGGATGG | Forward przedni I
RPB1-DR160fd | CCGAGTATTCAGATGGACGG | Forward przedni I

RPB1 HS2680
GPr

AATTACCTTCACGACCACCCA

Reverse tylni

RPB1-
HS189GPf

GTGGAGAAGATGATTTGACA
C

Forward przedni

RPB1-DR1210r

GACCCATCATTGACATTTTRT
G

Reverse tylni

RPB1-
HSm375_A

GCCTTCGCGCTGTTTGG

Forward przedni
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Tabela 6, cd.

RPB1- GTCTTCGYGCGGTATGG Forward przedni I
HSm375_B
_wobbel

RPB1- CGTAGACTCAAGGCTGTATGG | Forward przedni I
HSm375_C

RPB1- CCGTCTCAAAGCTGTATGG Forward przedni I
HSm375_D

RPB1- TCGTCTCCGTGCAGTATGG Forward przedni I
HSm375_E

RPB1- TCGACTCATAGCTGTGTGG Forward przedni I
HSm375_F

RPB1- CGTCTTCGTGCAGTTTGG Forward przedni I
HSm375_G

5.7.3. Rozdzial elektroforetyczny i wizualizacja produktow PCR. Po kazdej reakcji PCR
rozdziat elektroforetyczny przeprowadzano identycznie dla kazdego rodzaju sekwencji z
wykorzystaniem jednoprocentowego zelu agarozowego z buforem 1X TAE barwionym
MidoriGreen (Genetics). Czas rozdziatu wynosit 30 min przy napigciu 110 V i natezeniu pradu
11 W. Dhugo$¢ uzyskanych produktow okreslano przez uzycie w elektroforezie wzorca Fast
Ruler (Thermo Fischer Scientific).

5.7.4. Oczyszczanie produktu PCR. Oczyszczanie produktu PCR przeprowadzano z pomoca
zestawu Wizard SV Gel, zgodnie z instrukcja dla tego zestawu, dodajac wode¢ wolng od nukleaz
(50 ul) w koncowej fazie elucji. Stezenie uzyskanego DNA sprawdzono uzywajgc Nanodropa.
Produkty o odpowiedniej czystosci i stezeniu przynajmniej 10 ng/ul przeznaczono do
klonowania, gdy byto to potrzebne do uzyskania sekwencji o dtugosci powyzej 1000 pz, czyli
w wigkszosci przypadkow. Produkty o dhugosci ponizej 1000 pz (sekwencje RPB1 o dtugosci
500/600 pz), po oczyszczeniu, byly bezposrednio wysytane do sekwencjonowania.

5.7.5. Klonowanie. Klonowanie przeprowadzano za pomoca zestawu TOPO TA Cloning Kit
for Sequencing, firmy Invitrogen i z zastosowaniem bakterii chemicznie kompetentnych
Escherichia coli One Shot Top10. Procedurg zrealizowano zgodnie z zaleceniami producenta
z pewnymi wyjatkami i usci§leniami wynikajacymi z potrzeby optymalizacji. W mieszaninie
ligacyjnej proporcja wektora do insertu wynosito 1:1, czas inkubacji mieszaniny w
temperaturze pokojowej wydtuzono z 5 do 30 minut. Transformacje¢ bakterii przeprowadzono
za pomocg szoku cieplnego w 42°C, a czas ich inkubacji po szoku zostat wydtuzony z 30 do 80
minut. Selekcje kolonii przeprowadzono na statych pozywkach rdznicujagcych LB-Agar Miller
(A&A Biotechnology) z dodatkiem kanamycyny, X-gal i IPTG tego samego producenta. Biate
kolonie zawierajace plazmid wraz z insertem przeszczepiano na pozywki ptynne LB (Luria
Broth, A&A Biotechnology) z dodatkiem kanamycyny w stezeniu 50 pg/mL i inkubowano
przez noc w 37°C.

5.7.6. I1zolacja DNA plazmidowego. Po catonocnej hodowli na pozywkach ptynnych bakterie
wirowano przez trzy minuty przy 9 000 rpm (ang. rounds per minute, jednostka miary
czestotliwosci obrotu) w celu oddzielenia pozywki, ktora zlewano znad osadu, od
mikroorganizmow.

Z tak wstepnie przygotowanych bakterii izolowano plazmidy. Oczyszczanie plazmidow
przeprowadzono za pomocg zestawu Plasmid Mini (A&A Biotechnology), postepujac zgodnie
z instrukcja. W koncowej elucji zastosowano wod¢ wolng od nukleaz (ze wzgledu na
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wymagania LGC Genomics). Stgzenie DNA oczyszczonych plazmidow sprawdzano przy
pomocy Nanodropa, a obecnos¢ insertu w plazmidach przy pomocy reakcji PCR M13.

5.7.7. PCR M13. W PCR M13 stosowane sg startery M13-21f (5’- TGT AAA ACG ACG GCC
AGT-3") i M13-29r (5'-CAG GAA ACA GCT ATG ACC-3'), ktore przylaczaja si¢ do
sekwencji plazmidu, okalajacych miejsce wstawienia insertu. Produkty tej reakcji sa
poddawane elektroforezie i ocenie dtugosci produktu z wzorcem, tzw. drabinkg DNA. Produkty
o dlugosci podobnej do insertu, §wiadcza o sukcesie w klonowaniu danej sekwencji. W tabeli

7. podano uzyte w reakcji odczynniki i proporcje w odniesieniu do jednego powtorzenia reakcji
PCR M13.

Tabela 7. Odczynniki uzyte w reakcji PCR M13.

Odczynnik Ilo$¢ odczynnika dla jednego powtoérzenia [ul]
DreamTaq Green DNA Polymerase 10
Woda wolna od nukleaz 6
Starter M13-21f 1
Starter M13-29r 1
BSA (Bovine Serum Albumine) 0,1

5.7.8. Sekwencjonowanie. Sekwencjonowanie obu typéw barcodow (SSU-ITS-LSU, RPB1)
zlecano LGC Genomics w Berlinie (http://www.lgcgenomics.com) i byto ono przeprowadzone
metodg Sangera. Poniewaz w jednym podejsciu mozliwe byto zsekwencjonowanie odcinkow
dhugosci do okoto 1000 par zasad, otrzymanie sekwencji RPB1 z ponad dwoma tysigcami par
zasad wymagato zastosowania dodatkowego startera do zsekwencjonowania $rodka barcodu;
byt to zwykle starter RPB1-m375 E (TCGTCTCCGTGCAGTATGG). W pozostatych
przypadkach starter zaprojektowany byl specjalnie na te okazj¢, na podstawie czgstkowo
uzyskanych sekwencji. Wszystkie dane poddano wstgpnej obrobee, wycinajac fragmenty
odczytow, ktore odpowiadaty sekwencji plazmidu za pomocg narzedzia VecScreen
(https://www.ncbi.nIm.nih.gov/tools/vecscreen/). Sprawdzono réwniez jakos¢
sekwencjonowania za pomocg chromatogramow w programie FinchTV 1 przyrownywano oraz
skladano nici komplementarne w programie Geneious Pro 4.8.5. Najlepsze jakosciowo
sekwencje zostaty zdeponowane w bazie GenBank (baza sekwencji NCBI).

5.7.9. Analizy filogenetyczne. Wykorzystujac algorytm BLAST (Basic Local Alignment
Search Tool) sprawdzano przynalezno$¢ sekwencji badanych morfotypéw do gromady
Glomeromycota (Zhang et al. 2000). BLAST pozwala ustali¢ podobienstwo do poznanych juz
gatunkéw nalezacych do tego taksonu. Podobienstwo wewnatrzgatunkowe sprawdzono za
pomocg programu Geneious. Analizy filogenetyczne przeprowadzono stosujac oba typy
sekwencji uzyskanych w analizach molekularnych. Zestawy sekwencji, w liczbie 2-5 dla
kazdego gatunku, uzupetniano opublikowanymi sekwencjami dostgpnymi w GenBank, tak aby
reprezentowaty one jak najwigkszg liczbe najblizej spokrewnionych taksondéw, co pozwala na
trafne ustalenie pozycji taksonomicznej badanego AGM. Analizy filogenetyczne
przeprowadzano metodami najwickszej wiarygodnosci (ang. maximum likelihood, ML) i przez
wnioskowanie Bayesowskie (ang. Bayesian inference, BI). Oba zestawy sekwencji, zarowno
dla barkodu RPBL1, jak i SSU-ITS-LSU przyrownywano osobno za pomocg programu MAFFT
V.7, z zastosowaniem opcji auto (http://mafft.cbrc.jp/alignment/server/).

W przypadku sekwencji SSU-ITS-LSU, indele (czyli insercje lub delecje w sekwencji)
kodowano za pomoca tzw. ,,prostego algorytmu kodowania indeli” (Simmons et al. 2001),
zaimplementowanego w GapCoder (Young, Healy 2003). Program ten zamienia wszystkie
indele do binarnych znakéw obecnosci ,,17, jej braku ,,0”, albo jako nie do zastosowania ,,-”.
Jesli jeden lub wiecej mniejszych indeli pokrywaty si¢ w cato$ci z indelami dluzszymi, zostaty
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zakodowane jako nie do zastosowania. Gdy w przyréwnaniu poczatek i koniec sekwencji nie
pokrywaty si¢ catkowicie, tj. na jej poczatku lub koncu znajdowaly si¢ luki, kodowane byty
one jako dane brakujace. Dane te dodano do przyrownan, co wptywa na wigksza trafnos$¢ analiz
filogenetycznych (Nagy et al. 2012).

Analizy Bayesowskie (Bl) sekwencji RPB1 i SSU-ITS-LSU przeprowadzono za pomoca
programu MrBayes 3.1.2 (Huelsenbeck, Ronquist 2001; Ronquist, Huelsenbeck 2003).

W przypadku sekwencji RPB1, zastosowano model GTR substytucji nukleotydéw, okreslony
do uzycia przez program jModelTest (Posada 2008), ktory brat pod uwage kryterium selekcji
Akaike. W analizach BI cztery tancuchy Markowa ustawiono na 5 000 000 generacji z
probkowaniem co 100 krokow i wypaleniem pierwszych 7500 drzew.

Metode najwickszej wiarygodnosci (ML) dla sekwencji RPB1 przeprowadzono za pomoca
programu raxmlGUI (Silvestro, Michalak 2012) z implementacjg RAXML (Stamatakis 2014) i
algorytmem GTRGAMMA. Wsparcie gatezi drzew filogenetycznych oszacowano metoda
samoprobkowania (ang. bootstrap) na podstawie 1000 powtorzen.

W przypadku sekwencji SSU-ITS-LSU, przed analizami najlepszy model substytucji dla
przyréwnania wybierano za pomocg kryterium Akaike (AIC), przy uzyciu programu Topali v.
2.5 (Milne et al. 2004). W obu analizach Bl i ML zastosowanym modelem byt GTR+G. Analizy
ML przeprowadzono przy pomocy programu PHYLM (Guindon, Gascuel 2003), uzywajac
opcji z szescioma kategoriami substytucji i zoptymalizowanymi topologia oraz dtugoscia
ramion drzew filogenetycznych. Wsparcie dla galezi w analizach ML okre§lono metoda
samoprobkowania na podstawie tysigca powtdrzen. W analizie BI fancuch Markowa miat 5 000
000 generacji z probkowaniem co 500 krokow i wypaleniem co 3000.

Drzewa filogenetyczne zobrazowano i edytowano w programie MEGA 5 (Tamura et al. 2013).
Zostaty one ukorzenione przez przyréwnanie z sekwencja kladu najbardziej spokrewnionego z
analizowanymi barkodami.

6. Obliczenia statystyczne. Zebrane dane liczbowe dotyczace wystepowania i obfitosci
zarodnikowania danego morfotypu, w kazdej probie gleby polowej i kulturze putapkowej, oraz
potozenie geograficzne tych morfotypow i ich gatunkow roslin gospodarzy zapisano w postaci
arkusza Excel.

W arkuszu obliczono bogactwo morfotypowe (suma gatunkéw wyizolowanych z prob
polowych i putapkowych), czestotliwosci wystgpowania gatunkow (procent prob, w ktorych
wystepowat dany gatunek), obfitos¢ zarodnikowania ($rednia ilo$¢ zarodnikow wyizolowanych
ze 100 gramoéw gleby) i dominacje (procentowy stosunek liczby zarodnikéw danego gatunku
do wszystkich wyizolowanych zarodnikéw) wraz z klasami dominacji. W Excelu obliczono
takze wskazniki r6znorodno$ci wskazane w tabeli 8.

Kryterium wyboru tych parametrow byta ich powszechno$¢ stosowania w badaniach nad
réznorodno$cig gatunkowa AGM (Morris et al. 2014), ktore pozwolito na poréwnanie wynikow
z jak najwieksza liczbg innych badan z tego zakresu.

Tabela 8. Wybrane wskazniki r6znorodnosci gatunkowej z opisem wg Morris et al. (2014) i
Czachorowski (2004).

Wskaznik roznorodnosci gatunkowej Wzor lub
symbol
H’ Shannona — wskaznik ogdlnej roznorodnosci gatunkowej, ktory opiera -> Pi log(Pi)

si¢ na teorii informacji. Okresla prawdopodobienstwo, ze dwa osobniki
losowo wybrane z proby beda réznymi gatunkami
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Bogactwo gatunkowe Simpsona (D1) wskazuje jakie jest 1- Y Pi?
prawdopodobienstwo, ze dwa losowo wybrane osobniki beda nalezaly do
roznych gatunkow

Dominacja Simpsona (D2) stuzy do porownania catych biocenoz. Jest 1/ Pi?
odwrotnos$cig oryginalnego indeksu Simpsona

Dominacja Bergera-Parkera (BP) jest poréwnaniem udziatu Pmax
najliczniejszego gatunku do liczebnosci wszystkich gatunkow

Rownomierno$¢ Simpsona (E) - Wskaznik rownomierno$ci Simpsona D2/S
bazuje na wskazniku Dominacji Simpsona, ale bierze pod uwage roéwniez
liczbg gatunkow znalezionych na danym obszarze, przez co wskazuj¢ jaka
jest rownomierno$¢ rozpowszechnienia gatunkow w badanej biocenozie

Gdzie:

Pi: proporcja/udzial osobnikow nalezacych do gatunku/morfotypu w stosunku do liczby
wszystkich gatunkoéw/morfotypow

Pmax: proporcja liczebnosci osobnikdéw nalezacych do najliczniejszego gatunku do liczebnosci
wszystkich gatunkoéw

S: catkowita liczba gatunkow na badanym terenie.

Uzyskane wyniki przedstawiono w formie tabeli, poréwnujac obszar rezerwatu S$cistego
Mierzei Kuronskiej i wydme Parnidis regularnie odwiedzang i rozdeptywang przez turystow.

Dodatkowo zbiorowisko gatunkow AGM wystepujacych na badanym terenie porownywano z
wynikami badah wystgpowania AGM na innych nadbaltyckich wydmach (wyspa Bornholm,
Stowinski Park Narodowy) wykorzystujac indeks Jaccarda (Jaccard 1912). Jest to statystyka
uzywana do mierzenia podobienstwa zbiorow w badaniach faunistycznych. Wyrazona jest
wzorem:

C

Wxy = ————
Xy a+b-—c

Gdzie:

Wxy: podobienstwo miedzy stanowiskami x 1y

c: liczba gatunkéw wspdlnych dlax iy

a: liczba gatunkéw w stanowisku x

b: liczba gatunkéw w stanowisku y.

7. Wilasnosci fizyczne i chemiczne gleby wydm Mierzei Kuronskiej

Do badan wtasciwosci fizycznych i chemicznych gleb wykorzystano sze$¢ prob zbiorczych:
dwie z wydmy Parnidis (po jednej z wydm szarych i wydm biatych, ruchomych) oraz cztery z
wydm rezerwatu $cistego (po dwie z wydm szarych i wydm biatych). Oznaczono: straty na
zarzeniu po spaleniu gleby w piecu muflowym (temp. 550°C), odczyn gleby metoda
potencjometryczng (pH oznaczano w wodzie i w jednomolowym roztworze KCl) oraz zasolenie
gleby przy uzyciu konduktometru. Po zmineralizowaniu préb w mieszaninie kwasu azotowego
(V) i kwasu nadchlorowego okreslono zawarto$¢ makro- i mikroelementow (K, Mg, Ca, Na,
Cu, Zn, Mn, Ni, Fe, Cd, P, Pb, Co) za pomoca spektrometru absorpcji atomowej UNICAM-
SOLAAR 929. Zawarto$¢ siarki, azotu i wegla okreslono analizatorem COSTECH ECS 4010.
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8. Okreslenie pozycji filogenetycznej AGM zgromadzonych w zbiorach Katedry
Ksztaltowania Srodowiska

Katedra Ksztattowania Srodowiska utrzymuje kolekcje zywych kultur AGM, ktorych opisy
wydajg sie¢ by¢ niepelnie lub sg nieopisanych taksonami; grzyby te pochodzity z ponad
trzydziestu krajow swiata. Wykorzystujac metody opisane wyzej izolowano i przeprowadzano
identyfikacje morfologiczng oraz molekularng tych grzybow.

9. WYNIKI

9.1. Wystepowanie i roznorodnosé¢ gatunkowa arbuskularnych grzybéw mykoryzowych
wydm Mierzei Kuronskiej

9.1.1. Dane ogolne. Wystepowanie AGM W wydmach Mierzei Kuronskiej okreslono na
podstawie 132 prob korzeni i gleby, sposrod ktorych 66 pobrano spod Ammophila arenaria, 25
spod Viola littoralis, 23 spod Hieracium umbellatum, 13 spod Linaria odora i 5 spod Lathyrus
japonicus ssp. maritimus (znaleziono jedynie niewielka ilos¢ okazow tej rosliny). Z prob tych
tacznie wyizolowano 4162 zarodniki. W kazdej znajdywano $rednio po trzy morfotypy i ponad
30 zarodnikow. Zarodniki AGM znaleziono w 112 z 132 proéb, tj. w 85% prob polowych i w
118 probach putapkowych (89%). Tylko w 5% prob polowych i putapkowych nie znaleziono
AGM. Lacznie zidentyfikowano 25 gatunkéw i 17 morfotypodw nieopisanych. Sposrod
wyizolowanych grzybow wiekszos¢ tworzyta zarodniki glomoidalne (Diversispora celata, D.
epigaea, D. peridiata, Dominikia aurea, Entrophospora claroidea (=Claroideoglomus
claroideum), E. etunicata (=C. etunicatum), Glomus 322, Glomus 323, Glomus 324, Glomus
325, Glomus 326, Glomus 327, Glomus 331, Glomus 332, Glomus 333, Glomus 336, Glomus
337, Glomus 338, G. macrocarpum, G. microaggregatum, G. tetrastratosum, Innospora
majewskii, Rhizoglomus fasciculatum, R. irregulare, R. vesiculiferum, Septoglomus
constrictum). Liczna grupa tworzyta zarodniki akaulosporioidalne (Acaulospora mellea, A.
morrowiae, A. paulinae, A. rugosa, Acaulospora 322, Archaeospora trappei, Polonospora
polonica) i gigasporioidalne (Cetraspora gilmorei, C. pellucida, Racocetra 179, Scutellospora
dipurpurescens). Najmniej gatunkow tworzyto zarodniki entrofosforioidalne (Entrophospora
infrequens, Sacculospora baltica).

9.1.2. Préby polowe. W probach polowych znaleziono 15 gatunkéw i dwa morfotypy
zaklasyfikowane do rodzaju (Diversispora, Glomus). Wsréd nich byty Acaulospora mellea, A.
morrowiae, A. paulinae, A. rugosa, Cetraspora gilmorei, C. pellucida, Diversispora epigaea,
Glomus microaggregatum, G. tetrastratosum, Innospora majewskii, Rhizoglomus fasciculatus,
Rh. irregulare, Sacculospora baltica, Scutellospora dipurpurescens i Septoglomus constrictum.
Poza A. morrowiae, A. rugosa, Sacculospora baltica i Rh. fasciculatus wszystkie te gatunki
zarodnikowaly rowniez w probach putapkowych.

9.1.3. Kultury putapkowe. W kulturach putapkowych znaleziono 25 morfotypow, ktorych nie
zidentyfikowano w probach polowych. Wsréd nich bylo 14 morfotypéw nieopisanych
(Acaulospora 322, Glomus 323, Glomus 324, Glomus 325, Glomus 326, Glomus 327, Glomus
331, Glomus 332, Glomus 333, Glomus 336, Glomus 337, Glomus 338, Glomus 340, Racocetra
179) i 11 opisanych gatunkow (Archaeospora trappei, Diversispora peridiata, D. celata,
Dominikia aurea, Entrophospora claroidea, E. etunicata, E. infrequens, G. macrocarpum,
Paraglomus laccatum, Polonospora polonica, Rhizoglomus vesiculiferum).

9.1.4. Bogactwo morfotypowe. Ekstrakcja zarodnikow z prob polowych i kultur putapkowych
wykazata, ze na calym badanym obszarze wystgpowaly 42 morfotypy AGM, na wydmach
rezerwatu $cistego 32, a na wydmie Parnidis 28. Srednie bogactwo morfotypowe w 100
gramach suchej gleby na badanym obszarze, uwzgledniajac dane z kultur putapkowych,
wynosito 4,4 (przedzial 0-11 morfotypoéw na probg). Ogdlny wspdtczynnik zmienno$ci
bogactwa morfotypowego wynosit 57%. Bogactwo morfotypowe byto nieco wigksze na polu
pierwszym (4,7) niz na drugim (4,3), przy podobnych wspotczynnikach zmienno$ci
(odpowiednio 51% i 58%).
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9.1.5. Obfito$¢ zarodnikowania i dominacja. Gatunkami zarodnikujacymi najobficiej] w
warunkach polowych Mierzei Kuronskiej byty Cetraspora gilmorei (32,32% wsrod wszystkich
wyekstrahowanych zarodnikow), Acaulospora mellea (13,41%)
i Scutellospora dipurpurescens (10,84%), ktore reprezentowaly grupe eudominantéw
(wspétczynnik dominacji D>10,0%; Goérny, Grum 1981; Tab. 9, 10). Znaczng liczbe
zarodnikow tworzyty rowniez Glomus tetrastratosum (9,13%), Gl. microaggregatum (8,82%),
nierozpoznana Diversispora (6,46%) i A. paulinae (5,52%), ktére byty dominantami (D=5,1—
10,0%), przy zatozeniu, ze nierozpoznana Diversispora reprezentowata jeden gatunek.
Cetraspora pellucida (4,37%), A. morrowiae (4,08%) i nierozpoznane Glomus (3,24%)
reprezentowaly grupe subdominantow (D=2,1-5,0%). Zarodniki pozostatych gatunkow, tak
zwanych recedentow, stanowity mniej niz 1% wszystkich zarodnikéw znalezionych w probach

polowych.
Tabela 9. Obfitos¢ zarodnikowania AGM w wydmach Mierzei Kuronskiej.

Gatunek AGM Liczba zarodnikow
Wydma Wydmy Ogélem
Parnidis rezerwatu
Scistego
1. Acaulospora mellea 91 467 558
2. Acaulospora morrowiae 47 123 170
3. Acaulospora paulinae 27 201 228
4. Acaulospora rugosa 0 41 41
5. Cetraspora gilmorei 482 863 1345
6. Cetraspora pellucida 53 129 182
7. Diversispora sp. 100 169 269
8. Diversispora epigaea 1 3 4
9. Nierozpoznane Glomus 120 15 135
10. Glomus microaggregatum 129 238 367
11. Glomus tetrastratosum 149 231 380
12. Innospora majewskii 0 3 3
13. Rhizoglomus fasciculatum 0 1 1
14. Rhizoglomus irregulare 0 9 9
15. Sacculospora baltica 0 10 10
16. Scutellospora dipurpurescens 154 297 451
17. Septoglomus constrictum 9 0 9
Razem 1362 2800 4162

Tabela 10. Dominacja AGM w badanych stanowiskach Mierzei Kuronskie;j.

Gatunek AGM Dominacja (%)
Wydma Wydmy rezerwatu Ogotem
Parnidis Scistego
1. Acaulospora mellea 6,68 16,68 13,41
2. Acaulospora morrowiae 3,45 4,39 4,08
3. Acaulospora paulinae 1,98 7,18 5,52
4. Acaulospora rugosa 0 1,46 0,98
5. Cetraspora gilmorei 35,39 30,82 32,32
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Tabela 10, cd.

6. Cetraspora pellucida 3,89 4,61 4,37
7. Diversispora sp. 7,34 6,03 6,46
8. Diversispora epigaea 0,07 0,11 0,10
9. Nierozpoznane Glomus 8,81 0,53 3,24
10. Glomus microaggregatum 9,47 8,5 8,82
11. Glomus tetrastratosum 10,94 8,25 9,13
12. Innospora majewskii 0 0,11 0,07
13. Rhizoglomus fasciculatum 0 0,03 0,20
14. Rhizoglomus irregulare 0 0,32 0,22
15. Sacculospora baltica 0 0,39 0,24
16. Scutellospora dipurpurescens 11,31 10,61 10,84
17. Septoglomus constrictum 0,66 0 0,22

Ryc. 7. Liczebno$¢ morfotypéw AGM wydm Mierzei Kuronskiej w poszczegdlnych klasach
dominacji.

Eudominanci

Dominanci

Klasy dominacji

Recedenci

subdominanci |

9.1.6. Czestotliwos¢ wystepowania morfotypow. Gatunkami wystepujacymi najczesciej byty
Cetraspora gilmorei (obecna w 63,64% prob) i Scutellospora dipurpurescens (59,09%; Tab.
11). Czgsto znajdywano Glomus tetrastratosum (46,97%), Archaeospora trappei (38,64%),

Rhizoglomus irregulare (36,36%) i C. pellucida (22,73%).

Tabela 11. Czgstotliwos¢ wystepowania AGM w badanych stanowiskach Mierzei Kuronskie;.

Gatunek/morfotyp AGM Czestotliwosé wystepowania (%)
Wydma Wydmy Ogolem
Parnidis rezerwatu
scistego
Acaulospora 322 9,52 8,89 9,09
Acaulospora mellea 14,28 17,78 16,67
Acaulospora morrowiae 16,67 11,11 12,88
Acaulospora paulinae 16,67 22,22 20,45
Acaulospora rugosa 0 1,11 0,76
Archaeospora trappei 23,81 45,55 38,64
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Cetraspora gilmorei 73,81 58,89 63,64
Cetraspora pellucida 26,19 21,11 22,73
Diversispora sp. 26,19 11,11 15,91
Diversispora celata 0 1,11 0,76
Diversispora epigaea 2,38 2,22 2,27
Diversispora peridiata 2,38 0 0,76
Dominikia aurea 0 3,33 2,72
Entrophospora claroidea 4,76 0 1,51
Entrophospora etunicata 2,38 0 0,76
Entrophospora infrequens 2,38 1,11 1,51
Nierozpoznane Glomus 11,9 6,67 8,33
Glomus 323 16,67 13,33 14,39
Glomus 324 4,76 0 1,51
Glomus 325 2,38 2,22 2,27
Glomus 326 2,38 0 0,76
Glomus 327 11,9 1,11 4,54
Glomus 331 0 1,11 0,76
Glomus 332 0 1,11 0,76
Glomus 333 0 2,22 1,51
Glomus 336 0 1,11 0,76
Glomus 337 0 4,44 3,03
Glomus 338 0 2,22 1,51
Glomus 340 0 1,11 0,76
Glomus macrocarpum 0 1,11 0,76
Glomus microaggregatum 16,67 17,78 17,42
Glomus tetrastratosum 50 45,55 46,97
Innospora majewskii 4,76 20 15,15
Paraglomus laccatum 0 6,66 4,54
Polonospora polonica 2,38 0 0,76
Racocetra 179 2,38 0 0,76
Rhizoglomus fasciculatum 0 1,11 0,76
Rhizoglomus irregulare 42,86 33,33 36,36
Rhizoglomus vesiculiferum 0 1,11 0,76
Sacculospora baltica 0 2,22 1,51
Scutellospora dipurpurescens 66,67 55,55 59,09
Septoglomus constrictum 9,52 3,33 5,30

9.1.7. Bioréznorodnos¢. Najczesciej stosowane wskazniki bioréznorodnosci obliczono dla
dwoch stanowisk badawczych obejmujacych wydme Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego oraz
dla calego badanego terenu Mierzei Kuronskiej (Tab. 12). Obfitos¢ zarodnikowania AGM
okreslono na podstawie zarodnikow wyekstrahowanych z prob polowych, a bogactwo
gatunkowe na podstawie zarodnikow znalezionych w probach polowych i kulturach

pulapkowych.
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Tabela 12. Wskazniki bior6znorodnosci AGM wydm Mierzei Kuronskiej.

Wskaznik Wydma Parnidis | Wydmy rezerwatu Ogodlnie dla
Scistego calos$ci terenu
badawczego

H’ Shannona 0,88 0,91 0,92
Bogactwo gatunkowe 0,82 0,84 0,84
Simpsona D1
Dominacja 5,56 6,20 6,16
Simpsona D>
Dominacja Bergera- 0,35 0,31 0,32
Parkera BP
Roéwnomiernosé 0,46 0,39 0,36
Simpsona

Roéznorodnos$¢ gatunkowa. Jak wynika z wartosci wskaznikow H’ Shannona i Simpsona,
bogactwo gatunkowe zbiorowisk AGM wystepujacych w wydmach rezerwatu $cistego byto
podobne lub identyczne do bogactwa gatunkowego okre§lonego dla catego badanego obszaru,
ale wyraznie nizsze w wydmie Parnidis (Tab. 12). Jednak wysokie warto$ci tych wskaznikow,
zblizone do 1, §wiadcza, ze zbiorowiska te we wszystkich stanowiskach charakteryzowaty si¢
wysoka réznorodnoscia gatunkowa.

Dominacja Simpsona. Wskaznik dominacji Simpsona (D2) byt wyzszy dla terenu rezerwatu
Scistego niz dla wydmy Parnidis, co wynika z wyzszej liczby znalezionych tam gatunkow
AGM.

Dominacja Bergera Parkera. Wskazniki dominacji BP byly podobne dla trzech poréwnanych
obszaréw (Tab. 12), co spowodowata zblizona obecno$¢ gatunku dominujacego, C. gilmorei.

Rownomiernosé¢ gatunkowa. Wedtug wskaznika rownomiernosci Simpsona, rownomiernos¢
réznorodnos$ci gatunkowej w wydmach rezerwatu $cistego byta wyraznie wyzsza niz w wydmie
Parnidis, ale nizsza niz w wydmach catego obszaru badawczego (Tab. 12).

Indeks Jaccarda. Jak wynika z wyliczen indeksow Jaccarda, bogactwo gatunkowe zbiorowisk
zarodnikéw AGM wydm Mierzei Kuronskiej bylo najbardziej podobne do bogactwa
gatunkowego zbiorowisk zarodnikoéw Stowinskiego Parku Narodowego (SPN), chociaz
warto$¢ tego wskaznika $§wiadczy o przewadze liczebnej morfotypow roznigcych te dwa
stanowiska nad morfotypami wspolnymi (Tab. 13). W wydmach Mierzei Kuronskiej i SPN
stwierdzono wystgpowanie 17 morfotypéw wspolnych: Acaulospora mellea, A. morrowiae,
Archaeospora trappei, Diversispora peridiata, Dominikia aurea, Entrophospora claroidea,
Glomus macrocarpum, G. microaggregatum, G. tetrastratosum, Innospora majewskii,
Paraglomus laccatum, Racocetra 179, Rhizoglomus fasciculatum, Rh. irregulare,
Sacculospora baltica, Scutellospora dipurpurescens i Septoglomus constrictum. Wspolnymi
gatunkami dla Mierzei Kuronskiej i Bornholmu (9 gatunkéw) byly zarowno te czgsto
znajdywane w wydmach obu obszarow, jak A. mellea, Ar. trappei, C. pellucida, Rh irregulare
I Sc. dipurpurescens, jak rowniez gatunki rzadsze, jak E. claroidea, E. etunicata, P. laccatum i
Rh. fasciculatum. W wydmach Bornholmu i SPN wystepowato 15 gatunkéw wspolnych:
Acaulospora lacunosa, A. mellea, Ambispora gerdemannii, Ar. trappei, Cetraspora armeniaca,
D. eburnea, D. gibbosa, D. pustulata, E. claroidea, E. lamellosa, P. laccatum, Rh. fasciculatum,
Rh. irregulare, Sc. dipurpurescens i Sc. pellucida. Gatunkami wspolnymi dla wszystkich trzech
stanowisk byly A. mellea, Ar. trappei, E. claroidea, P. laccatum, Rh. fasciculatum, Rh.
irregulare i Sc. dipurpurescens.



Tabela 13. Podobienstwo bogactwa gatunkowego AGM trzech obszaréw wydmowych.

Bornholm MK SPN
Bornholm 1 0,14 0,20
MK 0,14 1 0,20
SPN 0,20 0,20 1

MK: Mierzeja Kuronska, SPN: Stowinski Park Narodowy
10. Wlasnos$ci fizyczne i chemiczne gleb Mierzei Kuronskiej

Dane ogolne. Wtasnosci fizyczne i chemiczne gleb Mierzei Kuronskiej okreslono na podstawie
sze$ciu prob, z ktorych dwie, nr 1 1 2, reprezentowaty wydmy Parnidis (nr 1 z wydm szarych i
nr 2 zwydm biatych, ruchomych), a cztery pobrano z wydm rezerwatu $cistego (nr 315 z wydm
szarych oraz 4 i 6 z wydm biatych; Tab. 14).

Sklad mechaniczny i wlasnosci fizyczno-chemiczne. Kazda proba miata podobny sktad
mechaniczny i wedlug klasyfikacji Polskiego Towarzystwa Gleboznawczego byty to piaski
luZne, $rednioziarniste. Odczyn gleby we wszystkich probach byt nieznacznie zasadowy, bliski
obojetnego: 7,21-7,84. Zasolenie wahalo sie od 8,35 do 20,15 pS-cm™. Wszystkie proby
zawieraly niewielkie ilo$ci wegla organicznego 1 materii organicznej, co wyroznia gleby stabo
uksztattowane, chociaz warto$ci tych wlasnosci byty wyzsze dla wydm szarych, tj. prob 1, 3 1
5.

Tabela 14. Wtasnosci fizyczne i chemiczne gleb badanych stanowisk Mierzei Kuronskie;.

Nr proby/ 1 2 3 4 5 6

wlhasnosé gleby
Materia 0,50 0,09 0,54 0,12 0,48 0,08
organiczna [%]
Zasolenie 16,05 8,35 13,72 13,76 20,15 8,87
[uS-cm™]
C [%] 0,1402 0,0435 0,2164 | 0,0417 0,1572 0,0656
N [%] 0,013 0,0038 0,0021 | 0,0029 0,0125 0,0039
S [%] 0,0035 0,0034 0,0037 | 0,0038 0,0039 0,0037
Ca [mg/kg] 127,4 548,6 1274 573,7 365,7 620,5
Cd [mg/kg] 0,325 0,285 0,528 0,454 0,325 0
Co [mg/kg] 1,279 2,384 3,009 6,366 1,140 6,986
Cu [mg/kg] 2,555 2,164 1,766 2,122 2,207 2,480
Fe [mg/kg] 413,9 567,0 464,3 592,8 342,0 430,6
K [mg/kg] 15,15 8,73 13,30 18,22 10,42 44,69
Mg [mg/kg] 10,6 15,98 15,73 16,83 16,20 16,52
Mn [mg/kg] 4,264 3,888 2,428 2,815 2,372 2,561
Na [mg/kg] 15,35 27,04 17,84 22,01 18,49 23,64
Ni [mg/kg] 3,077 1,536 0,751 2,152 1,561 1,495
Pb [mg/kg] 3,687 2,924 5,657 7,394 8,541 8,737
Zn [mg/kg] 1,281 1,134 1,095 1,042 1,095 0,970

11. UWAGI O AGM ZNALEZIONYCH NA TERENIE MIERZEI KURONSKIEJ

n: liczba glebowych prob polowych, w ktorych gatunek zostat znaleziony; nastgpne liczby sa
numerami prob glebowych z tym gatunkiem.
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n*: liczba kultur putapkowych, w ktorych gatunek zostat znaleziony; nastepne liczby sa
numerami kultur putapkowych z tym gatunkiem.

A: pochodzenie glebowych prob polowych.

B: pochodzenie glebowych prob uprawianych w kulturach putapkowych.
1. Acaulospora 322

n=0, n*=12: 1*, 2*, 9*, 14*, 43*, 46*, 75*, 76*, 88*, 112*, 118*, 120*

B: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H.
umbellatum, V. littoralis.

Nieopisana Acaulospora z brunatnoczerwonymi zarodnikami.
2. Acaulospora mellea Spain et N.C. Schenck

n= 22, n*=0: 1, 39, 46, 68, 72, 77, 79, 81, 82, 93, 94, 97, 109, 112, 113, 116, 118, 126, 128,
129, 130, 132

A: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H.
umbellatum, V. littoralis.

Gatunek rozpowszechniony w wielu miejscach na §wiecie m.in. w Argentynie, na Bornholmie,
w Brazylii, Chinach, Kamerunie, Kanadzie, Kolumbii, Meksyku, USA, réwniez w Polsce
(Btaszkowski 2012).

W GenBank gatunek reprezentowany jest przez 41 sekwencji nfDNA (SSU-1TS-LSU), genu -
tubuliny i DNA mitochondrialnego.

3. Acaulospora morrowiae Spain et N.C. Schenck
n=17,n*=0: 1, 5, 6, 14, 15, 18, 37, 53, 54, 55, 74, 75, 76, 85, 99, 117, 127

A: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H.
umbellatum, V. littoralis.

Czgsto znajdywana w Polsce, rowniez w Brazylii, Chinach, Francji, Indiach, Kamerunie,
Kanadzie, Kolumbii, Niemczech, Szwajcarii 1 USA (Btaszkowski 2012).

W GenBank zdeponowano pig¢ krotkich sekwencji nfDNA tego gatunku i po jednej sekwencji
glomaliny i g-tubuliny.

4. Acaulospora paulinae Btaszk.

n=21, n*=14: 2*, 3,5, 18, 44, 45, 45*, 46, 46*, 60*, 71*, 72*, 76, 77, 77*, 79*, 85, 86, 90, 90*,
93, 97, 109, 109*, 113, 114* 117, 117%*, 118, 119, 126, 126*, 129, 129*, 130

A: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H.
umbellatum, V. littoralis.

B: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H.
umbellatum, V. littoralis.

Gatunek czesto znajdywany w Polsce zarowno na wybrzezu, jak i w Tatrach. Na $wiecie
notowany takze na Cyprze, w Hiszpanii, Izraelu, na Majorce, w Niemczech, Szwajcarii i USA
(Btaszkowski 2012).

W GenBank reprezentowany przez 17 krotkich, ponizej tysiaca par zasad, sekwencji nrDNA.
5. Acaulospora rugosa J.B. Morton

n=1, n*=0: 43

A: Wydmy rezerwatu $cistego, spod H. umbellatum (N 55°26.597” E 021° 05.169”).
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Gatunek opisany przez Mortona (1986), byl zwigzany z Andropogon virginicus (trawa
preriowa), rosngcg na kwasnych glebach Zachodniej Wirginii, z wysoka zawartoscig
aluminium.

W GenBank znajdujg si¢ cztery dtugie sekwencje nrDNA A. rugosa, po okoto 1500 par zasad.
6. Archaeospora trappei (R.N. Ames et Linderman) J.B. Morton et D. Redecker

n=0, n*=51: 1%, 3*, 5%, 7*, 14*, 16*, 25%*, 36, 37*, 39%, 40*, 41*, 44*, 45*, 46*, 47*, 48*,
53*, 55*, 60*, 62*, 63*, 64*, 66*, 67*, 68*, 70*, 76*, 77*, 79*, 80*, 81*, 84*, 88*, 90*, 92*,
93*, 94*, 95*, 97*, 98*, 99*, 100*, 101*, 105*, 107*, 114*, 120*, 126>, 128*, 130*

B: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H.
umbellatum, V. littoralis, L. odora.

Gatunek oryginalnie opisany jako Acaulospora trappei, o bardzo szerokim zasiggu
geograficznym: notowany w Australii, Brazylii, Chinach, Francji, Hiszpanii, Islandii, Izraelu,
Japonii, na Kubie, Litwie, na Majorce, w Namibii, Niemczech, Polsce, Potudniowej Afryce,
Szkocji, Szwajcarii, Tajwanie, USA 1 Wielkiej Brytanii (Btaszkowski 2012).

W bazie GenBank zdeponowano ponad 50 dtugich i krotkich sekwencji nrDNA, S-tubuliny i
DNA mitochondrialnego.

7. Cetraspora gilmorei (Trappe et Gerd.) Oehl, F.A. Souza et Sieverd.

n=81, n*=31: 1, 1*, 2, 3, 3* 4, 4*,5, 6, 7, 7*,8, 8*, 9, 10, 11, 13, 13*, 16, 17, 17*, 18, 18*,19,
19%, 21, 21%*, 283, 25%, 27, 28, 28*, 29, 33*, 39, 42, 45*, 46, 46%*, 47, 47*, 52, 53, 54, 55, 55*,
60*, 61, 62, 62*, 64, 64*, 65*, 67, 67*, 68, 69, 70, 71, 72, 73, 74, 75, 715*, 76, 77, 78, 79, 81,
82, 83, 84, 84*, 85, 86, 86*,88, 88*, 89, 90, 93, 94, 96*, 97, 98, 99, 99*, 100, 101, 102, 105,
107, 109, 109*, 110, 112, 113, 117, 118, 119, 120, 120*, 121, 122, 125, 126, 127, 128, 128%*,
130, 131, 132

A: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H.
umbellatum, V. littoralis, L. odora, L. japonicus ssp. maritimus.

B: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H.
umbellatum, V. littoralis, L. japonicus ssp. maritimus.

Gatunek oryginalnie opisany jako Gigaspora gilmorei. Pozniej przeniesiony do rodzaju
Scutellospora jako S. gilmorei. Wedtug GenBank znajdywany byt w Brazylii i Niemczech, a
charakterystyka molekularna gatunku obejmuje co najmniej 29 dtugich i krotkich sekwencji
nrDNA.

8. Cetraspora pellucida (T.H. Nicolson et N.C. Schenck) Oehl, F.A. Souza et Sieverd.

n=30, n*=3: 1, 3, 3*4, 5, 9, 10, 13, 18, 18%*, 20, 21, 42, 53, 54, 55, 55*, 67, 73, 77, 78, 81, 82,
85, 88, 89, 101, 102, 105, 112, 113, 120, 128

A: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H.
umbellatum, V. littoralis, L. odora.

B: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, V.
littoralis.

Gatunek oryginalnie opisany pod nazwg Gigaspora pellucida. Nastepnie traktowany jako
Scutellospora pellucida. Ostatecznie zostal umieszczony w rodzaju Cetraspora. Czesto
izolowany ze stanowisk wydmowych na catym $wiecie (Stiirmer et al. 2018).

W GenBank znajduj¢ si¢ ponad 100 sekwencji p-tubuliny i mitochondrialnego oraz
rybosomalnego DNA tego gatunku.

9. Diversispora sp.
n=19, n*=1: 3, 4*, 5, 6, 8, 10, 11, 14, 15, 18, 23, 43, 58, 61, 64, 69, 70, 86, 92, 118
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A: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H.
umbellatum, V. littoralis, L. odora.
B: Wydma Parnidis; spod A. arenaria.
10. Diversispora celata C. Walker, Gamper et A. Schii3ler
n=0, n*=1: 98*

B: Wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod L. odora (N 55°28.742 E 021°
06.1727)

Gatunek izolowany z trawiastych siedlisk, znajdywany w Szwajcarii (Btaszkowski 2012) i
Wielkiej Brytanii (https://www.gbif.org).

W GenBank zdeponowano ponad 50 sekwencji tego gatunku. Sg to krétkie odcinki nrDNA
(SSU, ITS, LSU).

11. Diversispora epigaea (B.A. Daniels et Trappe) C. Walker et A. Schiiler
n=3, n*=1: 106, 115*, 117, 123

A: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H.
umbellatum, L. japonicus ssp. maritimus.

B: Wydma rezerwatu $cistego; spod L. odora.

Opisany pierwotnie jako Glomus epigaeus (Daniels, Trappe 1979). Znajdywany w Danii,
Hiszpanii, Islandii, Kolumbii, USA i Wielkiej Brytanii (https://www.gbif.org).

W GenBank znajduja si¢ sekwencje genomowe tego gatunku uzyskane technikg
sekwencjonowania shotgun, sekwencje nrDNA (SSU-ITS-LSU), RPB1 i glomaliny.

12. Diversispora peridiata Btaszk., Chwat, Kovacs et Goralska
n=0, n*=1:15*
B: Wydma Parnidis; spod A. arenaria (N 55°17.660° E 020° 59.669°)

Gatunek po raz pierwszy znaleziony na wydmach Slowinskiego Parku Narodowego
(Btaszkowski et al. 2015d).

W GenBank znajduje si¢ 7 sekwencji tego gatunku, dwie krotkie RPB1 i pig¢ dtugich SSU-
ITS-LSU.

13. Dominikia aurea (Oehl i Sieverd.) Btaszk., Chwat, G.A. Silva i Oehl
n=0, n*=3: 88*, 108*, 115*
B: Wydmy rezerwatu $cistego; spod A. arenaria, H. umbellatum, L. odora.

Gatunek synonimizowany z Glomus aureum (http://www.mycobank.org). Holotyp D. aurea
zostal znaleziony W tace w Szwajcarii, jego wystgpowanie potwierdzono rowniez we Francji,
w Niemczech 1 Wloszech (Btaszkowski 2012).

W GenBank znajduje si¢ 12 sekwencji tego gatunku, w tym dwie sekwencje RPB1 i 10
sekwencji rDNA.

14. Entrophospora claroidea (N.C. Schenck et G.S. Smith) Btaszk., Niezgoda, B.T. Goto, and
Magurno

n=0, n*=2: 18*, 125*
B: Wydma Parnidis; spod A. arenaria, L. japonicus ssp. maritimus.

Gatunek oryginalnie opisany jako Glomus claroideum. Wystepuje powszechnie w Polsce i
innych krajach europejskich, jak Austria, Dania, Finlandia i Wegry. Znajdywany roéwniez W
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Beninie, Brazylii, Chinach, Erytrei, Indiach, Izraelu, na Majorce, w Meksyku i USA, gdzie
zostal oryginalnie opisany (https://www.gbif.org).

GenBank zawiera ponad trzysta roznej dtugosci sekwencji, gtéwnie rDNA, rowniez S-tubuliny
i DNA mitochondrialnego.

15. Entrophospora etunicata (W.N. Becker et Gerd.) Btaszk., Niezgoda, B.T. Goto, and
Magurno

n=0, n*=1: 14*
B: Wydma Parnidis; spod H. umbellatum (N 55°17.641” E 020° 59.621°)

Opisany jako Glomus etunicatum. Jeden z najpowszechniej wystepujacych gatunkéw AGM na
swiecie. Znajdywany w Afryce, Argentynie, Brazylii, Chinach, Izraelu, Indiach, Meksyku,
Niemczech, Polsce, Francji, Szwajcarii, Kanadzie i na Taiwanie (Btaszkowski 2012).

W GenBank zdeponowano ponad dwa tysigce sekwencji tego gatunku, w tym sekwencje
nrDNA, DNA mitochondrialnego, s-tubuliny i inne.

16. Entrophospora infrequens (I.R. Hall) R.N. Ames et R.W. Schneid.
n=0, n*=2:16*, 107*

B: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu Scistego Mierzei Kuronskiej; spod V. littoralis, L.
odora.

Opisany pierwotnie jako Glomus infrequens (Hall 1977). Jest szeroko rozpowszechniony na
$wiecie i byl izolowany z gleb zaréwno uzytkowanych rolniczo, jak i z naturalng roslinnos$cia
(Btaszkowski 2012).

W GenBank zdeponowano liczne dtugie i krotkie sekwencje ntDNA tego gatunku.
17. Nierozpoznane Glomus
n=6, n*=5:6, 8*, 15, 20, 78*, 89*, 90, 94, 98*, 99, 130*

A: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H.
umbellatum, L. odora, V. littoralis.

Nierozpoznany gatunek tworzacy zarodniki w zwartych skupieniach; zarodniki male, ca. 100
pum S$rednicy, glomoidalne, jasnozolte do zottobrunatnych, nieco podobne do zarodnikow
Corymbiglomus corymbiforme.

18. Glomus 323

n=0, n*=19: 1*, 2*, 10*, 18*, 19*, 25*, 30*, 32*, 36*, 37*, 51*, 53*, 54*, 55*, 58*, 60*, 76™,
82*, 92*

B: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H.
umbellatum, L. odora, V. littoralis

Nieopisany gatunek z glomoidalnymi zarodnikami, przypominajacymi Diversispora sp.
19. Glomus 324

n=0, n*=2: 6*, 17*

B: Wydma Parnidis; spod A. arenaria, H. umbellatum.

Nierozpoznany gatunek z glomoidalnymi zarodnikami, bardzo podobnymi do Septoglomus
constrictum.

20. Glomus 325
n=0, n*=3: 6%, 62*, 64*



36
B: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H.
umbellatum.
Nieopisany gatunek z zarodnikami zéttobrunatnymi, skupionymi w luznych gronach.
21. Glomus 326
n=0, n*=1:7*
B: Wydma Parnidis; spod V. littoralis.
22. Glomus 327
n= 0, n*=6: 15*, 16*, 20*, 28*, 46*, 125*

B: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu Scistlego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria,
V. littoralis, L. japonicus ssp. maritimus.

Nieopisany gatunek z zarodnikami w gronach. Podobny do Corymbiglomus corymbiforme.
23. Glomus 331

n= 0, n*=1: 46*

B: Wydma rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria.
24. Glomus 332

n= 0, n*=1: 60*

B: Wydma rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod H. umbellatum.
25. Glomus 333

n=0, n*=2: 69*, 86*

B: Wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria.
26. Glomus 336

n=0, n*=1: 88*

B: Wydma rezerwatu Scistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria (N 55°28.464° E 021°
06.048).

27. Glomus 337
n=0, n*=4: 73*, 75*, 84*, 90*

B: Wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H. umbellatum, V.
littoralis.

28. Glomus 338

n= 0, n*=2: 84*, 86*

B: Wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, V. littoralis.
29. Glomus 340

n=0, n*=1: 101*

B: Wydma rezerwatu Scistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria (N 55°28.374” E 021°
05.876”).

30. Glomus macrocarpum Tul. et C. Tul.
n=0, n*=1: 119*

B: Wydma rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod V. littoralis (N 55°27.907° E 021°
05.603").
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Gatunek uznawany za szeroko rozprzestrzeniony w $wiecie, podawany m.in. z Anglii,
Australii, Beninu, Brazylii, Chin, Danii, Erytrei, Francji, Grecji, Kamerunu, Kanady, Litwy,
Majorki, Niemiec, Norwegii, Nowej Zelandii, Polski, Portugalii, Szwajcarii, Szwecji,
Tasmanii, USA, Wegier 1 Wioch (Blaszkowski 2012). Jednak przynajmniej cz¢$¢ z tych
notowan mogta dotyczy¢ innych gatunkéw, poniewaz identyfikacja opierata si¢ w
zdecydowanej wigkszosci na morfologii zarodnikow, bez analiz filogenetycznych ich DNA.

W GenBank znajduje si¢ 76 sekwencji G. macrocarpum (SSU, ITS, LSU, RPB1).
31. Glomus microaggregatum Koske, Gemma et P.D. Olexia

n=20, n*=3: 2, 2*, 5, 17, 18, 46, 52, 55*, 58, 61*, 67, 70, 75, 77, 78, 82, 84, 88, 109, 119, 120,
131

A: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu S$cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria,
H. umbellatum, V. littoralis, L. odora.

B: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria,
H. umbellatum, V. littoralis.

Izolowany z gleb w Argentynie, Beninie, Chinach, Indiach, Kanadzie, Kenii, Namibii,
Szwajcarii, Tunisie, USA i na Weggrzech. W Polsce znaleziony tylko raz, na terenie
Stowinskiego Parku Narodowego (Btaszkowski 2012).

W GenBank znajduje si¢ szes¢ sekwencji nfDNA tego gatunku.
32. Glomus tetrastratosum Btaszk., Chwat et Goralska

n=38, n*=33: 4, 5*, 6, 9, 10, 12, 13*, 18, 18%*, 21, 23, 23%*, 26, 28, 35%, 39*, 42, 42*, 44*, 45,
46, 47, 49, 52*, 53, 53*, 54, 55, 58*, 65, 67, 67*, 68*, 70*, 75, 76, 76*, 78*, 79, 79*, 80, 81,
81*, 82, 85, 88, 93*, 94, 95*, 96*, 99*, 100*, 102*, 105*, 108*, 109*, 112*, 118*, 119*, 120,
120*, 121, 122, 123, 124, 125, 126, 126*,127, 128>, 129

A: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria,
H. umbellatum, V. littoralis, L. japonicus ssp. maritimus, L. odora.

B: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H.
umbellatum, L. odora, V. littoralis.

W GenBank dostepnych jest 26 sekwencji tego gatunku, w wiekszosci SSU-ITS-LSU, rowniez
RPB1, ktore pochodzg ze Stowinskiego Parku Narodowego i Norwegii.

33. Innospora majewskii (Btaszk. et Kovacs) Btaszk., Kovacs, Chwat et Koztowska

n=3, n*=19: 3*, 4*, 38%*, 40*, 45*, 50*, 51*, 53, 53*, 62*, 68*, 71*, 72*, 73*, 76*, 78*, 80*,
81*, 102*, 107*, 113, 118

A: Wydmy rezerwatu Scistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H. umbellatum, V.
littoralis.

B: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu Scistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H.
umbellatum, L. odora, V. littoralis.

Szeroko rozpowszechniony na §wiecie. Znajdywany m.in. na Bornholmie, w Erytrei, Hiszpanii,
Portugalii 1 Turcji oraz bardzo czgsto w Polsce (Btaszkowski 2012).

W GenBank gatunek scharakteryzowany przez 28 sekwencji nrDNA i RPB1; wszystkie
pochodza z materiatu zebranego w Polsce.

34. Paraglomus laccatum (Btaszk.) Renker, Blaszk. et Buscot
n=0, n*=6: 55%*, 59*, 60*, 62*, 65*, 106*

B: Wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H. umbellatum, V.
littoralis.
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Dotychczas znajdywany rzadko. Poza Polska, skad pochodzi materiat typowy tego gatunku,
znajdywany rowniez w Danii (Bornholm), Francji (La Grande Motte) (Btaszkowski 2012) i w
Niemczech.

GenBank zawiera ponad 100 sekwencji SSU, ITS i LSU tego gatunku.
35. Polonospora polonica Btaszk.

n=0, n*=1: 1*

B: Wydma Parnidis; spod A. arenaria (N 55°17.309° E 021°59.382").

Gatunek oryginalnie znaleziony pod Thuja occidentalis, ktora rosta na pétwyspie Hel. Rowniez
znajdywany w Arboretum w Przelewicach, na Pustyni Bledowskiej i w Stowinskim Parku

Narodowym. Poza Polska znaleziona na terenie kopalni aluminium w potudniowej cze$ci Chin
(Btaszkowski 2012).

W GeneBank znajduje sie 6 sekwencji ntDNA, o dtugos$ci ponizej 1500 pz i 3 sekwencj¢ RPBL.
36. Racocetra 179

n=0, n*=1: 28*

B: Wydma Parnidis; spod A. arenaria (N 55°17.690° E 020° 59.681°).

37. Rhizoglomus fasciculatum (Thaxt.) Sieverd., G.A. Silva et Oehl

n=1, n*=0: 109

A: Wydma rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria (N 55°28.170” E 021°
05.868).

Synonimy: Glomus fasciculatus, Endogone fasciculata, Rhizophagus fasciculatus,
Rhizoglomus fasciculatum, Endogone fasciculata, Endogone arenacea, Rhizophagites butleri
(http://www.mycobank.org).

Gatunek znajdywany rzadko, ale w wielu miejscach swiata. Notowany m.in. w Austrii, Beninie,
na Bornholmie, w Brazylii, Chinach, na Cyprze, we Francji, w Indiach, Iranie, Kanadzie,
Niemczech, Omanie, Portugalii, Szwajcarii, Trynidadzie, Turcji, USA i na Wegrzech. W Polsce
zidentyfikowany m.in. na terenie Stowinskiego Parku Narodowego (Btaszkowski 2012).

W GenBank znajduje si¢ 11 sekwencji (SSU, ITS, LSU, nad3, cox2, atp6, atp9) tego gatunku,
ktore pochodza z Anglii, Brazylii, Indii, Kanady i z Niemiec.

38. Rhizoglomus irregulare (Blaszk., Wubet, Renker et Buscot) C. Walker et A. Schii8ler,
n=2, n*=46: 1*, 3*, 4*, 5%, 6*, 7*, 8*, 9%, 11*, 12* 20*, 21%*, 22* 23*, 26*, 27*, 33*, 37*,
38%*, 39%, 40*, 41%*, 44*, 47*, 49*, 50*, 55*, 62*, 64*, 68*, 71*, 72, 73, 76*, 78*, 81*, 86*,
88*, 91*, 99*, 100*, 101*, 106*, 107*, 110*, 120*, 128*, 129*

A: Wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, V. littoralis.

B: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H.
umbellatum, L. odora, V. littoralis.

Gatunek z pewnoscia czg¢sto blednie identyfikowany, glownie jako Rh. intraradices. Szeroko
rozpowszechniony w §wiecie. Notowany m.in. w Australii, na Bornholmie, w Egipcie, Erytrei,
Francji, Grecji, Hiszpanii, Izraelu, Kanadzie, Polsce i USA (Btaszkowski 2012). Sposrod
poznanych AGM, najcze$ciej wykorzystywany do produkowania szczepionek mykoryzowych.

GenBank zawiera ca. 8000 rekordow dotyczacych tego gatunku, w tym sekwencje catych
genomoOw 1 DNA mitochondrialnego.

39. Rhizoglomus vesiculiferum Btaszk., Koztowska, Niezgoda, B.T. Goto et Dalpé
n=0, n*=1: 33*
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B:  Wydma rezerwatu Scistego Mierzei  Kuronskiej; spod H. umbellatum
(N 55°26.208° E 021° 05.160°).

Poza Litwa znajdywany rowniez w Indonezji, Kanadzie, Nowej Zelandii i USA (Btaszkowski
et al. 2018a).

Synonimy: Endogone vesiculifera, Funneliformis vesiculiferum, Glomus vesiculifer,
Rhizophagus vesiculiferus (http://www.mycobank.org).

Prawdopodobnie liczne notowania tego gatunku sa btedne z powodu jego podobienstwa
morfologicznego m.in. do Glomus macrocarpum i Rhizoglomus fasciculatum.

W GenBank zdeponowano 7 sekwencji, w tym trzy SSU-ITS-LSU i cztery RPB1, ktore
jednoznacznie charakteryzujg ten gatunek (Btaszkowski et al. 2018a).

40. Sacculospora baltica (Btaszk., Madej et Tadych) Oechl, Palenzuela, 1.C. Sanchez, B.T.
Goto, G.A. Silva et Sieverd.

n=2,n*=0: 70, 73
A: Wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria.

Gatunek oryginalnie znaleziony w Polsce (Stowinski Park Narodowy), pdzniej rozpoznany w
Chile i Szwajcarii (Blaszkowski 2012). Prawdopodobnie szeroko rozpowszechniony w §wiecie,
ale trudny do rozpoznania i analizowania z powodu trudnosci jego hodowania w kulturach
jednogatunkowych.

GenBank zawiera 16 sekwencji tego gatunku (RPB1, SSU-ITS-LSU).
41. Scutellospora dipurpurescens J.B. Morton et Koske.

n=73,n*=22:2,2*,3,4,5, 7%, 8,9, 9%, 12*, 13, 14, 15, 15*, 16, 17, 17*, 18, 19, 20, 20*, 23,
23*, 25%, 26, 26*, 28*, 29, 30*, 37, 37*, 39, 39*, 40, 42, 43, 43*, 44, 45, 46, 47, 50, 51, 52, 53,
55, 59, 61, 61*, 62, 64, 67, 69, 70, 71, 73, 73*, 74,75, 77, 79, 80, 81, 82, 83, 83*, 84, 85, 86,
86*, 88, 92, 93, 94, 94*, 96, 97, 99, 100, 101, 101*, 102, 107, 109, 110, 113, 117, 121, 122,
123, 124, 126, 126*, 127, 130

A: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H.
umbellatum, L. odora, V. littoralis, L. japonicus ssp. maritimus.

B: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu $cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, H.
umbellatum, V. littoralis.

Gatunek bardzo czgsto znajdywany w Polsce, notowany rowniez w Anglii, Holandii, Kanadzie,
Meksyku, USA 1 na Wgegrzech (Btaszkowski 2012). Scutellospora dipurpurescens
prawdopodobnie jest tozsame z Sc. calospora, ktora jest najczgsciej wystepujacym gatunkiem
tego rodzaju w $§wiecie (Blaszkowski 2021, dane nieopubl.).

W GenBank zdeponowano 33 sekwencji tego gatunku (SSU-ITS-LSU, act, efl-alfa, f-
tubulina, cox-1).

42. Septoglomus constrictum (Trappe) Sieverd., G.A. Silva et Oehl.
n=2, n*=5: 5, 6*, 11*, 35*, 103*, 115*, 128
A: Wydma Parnidis; spod A. arenaria, V. littoralis.

B: Wydma Parnidis i wydmy rezerwatu S$cistego Mierzei Kuronskiej; spod A. arenaria, L.
odora.

Dane literaturowe, zbiory wlasne i te utrzymywane w kulturach w Pracowni Ochrony Roslin w
Szczecinie, ktore zidentyfikowano na podstawie morfologii zarodnikéw, $wiadcza, ze Se.
constrictum jest jednym z najczgéciej i najpowszechniej wystepujacych AGM w roéznych
siedliskach §wiata (Btaszkowski, informacja ustna). Septoglomus constrictum notowano m.in.
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w Beninie, na Bornholmie, w Brazylii, Chinach, na Cyprze, w Erytrei, Francji, Hiszpanii,
Indiach, lIzraelu, Kanadzie, Meksyku, Niemczech, Polsce, Portugalii, Szwajcarii, USA i na
Wegrzech (Btaszkowski 2012). Jednak wyniki analiz filogenetycznych okazéw hodowanych w
Pracowni wspomnianej wyzej wskazuja, ze zarodniki o morfologii Se. constrictum kryjg co
najmniej kilka tzw. gatunkow kryptycznych, tj. nie réznigcych si¢ morfologicznie. Aby je
rozdzieli¢ i umiejscowi¢ wsrod innych Septoglomus spp., konieczne jest utworzenie epitypu z
zarodnikow zebranych z okolic Veracruz, Meksyk, gdzie ten gatunek zostal oryginalnie
odkryty, 1 jego scharakteryzowanie molekularne. Jedynymi dostepnymi okazami typowymi
tego gatunku sg martwe zarodniki utrwalone w laktofenolu.

W GenBank zdeponowano ca. 60 sekwencji tego gatunku (hsp60, SSU, ITS, LSU, g-tubuliny).
12. NOWO OPISANE TAKSONY | KOMBINACJE NOMENKLATUROWE AGM

W wyniku przeprowadzonych badan otrzymano 326 sekwencji barkodéw, ktore zdeponowano
w migdzynarodowej bazie danych GenBank. Wsrod nich byto 110 sekwencji genu RPB1 i 216
regionu SSU-ITS-LSU. Analizy molekularne i filogenetyczne tych sekwencji pozwolity na
utworzenie nowych taksonow i rewizj¢ oraz uzupehnienie filogenezy wielu gatunkow wczesniej
opisanych w gromadzie Glomeromycota. W sumie scharakteryzowano molekularnie 50
taksonow, w tym jedng nowa rodzine, sze$¢ nowych rodzajow, 19 nowych gatunkéw i pigé
nowych kombinacji. Pozostatym 26 gatunkom uzupetniono opis molekularny. Wsroéd nowych
gatunkow byty dwa, ktore odkryto na Mierzei Kuronskiej (Diversispora sabulosa, Dominikia
lithuanica).

Nowa rodzina

Pervetustaceae Btaszk., Chwat, Kozlowska, Szymanczik et Al-Yahya’ei
Nowe rodzaje

Desertispora Btaszk., Koztowska, Ryszka, Al Yahya’ei et Szymanczik
Halonatospora Btaszk., Niezgoda, B.T Goto et Niezgoda

Innospora Btaszk., Kovacs, Chwat et Koztowska

Oehlia Btaszk., Koztowska, Niezgoda, B.T. Goto et Dalpé
Pervetustus Btaszk., Chwat, Koztowska, Szymanczik et Al-Yahya’ei

o o bk w D

Sclerocarpum B.T. Goto, Btaszk., Niezgoda, Koztowska et Jobim

Nowe gatunki

1. Acaulospora ignota Btaszk., Goralska, Chwat et Goto. Mycological Progress 14(4). 2015.
2. Claroideoglomus hanlinii Btaszk., Chwat et Goralska. Mycological Progress 14(4). 2015.

Gatunek przeniesiony do rodzaju Entrophospora jako E. hanlinii (Btaszk., Chwat et
Goralska) Btaszk., Niezgoda, B.T. Goto et Magurno. Frontiers in Microbiology 13, 962856.
2022.

3. Diversispora peridiata Btaszk., Chwat, Kovacs et Goralska. Mycological Progress 14 (105).
2015.

4. Diversispora sabulosa Btaszk. et Koztowska. Mycological Progress 17 (4), 444. 2018.

5. Diversispora slowinskiensis Btaszk., Chwat, Kovacs et Goralska. Mycological Progress 14
(105). 2015.

6. Diversispora sporocarpia Chachuta, Mleczko, Zubek, Niezgoda, Koztowska, Jobim, B.T.
Goto et Blaszk. Mycological Progress 18, 369—384. 20109.

7. Diversispora varaderana Btaszk., Chwat, Kovacs et Goralska. Mycological Progress 14
(105). 2015.
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8. Dominikia difficilevidera Btaszk., Goralska et Chwat. Botany 93 (7). 2015.
9. Dominikia duoreactiva Btaszk., Goralska et Chwat. Botany 93 (7). 2015.

10. Dominikia emiratia Btaszk., Koztlowska, Mullath, AlDhaheri et Al-Yahya’ei. Botany
95(7), 629-639. 2017.

11. Dominikia lithuanica Btaszk., Chwat et Goralska. Botany 94(12), 1075-1085. 2016.

12. Dominikia litorea Btaszk. et Koztowska. Phytotaxa (3), 338. 2018.

13. Glomus bareae Btaszk., Niezgoda, B.T. Goto et Koztowska. Botany 96, 737-748. 2018.
14. Glomus tetrastratosum Btaszk., Chwat et Goéralska. Mycoscience 56, 282. 2015.

15. Kamienskia divaricata Btaszk., Chwat et Goralska. Botany 94(12), 1075-1085. 2016.

Gatunek przeniesiony do nowego rodzaju jako Microkamienskia divaricata (Btaszk., Chwat
et Goralska) Corazon-Guivin, G.A. Silva et Oehl. Nova Hedwigia 109, 355-368. 2019.

16. Pervetustus simplex Btaszk., Chwat, Koztowska, Crossay, Szymanczik et Al.-Yahya’ei.
Nowa Hedwiga 105(3-4), 397-410. 2017.

17. Rhizoglomus dunense Btaszk.et Koztowska. Botany 95(7), 629-639. 2017.

18. Sacculospora felinovii A. Willis, Btaszk., T. Prabhu, Chwat, Goralska, Sashidhar, P. Harris,
J. D'Souza, Vaing. & Adholeya. Mycological Progress 15, 791-798. 2016.

19. Sclerocarpum amazonicum Jobim, Blaszk., Niezgoda, Koztowska et B.T. Goto.
Mycological Progress 18, 369-384. 2018.

Nowe kombinacje

1. Desertispora omaniana (Szymanczik, Blaszk. et Al-Yahya’ei) Szymanczik, Btaszk.,
Koztowska, et Al-Yahya’ei, comb. nov. Mycological Progress 17 (4), 444. 2018.

2. Halonatospora pansihalos (S.M. Berch et Koske) Btaszk.,Niezgoda, B.T. Goto et
Koztowska, comb. nov. Botany 96, 737—748. 2018.

3. Innospora majewskii (Btaszk. et Kovacs) Btaszk., Kovacs, Chwat et Koztowska, Nova
Hedwigia 105 (3-4), 403. 2017.

4. Oehlia diaphana (J.B. Morton et C. Walker) Btaszk., Koztowska et Dalpé. Nova Hedwiga
107 (3/4), 501-518.

5. Rhizoglomus vesiculiferum (Thaxt.) Btaszk., Koztowska, Niezgoda, B.T. Goto et Dalpé.
Nova Hedwiga 107 (3/4), 501-518.

13.CECHY MORFOLOGICZNE | FILOGENETYCZNE NOWO OPISANYCH
TAKSONOW

Pervetustaceae
Btaszk., Chwat, Koztowska, Szymanczik et Al-Yahya’ei, fam. nov.
MycoBank MB820126.
Nowa Hedwiga 105(3-4), 397-410. 2017.
Rodzaj typowy: Pervetustus. Btaszk., Chwat, Koztowska, Szymanczik et Al.-Yahya-ei.

Zarodniki tworzone pojedynczo, hialinowe, glomoidalne, bez cech fenotypowych, ktore
swiadczyltyby o odrgbnosci taksonomicznej na poziomie rodziny. Tworzy mykoryzg z
arbuskulami i innymi strukturami barwigcymi si¢ zmiennie w biekicie trypanowym: od jasno-
do ciemnoniebieskiego. Filogenetycznie reprezentuje rzad Paraglomerales (grupa starozytnych
AGM) 1 jest najblizej spokrewniony z Innospora majewskii oraz gatunkami z rodzaju



42

Paraglomus przynalezacymi do rodziny Paraglomeraceae w tym rze¢dzie. Sekwencje nrDNA
rdznig si¢ znacznie od Innospora i Paraglomus spp. Rodzing wyrdzniajg nastepujace fragmenty
sekwencji SSU i regionu ITS-2-LSU:

SSuU

e CTTGGTGTCCGCGGGAACCAGGACCTTTACCTTGAAAAAATTAGAGTGCTCAA
AGCGGGCTCGTACGCTTGAATACATTAAGCATGGAATAATGAAATAGGACGA
CGGTTCTATTTTGTTGGTTTCCGGG,

e GCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAACTAAGAACGAAAGTTGGGGGATCGAAG
ACGATCAGATACCGTCGTAGTCTCAACCATAAATCATGCCGACTGGGAATCGG
GCGATGTTA.

ITS-2-LSU

e ATTTCCTGGCCTCAGATCAAGCAAGACCACCCGCTGAACTTAAGCATATCAAT
AAGC,

e GTCCACGGCCGGCGCACCGGATGCGTACGATACGACCTC,

e AGTTCGTTCGCCGTGCACTATTCCGCATGGCAGGCCAGCGTCGGTTTCGGACG
TCGTAAAACGGCCGGGGAAAGGTGGCCCCCGCGGGGGTGTTTACAGACCCTG
GTCAATGCGGCGTGCGGAACCGAGGAATGCGGCGGCGACCCTTCTGGGCTTG
GACCTTTCCTTTGTGTGGCGGC,

e TGCGTTCCGAGCTTGCTCGGGCGTGGGTGACCGTTCGCTCAA,

e CAACGCCAAGGACGCTGGCGTAATGGCTTCAAACGACCCGTCTTGAAACACG
GACCAAGGAGTC.

UWAGI. Nazwa pochodzi od tacinskiego pervetusta = ,,bardzo stary” i odnosi si¢ do bardzo
wczesnej genezy tego taksonu, jak wykazaly analizy filogenetyczne (Blaszkowski et al. 2017).

Desertispora
Btaszk., Koztowska, Ryszka, Al Yahya’ei et Szymanczik, gen. nov.
MycoBank MB823563.
Mycological Progress 17 (4), 444. 2018.

Gatunek typowy: Desertispora omaniana. (Szymanczik, Btaszk. et Al-Yahya’ei) Szymanczik,
Btaszk., Koztowska et Al-Yahya’ei.

Basionym: Diversispora omaniana Szymanczik, Btaszk. et Al-Yahya’ei.

Ro&zni si¢ od innych taksonéw w Diversisporales posiadaniem zlaminowanej warstwy $ciany
zarodnika, ktora barwi si¢ w odczynniku Melzera, 1 skladem nukleotydow sekwencji ITS-1,
ITS-2, LSU i RPB1:

ITS-1

e GAAATTTAATTCCCGGGAATTCTTGGTTCCCG,

ITS-2

o AAAATGAATTCTGGTTCAAGTCAAAAACGTTCTATGC,

e TCATTATGTTCCCCACCT,

LSU

e CGAAGTTCCAATCAGATACGCTCTCG,

e ACATTCGTGGGTCTTGACGACCACGGGTTAGAGCGTTC.
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RPB1
e CTCTTCTCTTCCCTCTCTCTTCTCTTCCTCTTCC,
e CAAATTCACTCATGTTTTCATTATTACTTATTCATATCACGCGGGAAAAAT,

e CTCCACCCACCCCGGAGCCAAGTACGTGATTAGGGATACCGGTGAAAGGATC
GAC.

UWAGI. Nazwa Desertispora odnosi si¢ do pustynnego srodowiska, w ktorym grzyb ten zostat
znaleziony po raz pierwszy (Symanczik et al. 2018).

Halonatospora
Btaszk., Niezgoda, B.T. Goto et Koztowska, gen. nov.
MycoBank MB826963.
Botany 96, 737—748. 2018.

Gatunek typowy: Halonatospora pansihalos (S.M. Berch et Koske) Btaszk., Niezgoda, B.T.
Goto et Koztowska.

Basionym: Glomus pansihalos S.M. Berch et Koske. Mycologia 78, 832. 1986.

Wyrodznia si¢ (i) tworzeniem zarodnikow, u ktorych, gdy zanurzone w PVLG, najbardziej
zewngtrzna warstwa $ciany zarodnika (warstwa 1. $ciany zarodnika) silnie pegcznieje i
przeksztalca si¢ w struktur¢ zawierajacg promieniscie rozmieszczone kolumny, (ii)
ornamentacjg gornej powierzchni zlaminowanej warstwy $ciany zarodnika sktadajaca sie¢ z
robwnomiernie rozmieszczonych, poétkulistych wypustek i (iii) sktadem nukleotydowym
sekwencji ITS-1, LSU i RPB1.

ITS-1

e GCGAAAAAAAAAGTATTTAAAACCCCACTC,

o TTTATTGTATGATAAATT.

LSU

e CCTTTGGGTGTACTTT.

RPB1

o CTGCATTCCAATTGTATATATTAAAAATAAAAAAAAAATT,
o TTTTTTTGATCTTTCAAATA oraz

o AAATACTAGTAGATATTATTATTC.

UWAGI. Nazwa gatunku, pansihalos, odnosi si¢ do wtasciwosci histochemicznych warstwy

1. $ciany zarodnika, ktora w PVLG pecznieje i tworzy aureole (ang. halo) (Btaszkowski et al.
2018b).

Innospora
Btaszk., Kovacs, Chwat et Koztowska, gen. nov.
MycoBank MB820124.
Nowa Hedwiga 105(3-4), 397-410. 2017.

Gatunek typowy: Innospora majewskii (Blaszk. et Kovacs) Btaszk., Kovacs, Chwat et
Koztowska.

Basionym. Paraglomus majewskii Btaszk. et Kovacs. Mycologia 104, 149, 2012.
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Zarodniki pojedyncze, glomoidalne, hialinowe, z trzywarstwowa $ciang zarodnika. Trzonek
otwarty (bez przegrody). Tworzy mykoryzy z arbuskulami, wezykulami i innymi strukturami
barwigcymi si¢ jasno- do ciemnoniebieskiego w biekicie trypanowym. Wzgledem Paraglomus
spp. rézni si¢ gtdwnie posiadaniem nastepujacych unikatowych fragmentow sekwencji SSU 1
ITS-2-LSU:

SSuU

e GATAGAGGCCTACCATGGTAGTACGGGTAACGGGGAATTAGGGTGATTCCGG
AGAGGG,

e GTCTTGTTATTGGAATGAGTACGATTTAAATCTCCTAACGAGGAACAATTGGA
GGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATT
AAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGAACTTCAGGCCTGTCCAGATGG
TCCGCCTTAA,

e GCTCGAATACATTAGCATGGAATAATGGAATAGGACGATGGTTCTATTTTGTT
GGTTCTAGGACCGTTGTAATGATTAATAGGGATAGT,

e GGGGGCATTAGTATTCAATTGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATTTATTGAAGAC
TAACTACTGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAG
TTAGGGGATCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGC
CGACTAGGAATCGGGCGATGTTGACAAAATGACTCGCTCGGCACCTCATGGG
AAACCAAAGTGTTTGGGT.

ITS-2-LSU

o TTTATATTCCTTTATTATGAGACCTCAAATCAGACAAGAATACCCGCTGAACTT
AAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACTAACAAGGATTCCCCTAGTAAC
GGCGAGTGAAGCGGGACAGCTCAAATTTTAAATCGGTTTGCACAATGCAGCC
CGAGTTGTAGTTTGAAGAAGTCTGTCGCAG,

e TTGTGAAATTTTTCGCATGGCAGGTCAGCATCAGTTTC,

e GCTCCCCGTGCTCAACAGCATGCTGAGTGGGTGTGGGGACGCTTTGAACACCA
GGTTGCGGAAGCCAGC.

UWAGI. Nazwa rodzaju pochodzi od potaczenia tacinskich stow ,,inno-" (ptywac, unosic si¢)
I ,,—spora” (spora, zarodnik). Nawigzuje do unoszenia si¢ zarodnikow na powierzchni wody.
Rodzaj zostat utworzony gtéwnie na podstawie analiz filogenetycznych, ktore zgrupowaty
sekwencje gatunku oryginalnie opisanego jako Paraglomus majewskii w oddzielnym kladzie
w randze rodzaju (Btaszkowski et al. 2017). Inng cechg rozdzielajaca I. majewskii i Paraglomus
spp. jest liczba $cian zarodnika: jedna vs. dwie. Jednak zarodniki z jedng 1 dwiema §cianami
zarodnika rowniez tworza gatunki innych rodzajow. A wigc liczba $cian w zarodniku nie
definiuje rodzaju. Inne cechy morfologiczne i filogenetyczne oraz rozmieszczenie |. majewskii
zostaly opisane w monografii Glomeromycota (Btaszkowski 2012).

Oehlia
Btaszk., Koztowska, Niezgoda, B.T. Goto et Dalpé, gen. nov.
MycoBank MB824689

Gatunek typowy: O. diaphana (J.B. Morton et C. Walker) Btaszk., Kozlowska et Dalpé,
comb. nov.

Basionym: Glomus diaphanum J.B. Morton et C. Walker. Mycotaxon 21, 433, 1984.

Rozni sie¢ od przedstawicieli innych rodzajow Glomeromycota, ktore tworzg glomoidalne
zarodniki, posiadaniem $ciany zarodnika zawierajacej dwie zlaminowane warstwy (warstwy 2.
i 3.) i specyficznymi sekwencjami w obrebie regionu SSU-ITS-LSU nrDNA i genu RPB1:
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ITS-1

e TGCCTGTTTGAGGGTCATTTTAATAA,

o AGACGTACTTAGAATTATTTTTA,

e CTAGTAACTGCGAGTGAAGAGGGAAA.
RPB1

e CATAAATTGTCAGACATTTTGAAGGCTAATCAAAATTTACGACGTTAGAGTCC
GATGGTTCTCCAGCTCATGTTGTTAGTGAATTCGAAGCTTACTACAGGTACCA
ATTTATCTATATAATTAGTTTATATAAGTATCAGAAAAATAAATAC,

o TTTTTTTTTTTTGATTTATAGTTTCATTGTGCAACTTATATGGATAATGAAATGG
CTGGTCAGCCACAGGCATTACAAAAATCTGGTAGACCTTTAAAATCAATTCGA
GCACGTCTTAAGGGTAAAGAAGGACGTCTTCGTGGGAATCTTATGGGTAAAC
GTGTAGACTTTTCTGCTCGTACAGTAATTACAGGAGATCCGAATATATCAGTA
GATGAAGTTGGAGTTCCGAAAAGTATAGCCTCAAATTTGACTTTCCCTGAAAT
AGTAACTCCGTTTAATGTTGATCTATTGCAAGAACTTGTAAAAAATGGTCCTT
CAATACATCCTGGAGCTAAATATGTTATTAGAGATACTGGAGAACGTATAGAT
CTGAAACATACTTCAGGGACACATGTTGTACGATTACAAAATGGTTGGAAAGT
AGAACGACATATTAATAATGGTGA.

UWAGI. Nazwa Oehlia zostata nadana w uznaniu zastug Dr. Fritza Ochla w dziedzinie badan
nad Glomeromycota (Btaszkowski et al. 2018a).

Pervetustus
Btaszk., Chwat, Koztowska, Szymanczik et Al-Yahya’ei, gen. nov.
MycoBank MB 820127

Gatunek typowy: Pervetustus simplex Btaszk., Chwat, Koztowska, Crossay, Symanczik et Al-
Yahya'ei.

OPIS. Cechy diagnostyczne i etymologia, jak dla rodziny Pervetustaceae.

UWAGI. Uwzgledniajac cechy morfologiczne, jak tworzenie matych, bezbarwnych
zarodnikow z jedng $ciang zarodnika, Pe. simplex, jedyny przedstawiciel tego rodzaju, jest
najbardziej podobny do Innospora majewskii. Jednak réznice w sekwencjach nrDNA tych
gatunkow sg znaczace i wynoszg srednio 22,2%. Pozycja, jaka zajmuje Pe. simplex w analizach
filogenetycznych, dowodzi, ze jest to nowa jednostka taksonomiczna w rangach rodzaju i
rodziny (Btaszkowski et al. 2017).

Sclerocarpum
B.T. Goto, Btaszk., Niezgoda, Kozlowska et Jobim, gen. nov.
MycoBank MB 828316.
Mycol Progress 18, 369-384. 2019.

Gatunek typowy: Sclerocarpum amazonicum Jobim, Btaszk., Niezgoda, Koztowska et B.T.
Goto.

OPIS. Morfologicznie Sclerocarpum wyrdznia si¢ tworzeniem twardych sporokarpéw z
glomoidalnymi, hialinowymi zarodnikami, ktoérych zlaminowana warstwa $ciany zarodnika jest
stosunkowo gruba w stosunku do bardzo matych wymiaréw tych zarodnikow (35-58 um $r.,
gdy kuliste). Zarodniki w sporokarpach sg rozmieszczone losowo (nieregularnie). Sporokarpy
moga by¢ jasne lub ciemne i zwykle sg pokryte peridium. Wystepowaty na powierzchni gleby
i tuz pod nia. Sciana zarodnikow sklada sic z dwoch warstw, z ktorych wewnetrzna,
zlaminowana, jest znacznie grubsza. Obie nie barwig si¢ w odczynniku Melzera. Trzonek jest
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hialinowy, cylindryczny, ze $ciang zbudowang z dwoch warstw cigglych z warstwami Sciany
zarodnika. Otwor trzonka jest otwarty lub zamkniety przez pogrubiajacg si¢ $ciang trzonka,
rzadziej przez prosta, albo nieznacznie wglebiong przegrodg, ciagla z najbardziej wewngtrzng
warstwg $ciany trzonka. Przegroda usytuowana przy podstawie zarodnika. Kietkowanie przez
$ciang zarodnika.

Molekularnie, Sclerocarpum charakteryzuja sekwencje nastepujacych fragmentoéw nrDNA i
genu RPB1:

SSuU

e GGTCTTTGGTTGGTGAGAAG

ITS-1

o AATGAAATTACGATCATTTA

ITS-2

e AAAAGATCGATTTTGTCGCCTTTC, AGCTCACTTTTGAACCTTTC
LSU

e TAGCGATACTCGGGTTCTTTGGGCGTACTTTCTCGCT
GCCGAAGTGTTATAGCCTC

e CGTAACGGACGGGATC.

RPB1

e TTTCATAAGTCATGTAAGCGTTCATC

e TAAGCTTACGGAACTTTCTTGATATAG
e ACAACCACAAGCATTG

e GGTACATCCCGGAGCC

o CAGGGATACTGGAGAG.

UWAGI. Nazwa pochodzi od potaczenia tacinskich stow ,,sclero” (twardy) oraz ,,carpum”
(owocnik) 1 odnosi si¢ do twardych sporokarpow, tworzonych przez Sclerocarpum
amazonicum, dotychczas jedyny poznany gatunek rodzaju Sclerocarpum (Jobim et al. 2019).

Wiasciwosci morfologiczne i filogenetyczne nowo opisanych gatunkéw i kombinacji
nomenklaturowych

Acaulospora ignota Btaszk., Goralska, Chwat et Goto, Sp. nov.
MycoBank MB 810924.
Mycological Progress 14(4). 2015.

OPIS. Tworzy zarodniki akaulosporioidalne, tj. bocznie na ramieniu pecherza
zarodnikotworczego. Zarodniki jasnozolte (4A2) do zoéttopomaranczowych (4B8), kuliste do
nibykulistych, 65—80 um ér., rzadko jajowate, 60—80 x 72—-95 pum. Zarodniki z trzema $cianami
zarodnika. Sciana 1., tworzaca powierzchnie zarodnika, sktada sie z dwoch warstw, z ktorych
zewngtrzna (warstwa 1.) jest hialinowa do szarozottej (4B3), ca. 1,2 um gruba i stopniowo
rozktada si¢ z wiekiem. Warstwa 2. jest zlaminowana, zoltobiala (4A2) do zéttopomaranczowej
(4B8), ca. 4,5 um gruba, na gornej powierzchni urzezbiona sptaszczonymi wzniesieniami.
Sciana 2. zarodnika zbudowana z dwoch hialinowych, gtadkich, potgietkich warstw, ktore
rzadko oddzielajg si¢ od siebie, nawet przy energicznym kruszeniu zarodnikéw. Warstwa 1.
nieznacznie ciensza, obie warstwy maja grubo$é 1,0-1,3 pm. Sciana 3. zarodnika sktada sie z
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dwoch warstw, obie sg gictkie i hialinowe; warstwa 1. pokryta ziarnistymi naroslami; warstwa
2. barwi si¢ w odczynniku Melzera na kolor biator6zowy (11A2) do ciemnoczerwonego
(11D8). Pecherz zarodnikotworczy hialinowy z jasnozotta (4A4) do zottopomaranczowej (4B8)
zawarto$cig. Mykoryza z arbuskulami, wezykulami i strzepkami zewnatrz- |
wewnatrzkorzeniowymi.

FILOGENEZA. Gatunek najblizej spokrewniony z Acaulospora nivalis (Oehl et al. 2012).

CECHY WYROZNIAJACE. Mate z6te zarodniki z warstwa 2. $ciany 1. zarodnika
urzezbiong sptaszczonymi brodawkami.

UWAGI. Nazwa ,,ignota” odnosi si¢ do urzezbienia warstwy 2. §ciany 1. zarodnika, ktore z
czasem zanika.

Zarodniki A. ignota wyizolowano z piaszczystych wydm Oceanu Atlantyckiego potozonych w
parku miasta Natal, w Brazylii (Btaszkowski et al. 2015a).

Claroideoglomus hanlinii Btaszk., Chwat et Goralska, sp. nov.
MycoBank MB 810925.
Mycological Progress 14(4). 2015.

OPIS. Zarodniki tworzone pojedynczo na koncu strzepki zarodniono$nej (glomoidalne). Sa
jasnozoétte (3A3) do oliwkowozottych (3D8), kuliste (45-)71(—90) um, rzadziej jajowate, 60—
80 x 70-88 um. Sciana zarodnika zbudowana z dwéch warstw, z ktérych pierwsza (warstwa
1.) jest $luzowata, bezbarwna, 0,8-2,5 um gruba i zluszcza si¢ z czasem. Warstwa 2.
zlaminowana, gtadka, jasnozotta (3A3) do oliwkowozottej (3D8), (3,3-)7,3(~11,8) um gruba.
Tylko warstwa 1. wykazuje dekstrynoidalne wiasciwosci w odczynniku Melzera. Trzonek
hialinowy, cylindryczny do nieznacznie lejkowatego, 5,5-10,0 um szeroki przy podstawie
zarodnika. Otwor trzonka zamknigty przegroda ciagla z kilkoma najbardziej wewnetrznymi
stojami warstwy 2. $ciany zarodnika. Mykoryza z arbuskulami i wezykulami barwigcymi si¢
jasno lub ciemno w 0,1% blekicie trypanu.

FILOGENEZA. Gatunkami najblizej spokrewnionymi sa Entrophospora claroidea, E.
etunicata, E. lutea i E. lamellosa.

CECHY WYROZNIAJACE. Niewiclkie, ciemno zabarwione zarodniki z prosta
dwuwarstwowg $ciang zarodnika i waskim otworem trzonka. Wzgledem pozostatych gatunkow
Claroideoglomus wyroznia si¢ grubg warstwa 2. Sciany zarodnika, zmiennym barwieniem w
odczynniku Melzera i sktadem nukleotydow regionu SSU-ITS-LSU nrDNA i genu RPBL.

UWAGI. Claroideoglomus hanlinii zostato oryginalnie znalezione na potwyspie Hicacos na
poénocnym wybrzezu Kuby (Blaszkowski et al. 2015). Do tej pory jest to jedyne poznane
miejsce wystgpowania tego gatunku, a wigc moze on by¢ rzadki lub endemiczny dla Kuby.
Nazwa zostata nadana na cze$¢ mykologa Prof. Richarda Hanlina, USA (Btaszkowski et al.
2015a). Gatunek przeniesiony do rodzaju Entrophospora pod nazwa E. hanlinii Blaszk.,
Niezgoda, B.T. Goto, and Magurno, com. nov.

Desertispora omaniana (Szymanczik, Blaszk. et Al-Yahya’ei) Szymanczik, Btaszk.,
Koztowska, et Al-Yahya’ei, comb. nov.

MycoBank MB 823564.
Mycological Progress 17 (4), 444. 2018.

Basionym: Diversispora omaniana. Szymanczik, Blaszk. et Al-Yahya’ei. Mycologia 106, 247.
2014.

OPIS. Zarodniki formowane w glebie na koncu strzgpki zarodnikono$nej, hialinowe lub
brazowozotte (5C8), z jednym trzonkiem. Zarodniki kuliste lub nibykuliste, (85-) 136(-170)
um $r., rzadziej jajowate, 110-160 x 130—-180 um. Sciana zarodnika sktada si¢ z trzech warstw,
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z ktorych warstwa 1. jest hialinowa, szorstka, (1,0-)1,9(—2,8) wum gruba; u starszych
zarodnikow jest czesto silnie roztozona lub catkowicie ztuszczona. Warstwa 2. jednolita, gietka,
gladka, hialinowa do pastelowo zoltej (2A4), (1,5-)2,4(-3,8) um gruba. Warstwa 3.
zlaminowana, gladka, hialinowa, o grubosci (4,8-)8,9(—=22,0) um; czasem po skruszeniu
zarodnikow rozwarstwia si¢, uwalniajac grupy stojow lub pojedyncze stoje. W odczynniku
Melzera warstwa 2. barwi si¢ na jasnozotto (3A3), warstwa 3. na rozowo (9A2) do matowo
czerwonego (11C3). Trzonek hialinowy do pastelowo zottego (2A4), (10,8-)14,3(—23,5) um
szeroki przy podstawie zarodnika. Otwor trzonka (3,0-)7,1(—14,3) um szeroki przy podstawie
zarodnika, otwarty lub zamkniety przez nieznacznie wglgbiong przegrode. Przegroda
usytuowana do 15,7 um ponizej podstawy zarodnika. Zawarto$¢ zarodnika kleista,
nieprzejrzysta, hialinowa do brazowozoéttej (5C8).

FILOGENEZA. Najblizej spokrewniona z Redeckera megalocarpum i Glomus tortuosum.
CECHY WYROZNIAJACE. Jak dla rodzaju Desertispora.

UWAGI. Nazwa “omaniana” wywodzi si¢ od Omanu, w ktérym ten gatunek zostat znaleziony
po raz pierwszy (Symanczik et al. 2018).

Diversispora peridiata Btaszk., Chwat, Kovacs et Goralska, sp. nov.
MycoBank MB 814173.
Mycological Progress 14 (105). 2015.

OPIS. Zarodniki tworzone w glebie i wewnatrz korzeni, glomoidalne. Powstaja pojedynczo,
rzadko w luznych lub zwartych gronach zawierajgcych 3-21 zarodnikéw. Czasami sg pokryte
peridium ztozonym z hialinowych strzepek o szerokosci 2,8—8,5 um. Zarodniki jasnozotte
(4A2) do zottych (4A6), kuliste, glomoidalne lub nibybkuliste, (35-)74(-100) um $r., rzadziej
jajowate, 70-80 x 90-100 pm. Sciana zarodnika zbudowana z dwoch warstw, z ktorych
pierwsza (warstwa 1.) jest trwata, jednolita, jasnozotta (3A3) do zéttobrunatnej (5C8), 0,8-2,3
um gruba. Warstwa 2. zlaminowana, hialinowa, 3,4-7,5 um gruba, czasami rozwarstwia si¢ u
energicznie skruszonych zarodnikow. Zaré6wno $ciana zarodnika, jak i peridium nie barwig si¢
w odczynniku Melzera. Trzonek cylindryczny do lejkowatego, (5,0-)6,1(—8,3) um szeroki przy
podstawie zarodnika. Otwor trzonka zamknigty przegroda ciagla z kilkoma najbardziej
wewnetrznymi stojami warstwy 2. $ciany zarodnika. Mykoryza z arbuskulami i strzepkami
barwigcymi si¢ jasno w 0,1% blekicie trypanu.

FILOGENEZA. Najblizszymi filogenetycznie gatunkami sa Diversispora gibbosa i
Diversispora trimurales.

CECHY WYROZNIAJACE. Okazjonalne tworzenie zarodnikow w skupieniach, obecno$é
peridium na powierzchni skupien zarodnikow i pojedynczych zarodnikach, stosunkowo gruba,

zabarwiona 1 trwala warstwa 1. $ciany zarodnika oraz sktad nukleotydow regionu SSU-ITS-
LSU nrDNA i genu RPBL.

UWAGI. Nazwa peridiata nawigzuje do peridium tworzacego plaszcz grzybniowy otaczajacy
zarodniki tego gatunku. Diversispora peridiata zostala oryginalnie znaleziona w Stowinskim
Parku Narodowym, w ryzosferze A. arenaria (Btaszkowski et al. 2015d).

Diversispora sabulosa Btaszk. et Koztowska, sp. nov.
MycoBank MB 823568.
Myecological Progress 17 (4), 444. 2018.

OPIS. Zarodniki glomoidalne, tworzone pojedynczo w glebie. Zarodniki kuliste do
nibykulistych, (17-)51(—67) um, czasem jajowate, 80—110 x 95-130 pum, ciemnozotte (4A8),
pomaranczowozolte (4B8) do brazowozottych (5C8). Sciana zarodnika zbudowana z dwéch
warstw. Warstwa 1. potgietka, jednolita, trwata (nie zluszcza si¢), hialinowa do jasnozottej
(4A5), (1,2-)2,5(-3,6) um gruba. Warstwa 2. zlaminowana, trwata, gtadka, zotta (4A8) do
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pomaranczowozottej (4B8), rzadko brazowozoéttej (5C8), (3,8-)5,2(—7,5) um gruba. Zadna z
warstw nie wykazuje reakcji amyloidalnej lub dekstrynoidalnej w odczynniku Melzera.
Trzonek w jasnozotty (3A3-4A4), prosty lub zakrzywiony, cylindryczny do lejkowatego,
Czasami nieznacznie zwezony przy podstawie zarodnika, (5,6-)6,9(—8,5) um szeroki przy
podstawie zarodnika. Sciana trzonka ztozona z warstw ciaglych z warstwami 1. i 2. $ciany
zarodnika. Otwor trzonka (1,4-)2,4(—3,0) um szeroki, otwarty lub zamkniety przez prostg lub
nieznacznie wglebiong przegrode wywodzacg si¢ z wewngetrznej Sciany trzonka.

FILOGENEZA. Najblizej spokrewniona z Diversispora aurantia i D. spurca.

CECHY WYROZNIAJACE. Trwata, jednolita, bezbarwna warstwa 1. ciany zarodnika,
ktora jest stosunkowo gruba w poréwnaniu do zlaminowanej warstwy 2. tej Sciany, 1 sklad
nukleotydowy sekwencji regionu SSU-ITS-LSU nrDNA i genu RPB1. Sposrod opisanych
Diversispora spp., tylko D. peridiata tworzy zarodniki z dwiema trwalymi warstwami $ciany
zarodnika, ale zarodniki D. peridiata powstaja w skupieniach pokrytych peridium (vs.
pojedynczo bez peridium).

UWAGI. Nazwa ,,sabulosa” (piaszczysty, zwirowaty) odnosi si¢ do siedliska, w ktorym ten
gatunek zostal oryginalnie znaleziony (Symanczik et al. 2018).

Diversispora slowinskiensis Btaszk., Chwat, Goralska et Kovacs, sp. nov.
MycoBank MB 814174.
Mycol. Progress 14, 105, 8/12. 2015.

OPIS. Zarodniki powstaja pojedynczo w glebie, glomoidalne, bladozoite (2A3) do
szarozottych (3B5), kuliste do nibykulistych, (75-)138(-190) um ér., rzadziej jajowate, (70—
115 x 105-170 um. Sciana zarodnika posiada trzy warstwy. Warstwa 1. hialinowa do
z6ttobrunatnej (5E8), (1,0-)2,3(-5,3) um gruba, czesto pokryta pecherzykowatymi
zgrubieniami, do 7 pm wysokimi. Warstwa 2. nietrwata, jednolita, gtadka, bezbarwna, 0,8—4,0
um gruba, rozktada si¢ z wiekiem, czasem catkowicie zluszcza si¢ u starszych zarodnikow; u
mtodych okazow jest plastyczna, czasami pgeznieje w PVLG. Warstwa 3. gigtka, zlaminowana,
bezbarwna, 2,3-10,0 pm gruba. Zadna z tych warstw nie barwi sie¢ w odczynniku Melzera.
Trzonek zwykle hialinowy, rzadko zottobrunatny (5ES8), cylindryczny do lejkowatego, nieco
zwezony przy podstawie zarodnika, prosty lub nieznacznie zakrzywiony, 9,3—15,4 um szeroki
przy podstawie zarodnika. Otwor trzonka (2,5-)3,7(—4,5) um przy podstawie zarodnika,
zamkniety prosta lub nieznacznie wgltebiong przegroda ciagla z warstwa 3. Sciany zarodnika.
Mykoryza z arbuskulami barwigcymi si¢ blado w 0,1% biekicie trypanu.

FILOGENEZA. Filogenetycznie najblizej spokrewniona z Diversispora arenaria i D.
jakucsiae.

CECHY WYROZNIAJACE. Warstwa 1. §ciany zarodnika urzezbiona pecherzykowatymi
wyrostami, zlaminowana warstwa 2. $ciany zarodnika tatwo rozwarstwiaja si¢ u skruszonych
zarodnikéw 1 sktad nukleotydowy sekwencji ntDNA regionu SSU-ITS-LSU oraz genu RPB1.

UWAGI. Gatunek znaleziony w Stowinskim Parku Narodowym (SPN). Porownania sekwencji
D. slowinskiensis z sekwencjami zdeponowanymi w publicznych bazach danych sugeruja, ze
gatunek ten jest endemitem dla SPN (Btaszkowski et al. 2015d).

Diversispora sporocarpia Chachuta, Mleczko, Zubek, Niezgoda, Koztowska, Jobim, B.T. Goto
et Blaszk., sp. nov.

MycoBank MB 828318.
Mycological Progress 18, 369-384. 2019.

OPIS. Glomerokarpy szaro pomaranczowe (6B3) do jasnobragzowych (6D8), epigeiczne.
Peridium cienkie, hialinowe do jasnozoltego (4A4), tylko czgsciowo pokrywajace zarodniki.
Gleba zotta (3A6) do jasnobrgzowej (5DS8), zbudowana z hialinowych prostych lub
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rozgalezionych strzepek, o szerokosci 12,5-22,3 um i setek zarodnikow. Zarodniki
glomoidalne, zo6tte (3A6) do jasnobragzowych (5D8), zwykle jajowate, 110-140 x 140-190 pm.
Sciana zarodnikéw ztozona z czterech warstw. Warstwa 1. polprzezroczysta, bladozotta (4A3),
nibygietka, gladka, (0.8-)1.4(—2.3) wm gruba, gdy nienaruszona. Warstwa 2. jednolita,
nibygietka, zoétta (3A6) do jasnobragzowej (5DS), (1,0-)1,5(—2,0) um gruba. Obie warstwy
przylegaja do siebie $cisle, nawet po bardzo energicznym skruszeniu zarodnikow. Warstwa 3.
zlaminowana, trwata, hialinowa do biatozoéttej (4A2), (5,0-)7,6(—9,8) um gruba, sktadajaca si¢
cienkich, <0,5 um grubych, stojow, ktore czasami rozdzielajg po energicznym kruszeniu
zarodnikow. Warstwa 4. jednolita, trwata, gigtka, hialinowa, 0,4—0,7 um gruba, luzno zwigzana
z warstwa 3. Zadna z warstw nie barwi sie w odczynniku Melzera. Trzonek pastelowo zotty
(3A4) do szarozottego (3BS8), prosty lub zakrzywiony, cylindryczny, rzadziej lejkowaty,
(10,2-)12,2(~15,7) um szeroki przy podstawie zarodnika. Sciana trzonka ztozona z czterech
warstw ciggtych z warstwami 1—4 $ciany zarodnika. Otwor trzonka (0,8—)3,0(—5,0) um $r. przy
podstawie zarodnika, zamknigty przez pogrubiajgce si¢ $ciany trzonka, czasem przez przegrode
taczacg wewngtrzne powierzchnie warstwy 4. §ciany trzonka lub obie te struktury.

FILOGENEZA. Filogenetycznie najblizej spokrewniona z Diversispora epigaea.

CECHY WYROZNIAJACE. R6zni si¢ od innych gatunkéw z rodzaju Diversispora z powodu
tworzenia zwartych glomerokarpéw z losowo rozmieszczonymi zarodnikami, pod wzgledem

wlasnosci fenotypowych warstw S$ciany zarodnika i sktadem nukleotydowym sekwencji
nrDNA regionu SSU-ITS-LSU oraz genu RPB1.

UWAGI. Dotychczas gatunek znany tylko ze stanowiska, w ktorym zostal oryginalnie
znaleziony, tj. w Pieninskim Parku Narodowym. Nieznane sa wlasnosci jego mykoryzy,
poniewaz nie badano korzeni Maianthemum bifolium, z ktérymi byt potencjalnie zwigzany w
polu i podjete proby wyhodowania go w kulturze jednogatunkowej nie powiodly sie.

Nazwa ,,sporocarpia” nawigzuj¢ do sporokarpow (= glomerokarpow) tworzonych przez ten
gatunek (Jobim et al. 2019).

Diversispora varaderana Btaszk., Chwat, Kovacs et Goralska, Sp. nov.
MycoBank MB 814172.
Mycological Progress 14, 105, 3/12. 2015.

OPIS. Zarodniki glomoidalne, tworzone pojedynczo, zotte (3A6) do ciemnozottych (4C8),
kuliste (60—)75(=90) um ér. Sciana zarodnika zbudowana z dwoch warstw, z ktorych pierwsza
szybko rozktada si¢ z czasem, jest hialinowa do jasnozottej (2A2), 1,0—-1,5 um gruba. Warstwa
2. zlaminowana, gtadka, zotta (3A6) do ciemnozottej (4C8), 3,3-7,5 um gruba. Obie warstwy
nie barwia si¢ w odczynniku Melzera. Trzonek hialinowy do jasnozoéttego (2A2), cylindryczny
do lejkowatego, 4,5-8,5 um szeroki przy podstawie zarodnika. Otwor trzonka zamknigty
przegroda ciagla z kilkoma najbardziej wewnetrznymi stojami warstwy 2. §ciany zarodnika.
Mykoryza z arbuskulami barwigcymi si¢ blado w 0,1% bfgkicie trypanu.

FILOGENEZA. Filogenetycznie najblizej spokrewniona z Diversispora insculpta.

CECHY WYROZNIAJACE. Morfologicznie rézni si¢ od D. insculpta, ktora rowniez ma
zarodniki ze $ciang zarodnika sktadajaca si¢ z dwoch warstw, W tym, ze warstwa 1. tej Sciany
jest nietrwala (vs. trwata u D. insculpta), a wewnetrzna powierzchnia warstwy 2. jest gladka

(vs. urzezbiona dotkami; Btaszkowski 2012). Ponadto rézni si¢ sktadem nukleotydowym
sekwencji nrDNA regionu SSU-ITS-LSU i genu RPB1.

UWAGI. Gatunek oryginalnie znaleziony niedaleko miasta Varadero, na potwyspie Hicacos,
na péinocnym wybrzezu Kuby (Btaszkowski et al. 2015d).

Fylotypy o podobienstwie molekularnych sekwencji SSU-ITS-LSU >97%, §wiadczacym o
tozsamosci gatunkowej, zidentyfikowano rowniez w Czechach Srodkowych, Polsce i Wielkiej
Brytanii.
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Dominikia difficilevidera Btaszk., Géralska et Chwat, Sp. nov.
MycoBank MB 812248.
Botany 93(7). 2015.

OPIS. Zarodniki glomoidalne, zwykle tworzone pojedynczo, bardzo rzadko w luznych
skupieniach, z 2-5 zarodnikami. Zarodniki hialinowe, kuliste, 31-45 um $r., rzadko jajowate,
31-38 um X% 33-59 um, z trzywarstwowg $ciang zarodnika. Warstwa 1. nibytrwata, (1.1-
)1.8(—2.8) um gruba gdy nienaruszona, zwykle tylko nieznacznie roztozona u dojrzatych
zarodnikow. Warstwa 2. zlaminowana, gtadka, (0.8-)1.2(—1.6) um gruba, sktadajgca si¢ z
bardzo cienkich, <0.5 um, stojow $cisle przylegajacych do siebie. Warstwa 3. gietka do
nibygietkiej, (0.6-)0.7(—1.0) um gruba, zwykle oddzielajaca si¢ od dolnej powierzchni warstwy
2. u skruszonych zarodnikéw. Zadna z warstw 1-3 nie barwi si¢ w odczynniku Melzera.
Trzonek cylindryczny do lejkowatego, 4,6—7,2 um szeroki przy podstawie zarodnika. Omwor
trzonka zamknigty przegroda ciagla z warstwa 3. $ciany zarodnika. Mykoryza z arbuskulami i
wezykulami, ktore barwig si¢ ciemno w 0,1% bfekicie trypanu.

FILOGENEZA. Najblizej spokrewniona z Do. achra i Do. duoreactiva.

CECHY WYROZNIAJACE. Bardzo male hialinowe zarodniki, rzadko tworzone w
skupieniach, wyraznie grubsza warstwa 1. §ciany zarodnika niz gléwna strukturalna
zlaminowana warstwa 2. tej Sciany i sktad nukleotydowy sekwencji nrDNA regionu SSU-ITS-
LSU oraz genu RPB1.

UWAGI. Nazwa ,,difficilevidera” nawigzuje do trudnosci w zaobserwowaniu bardzo matych i
bezbarwnych zarodnikéw tego gatunku. Dominikia difficilevidera zostata odkryta w
Stowinskim Parku Narodowym (Btaszkowski et al. 2015b).

Dominikia duoreactiva Btaszk., Goralska et Chwat, sp. nov.
MycoBank MB 812247.
Botany 93(7). 2015.

OPIS. Zarodniki tworzone w luznych lub zwartych gronach, z 20 do ponad 100 zarodnikami.
Zarodniki jasnozolte (4A4) do pomaranczowozottych (4B8), kuliste, 30-70 pum $r., rzadko
jajowate, wydtuzone do nieregularnych, 35-60 um x 55-90 pm. Sciana zarodnika zbudowana
z trzech warstw. Warstwa 1. nibytrwata, gtadka lub nieznacznie chropowata, hialinowa, (1.0—
)1.3(—1.8) um gruba, czasami nieznacznie rozktada si¢ z wiekiem. Warstwa 2. zlaminowana,
gtadka, jasnozoétta (4A4) do pomaranczowozottej (4B8), (1.6-)2.2(—3.4) um gruba, sktadajaca
si¢ z bardzo cienkich, <0,5 pm grubosci, stojow, $cisle przylegajacych do siebie. Warstwa 3.
gietka do nibygietkiej, hialinowa, (0.6-)0.8(—1.0) um gruba, zwykle oddzielajaca si¢ od dolnej
powierzchni warstwy 2. u skruszonych zarodnikéw. Warstwy 1. 1 3. barwig si¢ w odczynniku
Melzera. Trzonek cylindryczny do lejkowatego, 5,5-12,0 um szeroki przy podstawie
zarodnika. Otwor trzonka zwykle zamknigty przegroda ciagla z warstwa 3. §ciany zarodnika,
rzadziej otwarty. Mykoryza z arbuskulami i wezykulami barwigcymi si¢ ciemno w 0,1%
bigkicie trypanu.

FILOGENEZA. Filogenetycznie najblizej spokrewniona z Do. achra.

CECHY WYROZNIAJACE. Tworzenie skupien z licznymi matymi, z6ttymi zarodnikami,
barwienie si¢ dwoch sktadowych Sciany zarodnika, warstw 1. i 3., w odczynniku Melzera i
sktad nukleotydowy sekwencji nrDNA regionu SSU-ITS-LSU oraz genu RPBL.

UWAGI. Nazwa ,,duoreactiva” pochodzi od barwienia si¢ dwoch warstw $ciany zarodnika, w
odczynniku Melzera. Dominikia duoreactiva zostata oryginalnie znaleziona w wydmach
nadmorskich wyspy Giftung nalezacej do Egiptu (Btaszkowski et al. 2015b).

Dominikia emiratia Btaszk., Koztowska, Mullath, AlDhaheri et Al-Yahya’ei, sp. nov.
MycoBank MB 819815.
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Botany 95(7), 629-639. 2017.

OPIS. Zarodniki glomoidalne, tworzone w glebie w luznych lub zwartych skupieniach z 3—15
zarodnikami. Zarodniki pomaranczowe (6B8) do bragzowo pomaranczowych (7C8), zwykle
kuliste, (40-)63(—87) um $r., rzadziej jajowate, 40-83 x 60—-100 pm. Sciana zarodnika
zbudowana z trzech warstw. Warstwa 1. trwata, gtadka, hialinowa do bladozoéttej (4A3), (0,8—
)1,3(—2,3) um gruba. Warstwa 2. zlaminowana, gtadka, jasnozotta (3A6-4A4), (2,3-)3,1(-5,0)
um gruba, $cisle zwigzana z warstwa 3. Warstwa 3. zlaminowana, pomaranczowa (6B8) do
bragzowo pomaranczowej (7C8), (2,8-)6,1(—9,8) um gruba. W odczynniku Melzera tylko
warstwa 3. barwi si¢ na kolor rudobragzowy (9C8-9D8). Trzonek jasnozotty (3A6) do
jasnopomaranczowego (5A4), czasem nieznacznie zwezony przy podstawie zarodnika, prosty
lub zakrzywiony, cylindryczny, rzadko lejkowaty, (10,0-)14,4(—25,0) um szeroki przy
podstawie zarodnika. Otwor trzonka (1,0-)2,4(-11,5) um ér., zwykle otwarty, rzadko
zamknigty wglebiong przegroda ciagla z kilkoma najbardziej wewngtrznymi stojami warstwy
3. $ciany zarodnika.

FILOGENEZA. Filogenetycznie najblizej spokrewniona z Do. compressa, ale pokrewienstwo
to wynosi tylko ca. 87%.

CECHY WYROZNIAJACE. W poréwnaniu do Do. compressa zarodniki Do. emiratia (i) sa
ciemniej zabarwione, (ii) maja bardziej zlozona S$cian¢ zarodnika o innych cechach
fenotypowych i histochemicznych oraz (iii) ich trzonek jest ca. 1,4-raza szerszy przy podstawie
sa cigglymi strukturami (Oehl et al. 2015). Ponadto gatunki te rézni sktad nukleotydowy
sekwencji nrDNA regionu SSU-ITS-LSU.

UWAGI. W srodowisku naturalnym Do. emiratia zarodnikowala w ryzosferze Citrus X
aurantiifolia, Punica granatum i Vitis vinifera, ktére uprawiano w gospodarstwie rolnym w
Zjednoczonych Emiratach Arabskich (Al-Yahya’ei et al. 2017).

Dominikia lithuanica Btaszk., Chwat et Goralska, Sp. nov.
MycoBank 818099.
Botany 94(12), 1075-1085. 2016.

OPIS. Zarodniki glomoidalne, powstaja w glebie w luznych lub zwartych gronach, 90-300 x
95-360 pum, réwniez zawierajacych liczne sterylne strzepki wigzace materi¢ organiczng.
Zarodniki powstajg na koncu strzgpki zarodnikonos$nej, odgatezionej od strzepki rodzicielskiej,
cigglej z zewnatrzkorzeniowa strzgpka mykoryzowa. Zarodniki hialinowe do bladozottych
(3A3), kuliste, (22-)39(-52) um sr., czasami jajowate, wydtuzone lub nieregularne, 27-55 x
34-89 pm, z jednym trzonkiem. Sciana zarodnika z trzema warstwami, z ktérych tylko 3.
czasami jest bladozotta (3A3). Warstwa 1. nibytrwata, gietka, (0,8-)1,3(-1,5) um gruba,
czasami catkowicie zluszczona u starszych zarodnikow. Warstwa 2. trwala, jednolita,
nibygietka, (1,0-)1,3(-1,8) um gruba, czasem oddzielajaca si¢ od warstwy 3. u skruszonych
zarodnikow. Warstwa 3. trwata, zlaminowana, nibygigtka, (1,6-)2,4(-3,6) um gruba,
nierozwarstwiajgca si¢ po nawet energicznym kruszeniu zarodnikow. W odczynniku Melzera
warstwy 1. i 3. barwig si¢ od pomaranczowobiatego (6A2) do szaroczerwonego (7B3). Trzonek
hialinowy do bladozottego (3A3), prosty lub zakrzywiony, cylindryczny do lejkowatego,
rzadko zwezony przy podstawie zarodnika, (3,0-)6,7(-11,3) um szeroki przy podstawie
zarodnika. Otwor trzonka (0,8-)1,9(-5,5) um $r. przy podstawie zarodnika, otwarty.

FILOGENEZA. Molekularnie najblizej spokrewniona z Do. achra.

CECHY WYROZNIAJACE. Dominikia lithuanica rézni si¢ od Do. achra pod wzgledem (i)
barwy zarodnikow, ktore u Do. achra pozostaja hialinowe przez ich caty cykl zyciowy, (ii)
wlasnosci fenotypowych 1 histochemicznych warstw $ciany zarodnika 1 (ii1) wymiaru trzonka,
Sciany trzonka oraz otworu taczacego kanat trzonka z wngtrzem zarodnika (Btaszkowski et al.
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2009). Ponadto gatunki te rozni sktad nukleotydowy sekwencji nrDNA regionu SSU-ITS-LSU
i genu RPBL.

UWAGI. Nazwa ,lithuanica” odnosi si¢ do Litwy, gdzie gatunek ten zostal odkryty
(Btaszkowski et al. 2016).

Dominikia litorea Btaszk. et Koztowska, Sp. nov.
MycoBank MB 823832.
Phytotaxa (3):338. 2018.

OPIS. Zarodniki glomoidalne, tworzone w glebie, w luznych lub zwartych gronach, z 3-22
zarodnikami. Zarodniki hialinowe, zwykle kuliste lub nibykuliste, (11-)25(-35) um $r., rzadko
jajowate, 23-33 x 29-50 pm, z jednym trzonkiem. Sciana zarodnika sktada sie z dwoch
trwatych hialinowych warstw o tej samej grubosci, (0,8-)1,0(—1,2) um. Warstwa 1. jednolita,
gladka. Warstwa 2. zlaminowana, gtadka, ztozona z bardzo cienkich, <0,5 um grubosci, Scisle
przylegajacych stojow, nierozdzielajacych si¢ nawet po energicznym kruszeniu zarodnikow,
czesto oddzielajaca si¢ od warstwy 1., nawet u nieskruszonych zarodnikéw. W odczynniku
Melzera tylko warstwa 2. barwi si¢ na bladoczerwono (7A3) do pastelowoczerwonego (7A5),
rzadziej na kolor pastelowo zo6tty (3A4) lub ciemnoczerwony (9A8). Trzonek hialinowy, prosty
lub zakrzywiony, zwykle lejkowaty, rzadziej cylindryczny lub zwezony przy podstawie
zarodnika, (2,5-)3,7(-9,0) um szeroki przy podstawie zarodnika. Sciana trzonka (0,8-)1,3(—
2,0) um gruba przy podstawie zarodnika, zbudowana z dwoch warstw ciggtych z warstwami 1.
12. §ciany zarodnika. Otwor trzonka otwarty, (0,8—)1,6(-5,8) um $r. przy podstawie zarodnika.
Mykoryza z arbuskulami, wezykulami i strzgpkami wewnatrz- oraz zewnatrzkorzeniowymi
barwigcymi na biato fioletowo 16A2 do ciemnofioletowego 16E8) w bigkicie trypanu

FILOGENEZA. Najblizej spokrewniona z Do. indica.

CECHY WYROZNIAJACE. Jednakowa grubos¢ warstw 1. i 2. éciany zarodnika, barwna
reakcja warstwy 2. §ciany zarodnika w odczynniku Melzera oraz sktad nukleotydowy
sekwencji nrfDNA regionu SSU-ITS-LSU i genu RPB1. R6zni si¢ od Do. indica pod wzglgdem
wilasnosci fenotypowych i histochemicznych warstw $ciany zarodnika oraz sktadu
nukleotydowego sekwencji nrDNA regionu SSU-ITS-LSU i genu RPB1.

UWAGI. Nazwa gatunku ,litorea” nawigzuje do piaszczystych wydm, w ktorych zostat on

oryginalnie znaleziony. W wydmach tych Do. litorea byla prawdopodobnie zwigzana z
korzeniami Xanthium spinosum, ktére rosto niedaleko miasta Verico (Grecja) przy Morzu
Srédziemnym (Blaszkowski et al. 2018c). Przeszukiwania BLASTu, wykorzystujac sekwencje
SSU-ITS-LSU D. litorea, zasugerowaty, ze D. litorea rowniez wystgpuje w Chinach;
podobienstwo wykazanych fylotypéw wynosito 98%.

Glomus bareae Btaszk., Niezgoda, B.T. Goto et Koztowska, sp. nov.
MycoBank MB 826965.
Botany 96, 737-748. 2018.

OPIS. Zarodniki glomoidalne, tworzone w glebie w skupieniach zawierajacych do ponad stu
zarodnikow. Zarodniki pastelowo zotte do jasnozottych, kuliste do nibykulistych, (38—-)61(—82)
um $ér., rzadko jajowate, 50-79 x 57-94 um, lub podtuzne, 50-57 x 160—197 pm. Sciana
zarodnika sktada si¢ z trzech warstw. Warstwa 1. nietrwala, Sluzowata, hialinowa, gtadka, (1,0
)1,3(—1,5) um gruba gdy nienaruszona, z wiekiem staje si¢ chropowata i stopniowo rozktada
si¢, czasami nieznacznie pecznieje w PVLG. Warstwa 2. trwata, zlaminowana, gladka,
jasnozotta (4A3) do pastelowo zottej (3A4). Warstwa 3. trwata, jednolita, gictka do
nibygigtkiej, jasnozotta (3A3), (0,6-)0,8(—1,0) um gruba. Tylko warstwa 1. barwi si¢ w
odczynniku Melzera na szaroczerwono (9B5) do czerwonobragzowego (9D8). Trzonek
pastelowo zotty (3A4) do jasnozoéttego (4A3), cylindryczny lub nieznacznie lejowaty, czasem
zwezony przy podstawie zarodnika, (6,0—)10,2(—13,8) um szeroki przy podstawie zarodnika.
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Sciana trzonka ztozona z trzech warstw cigglych z warstwami 1-3 $ciany zarodnika. Otwor
zwykle otwarty, rzadziej zamkniety przez wglebiong przegrode, ciagly z warstwa 3. Sciany
trzonka. Przegroda ca. 0,8 um gruba, umiejscowiona przy podstawie zarodnika lub 3,6 um
nizej. Mykoryza z arbuskulami, wezykulami i licznymi petlami barwigcymi si¢ ciemno W
bigkicie trypanu.

FILOGENEZA. Najblizej spokrewnione z Gl. tetrastratosum.

CECHY WYROZNIAJACE. W poréwnaniu do Gl. bareae, zarodniki Gl. tetrastratosum
mogg by¢ znacznie ciemniejsze, niemal 3-krotnie wicksze, gdy kuliste, majg $cian¢ zarodnika
2.4—3.4-raza grubsza, ktéra sktada si¢ z czterech warstw (vs. 3-warstwowa u G. bareae).
Ponadto trzonek G. tetrastratosum jest 1.7-2.1-raza szerszy, ma 1.7—2.4-raza grubszg $ciang i
do 1.6-raza szerszy otwor przy podstawie zarodnika. W koncu oba gatunki réznig si¢ wyraznie
molekularnie: 0 3.7%-4.1% i 1.4%-1.6%, jak wykazaly porownania sekwencji odpowiednio
regionu SSU-ITS-LSU nrDNA i genu RPB1.

UWAGI. Gatunek zostat znaleziony w wydmach nadmorskich w okolicach Swinoujscia, gdzie
prawdopodobni zyt w symbiozie z A. arenaria. Zostal nazwany na czes¢ profesora Jose Miguel
Bareae, w uznaniu jego osiggni¢¢ badawczych nad AGM (Btaszkowski et al. 2018b).

Glomus tetrastratosum Btaszk., Chwat et Goralska, Sp. nov.
MycoBank MB 809375.
Mycoscience 56, 282. 2015.

OPIS. Zarodniki glomoidalne, tworzone na koncu strzgpki zarodnikono$nej, interkalarnie, w
luznych gronach z 2—-58 zarodnikami lub pojedynczo, z jednym trzonkiem. Zarodniki jasnozotte
(3A2), pastelowo zotte (3A3) do zottobrunatnych (5C8), kuliste, (55-)136(-240) um sr., rzadko
jajowate, 90-135 x 110150 um. Sciana zarodnika zbudowana z czterech warstw. Warstwa 1.
Sluzowata, hialinowa, (1,0-)2,6(-5.5) pum gruba, czesto peczniejaca w PVLG, rzadko
catkowicie ztuszczona u starszych zarodnikéw. Warstwa 2. jednolita, gladka, gietka do
nibygietkiej, hialinowa, (0,8-)1,3(-2,3) um gruba, zwykle $cisle przylegajaca do warstwy 3.
Warstwa 3. zlaminowana, gtadka, jasnozotta (3A4) do bragzowozottej (5C8), (5,5-)8,8(-13,3)
um gruba. Warstwa 4. gigtka do nibygietkiej, jednobarwna z warstwa 3., (0,8-)0,9(-1,0) um
gruba, Scisle przylegajagca do warstwy 3., przez co moze by¢ trudna do zauwazenia. Tylko
warstwa 1. barwi si¢ na r6zowo (11A5) do czerwonego (11C8) w odczynniku Melzera. Trzonek
cylindryczny do lejkowatego, pastelowo zotty (3A4) do brazowozottego (5C8), (13,3-)17,2(—
28,3) um szeroki przy podstawie zarodnika, gdzie czasem jest nieznacznie zwezony. Sciana
trzonka pastelowo zotta (3A4) do brazowozottej (5C8); (6,0-)7,2(-8,5) um gruba przy
podstawie zarodnika, ciggta z warstwami 1—4 §ciany zarodnika. Otwor trzonka (1,5-)4,1(-13,8)
um $r., otwarty lub zamknigty przegroda ciggla z warstwg 4. Sciany zarodnika. Mykoryza z
arbuskulami, wezykulami i strzepkami barwigcymi si¢ ciemno w 0,1% blekicie trypanu.

FILOGENEZA. Najblizej spokrewnione z Gl. aggregatum i Gl. macrocarpum.

CECHY WYROZNIAJACE. Gltéwne roznice rozdzielajace Gl. tetrastratosum od GlI.
aggregatum i Gl. macrocarpum tkwia w liczbie warstw $ciany zarodnika (cztery vs. trzy) i
sktadzie nukleotydowym sekwencji nrDNA regionu SSU-1TS-LSU oraz genu RPB1.

UWAGI. Nazwa gatunku ,tetrastratosum” odnosi si¢ do czterowarstwowej §ciany zarodnika.
Glomus tetrastratosum zostalo oryginalnie opisane na podstawie zarodnikow
wyekstrahowanych z kultur jednogatunkowych utworzonych z zarodnikéw pochodzacych z
kultur putapkowych zainokulowanych mieszaning gleby ryzosferowej i fragmentow korzeni
Ammophila arenaria, Carex arenaria, Corynephorus canescens i Juncus articulatus. Rosliny
te kolonizowaly wydmy nadmorskie Stowinskiego Parku Narodowego (Blaszkowski et al.
2015c).
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Halonatospora pansihalos (S.M. Berch et Koske) Btaszk.,Niezgoda, B.T. Goto et Koztowska,
comb. nov.

MycoBank MB 826964.
Botany 96, 737-748. 2018.

OPIS. Zarodniki glomoidalne, tworzone pojedynczo lub w luznych skupieniach, gtéwnie w
glebie, czasem w korzeniach. Skupienia jasnozoétte (3A3) do czerwonobrazowych (9F8), 2-15
x 4-8 mm, z kilkoma do ponad stu zarodnikami, czgsto z fragmentami korzeni, ziarnami piasku
I zanieczyszczeniami glebowymi. Zarodniki jasno zotte (3A3) do czerwonobragzowych (9F8),
kuliste do nibykulistych, (100-)130—155(—200) um $r., z jednym trzonkiem. Sciana zarodnika
ztozona z trzech warstw. Warstwa 1. nibytrwata, hialinowa do bladozottej (4A3), (0,5-)1,0—
5,0(—1,5-15,0) um gruba, silnie pgczniejaca w PVLG 1 przez to tworzaca aureole z
promienistymi kolumnami. Warstwa 2. zlaminowana, jasnozotta (3A3) do czerwonobrgzowej
(9F8), 2,0-38,0 um gruba, na gornej powierzchni urzezbiona rownomiernie rozmieszczonymi
potkolistymi brodawkami. Warstwa 3. gietka do nibygigtkiej, hialinowa do jasnozottej (4A3),
rzadko oddzielajaca si¢ od dolnej powierzchni warstwy 2., nawet po energicznym Kruszeniu
zarodnikow. W odczynniku Melzera tylko warstwy 1. i 2. barwig si¢ odpowiednio na
fioletowor6zowo (15D8) i jasnobragzowo (7D8) do czerwonobragzowego (8D8). Trzonek prosty
lub nieznacznie zakrzywiony, jasnozotty (2A3-3A3) do brazowego (7E8), cylindryczny do
nieznacznie lejkowatego, czasem zwezony przy podstawie zarodnika, (10,0-)15,5(—20,0) um
szeroki przy podstawie zarodnika. Sciana trzonka od jasnozottej (3A3) do brazowej (7E8),
zbudowane z trzech warstw cigglych z warstwami $ciany zarodnika, (3,6-)4,5(—5,5) um gruba
przy podstawie zarodnika. Otwor trzonka otwarty lub zamknigty przez pogrubiajacag si¢
warstwe 2. Sciany trzonka lub warstwe 3. Sciany zarodnika.

FILOGENEZA. Najblizej spokrewniona z Oehlia diaphana i Sclerocystis sinuosa. Jednak
zarodniki O. diaphana sa bezbarwne i warstwa 3. ich $ciany zarodnika jest zlaminowana.
Sclerocystis sinuosa tworzy zwarte glomerokarpy z promieniScie rozmieszczonymi
zarodnikami, ktore powstaja na szczycie strzgpek rozwinigtych ze splotu grzybni
umiejscowionej w srodku glomerokarpu.

CECHY WYROZNIAJACE. Jak dla rodzaju Halonatospora.

UWAGI. Halonatospora pansihalos prawdopodobnie ma ogdlnoswiatowe rozprzestrzenienie,
ale jest gatunkiem wystepujacym rzadko. Jego obecno$¢ stwierdzono w Brazylii, Chinach,
Polsce i USA (Btaszkowski et al. 2018b).

Innospora majewskii (Btaszk. et Kovacs) Btaszk., Kovacs, Chwat et Koztowska, comb. nov.
MycoBank 561205.

Nova Hedwigia 105 (3-4), 403. 2017.

Basionym: Paraglomus majewskii Btaszk. et Kovacs, Mycologia 104 (1), 149. 2012.

OPIS. Zarodniki glomoidalne, powstaja pojedynczo w glebie, hialinowe, zwykle kuliste (35—
)63(~78) um $r., rzadziej jajowate lub o nieregularnym ksztalcie, 50-70 x 65-90 um. Sciana
zarodnika zbudowana z trzech warstw. Warstwa 1. nibygigtka, zluszczajaca si¢ z wiekiem,
gladka, (0,5-)0,7(~1,0) um gruba, gdy nienaruszona. Warstwa 2. trwala, zlaminowana, gtadka,
(2,5-)3,5(-4,4) um gruba. Warstwa 3. trwata, gietka, ca. 0,5 um gruba. Zadna z warstw 1-3 nie
barwi si¢ w odczynniku Melzera. Trzonek prosty lub zakrzywiony, cylindryczny, (3.2-)4.6(—
5.9) um szeroki przy podstawie zarodnika. Sciana trzonka (0.7-)1.4(-2.0) um gruba przy
podstawie zarodnika, ztozona z dwoch warstwa ciggtych z warstwami 1 i 2 §ciany zarodnika;
warstwa 1. rzadko obecna z powodu ztuszczenia. Otwor (1,2-)1,9(—2,5) um szeroki, otwarty.

FILOGENEZA. Najblizej spokrewniona z gatunkami z rodzaju Paraglomus.
CECHY WYPROZNIAJACE. Jak dla rodzaju Innospora.
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UWAGI. Nazwa ,majewskii” zostala nadana na czeS¢ Profesora dr. hab. Tomasza
Majewskiego, wybitnego mykologa i fitopatologa.

Kamienskia divaricata Btaszk., Chwat et Goralska, sp. nov.
MycoBank MB 818100.
Botany 94(12), 1075-1085. 2016.

OPIS. Zarodniki glomoidalne, tworzone w podziemnych, luznych lub zwartych skupieniach,
60270 x 70-330 pum, z licznymi sterylnymi strzepkami, (1,4-)2,6(-3,8) um szerokimi.
Zarodniki powstajg na szczycie strzepek zarodnikotworczych odgatezionych od strzepki
macierzystej, ciaglej z zewnatrzkorzeniowa strzgpka mykoryzowa. Zarodniki hialinowe,
kuliste, (10-)22(-29) um $r., rzadziej jajowate lub wydtuzone do nieregularnych, 4-25 x18-42
um. Sciana zarodnika z dwiema trwatymi, gladkimi warstwami. Warstwa 1. jednolita,
nibygietka do potsztywnej, (0,6-)1,0(-1,2) um gruba, tatwo oddzielajaca si¢ od gornej
powierzchni warstwy 2. u skruszonych zarodnikow. Warstwa 2. zlaminowana, (0,8-)1,0(-1,2)
um gruba. Tylko warstwa 2. barwi si¢ w odczynniku Melzera na r6zowobiato (7A2) do
pastelowo zottego (3A4). Trzonek hialinowy, prosty lub zakrzywiony, cylindryczny do
nieznacznie lejkowatego, (2,2-)4,5(-8,0) um szeroki przy podstawie zarodnika, gdzie czgsto
jest zwezony. Sciana trzonka (1.1-)1.4 (~1.7) um gruba przy podstawie zarodnika, ztozona z
dwoch warstw ciagglych z warstwami 1. 1 2. §ciany zarodnika. Otwor otwarty (0,4-)2,6(—3,8)
um §r.

FILOGENEZA. Najblizej spokrewniona z Kamienskia perpusilla.

CECHY WYROZNIAJACE. Cechami morfologicznymi wyrdzniajacymi K. divaricata sa jej
bardzo mate zarodniki, ktére pozostaja hialinowe niezaleznie od wieku, i czgste barwienie si¢
warstwy 2. §ciany zarodnika w odczynniku Melzera. Jednak unikatowo$¢ tego gatunku glownie
tkwi w jego sekwencjach regionu SSU-ITS-LSU nrDNA i genu RPBL.

Morfologicznie K. perpusila i K. divaricata sa trudne do odréznienia. Strukturg
najwyrazniej rozrozniajaca te dwa gatunki jest ich trzonek zarodnika, ktory u K. divaricata jest
1,1-1,7-raza szerszy i ma otwor o $rednicy ca. 2-krotnie wigkszej. Ponadto warstwy 1. 1 2.
$ciany zarodnika sg odpowiednio jednolita i zlaminowana, odwrotnie niz u K. perpusilla. W
koncu warstwa 2. §ciany zarodnika K. divaricata nigdy nie kurczy si¢ u zarodnikdw energicznie
skruszonych w PVLG, jak czyni to warstwa 2. $ciany zarodnika K. perpusilla.

UWAGI. Nazwa ,,divaricata” odnosi si¢ do rosliny gospodarza Tabernaemontana divaricata,
z ktorg gatunek ten prawdopodobnie byt zwigzany w warunkach naturalnych. Kamienskia
divaricata zostala odkryta w Republice Potudniowej Afryki, niedaleko miasta Strand
(Btaszkowski et al. 2016).

Oehlia diaphana (J.B. Morton et C. Walker) Btaszk., Koztowska et Dalpé, comb. nov.
MycoBank MB 824693.

Nova Hedwiga 107 (3/4), 501-518.

Basionym: Glomus diaphanum. J.B. Morton et C. Walker. Mycotaxon 21, 433. 1984.

OPIS. Zarodniki glomoidalne, formowane pojedynczo lub w luznych skupieniach. Zarodniki
hialinowe, potyskujace, kuliste (50-)90(—130) pum $r., rzadziej jajowate, 110—-125 x 80—90 um.
Sciana zarodnika zbudowana z trzech warstw. Warstwa 1. §luzowata, cienka, <0,5 um gruba,
Scisle przylegta do warstwy 2., zwykle catkowicie zluszczona u wigkszosci dojrzatych
zarodnikow. Warstwa 2. zlaminowana, gltadka, (3,0-)4,7(-6,5) um gruba. Warstwa 3. jednolita
lub zlaminowana, w zaleznos$ci od grubosci. W odczynniku Melzera tylko warstwa 1. barwi si¢
na biator6zowo (7A2). Trzonek hialinowy, prosty lub zakrzywiony, cylindryczny do
lejkowatego, (7,0-)9,5(—12,3) um szeroki przy podstawie zarodnika. Sciana trzonka ztozona z
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trzech warstw ciaglych z warstwami 1-3 $ciany zarodnika. Mykoryza z arbuskulami i
wezykulami barwigcymi si¢ ciemno w biekicie trypanu.

FILOGENEZA. Najblizej spokrewniona z Glomus proliferum i Rhizoglomus intraradices.
CECHY WYROZNIAJACE. Jak dla rodzaju Oehlia.

UWAGI. Prawdopodobnie gatunek szeroko rozpowszechniony w $wiecie, znajdywany w
glebach uzytkowanych rolniczo i nieuzytkach.

Pervetustus simplex Btaszk., Chwat, Koztowska, Crossay, Szymanczak et Al.-Yahya’ei, sp.
nov.

MycoBank MB 820128.
Nowa Hedwiga 105(3-4), 397-410. 2017.

OPIS. Zarodniki glomoidalne, tworzone pojedynczo w glebie. Zarodniki hialinowe, kuliste,
(17-)51(-67) um $r., rzadko jajowate 52-58 x 58-63 um, z jednym trzonkiem. Sciana
zarodnika ztozona z dwoch hialinowych warstw. Warstwa 1. ztuszczajgca si¢ z wiekiem, (1,0—
)1,5(-2,3) um gruba, gdy nienaruszona. Warstwa 2. trwata, zlaminowana, (3,8-)5,1(-7,3) um
gruba. Obie warstwy nie wykazujg amyloidalnos$ci i dekstrynoidalnosci w odczynniku Melzera.
Trzonek hialinowy, prosty lub zakrzywiony, cylindryczny do nieznacznie lejkowatego, czasami
nieznacznie zwe¢zony przy podstawie zarodnika, (3,8-)5,1(-5,8) um szeroki przy podstawie
zarodnika. Scianki trzonka (1,0-)1,3(-1,8) pm gruba przy podstawie zarodnika, ciagla z
warstwami 1. i 2. $ciany zarodnika. Orwor trzonka (0,8-)1,8(-2,8) um $ér., otwarty lub
zamkniety prosta lub nieznacznie wglebiong przegroda taczaca wewnetrzne powierzchnie
warstwy 2. ciany trzonka.

FILOGENEZA. Najblizej spokrewnionym gatunkiem jest Innospora majewskii.

CECHY WYROZNIAJACE. Cechami morfologicznymi najbardziej wyrdzniajacymi Pe.
simplex sg jego bardzo mate, bezbarwne zarodniki z prostg $ciang zarodnika, ktora sktada sie z
dwoch warstw nie reagujacych w odczynniku Melzera.

Zarodniki Pe. simplex i I. majewskii sa podobne pod wzgledem koloru (hialinowe) i cech
trzonka. Jednak $ciana zarodnika I. majewskii jest 1,4-1,6-raza grubsza i sktada si¢ z trzech
warstw. Ponadto otwor trzonka tego gatunku jest otwarty. Oba gatunki najbardziej
przekonywujaco rozdziela sktad nukleotydowy sekwencji regionu SSU-ITS-LSU nrDNA.

UWAGI. Uzywajac metod tradycyjnych, Pe. simplex prawdopodobnie jest trudne do
znalezienia w warunkach naturalnych z powodu niewielkich zarodnikow, ktorych zywotnos¢
jest krotka. Nazwa gatunkowa pochodzi od tacinskiego stowa ,,sSimplex”, tzn. prosty i nawiazuje
do nieskomplikowanej budowy zarodnika.

W $rodowisku naturalnym Pe. simplex bylo zwigzane z korzeniami Salvadora persica i
Tetreana quatarensis, ktore zasiedlaty nieuzytki w Al.-Kamel, w rejonie Al.-Sharqyia, w
Omanie. Gatunek ten réwniez zyl w symbiozie z Ammophila arenaria w nadmorskich
wydmach Morza Srédziemnego, niedaleko Salonikow, i z Alphitonia neocaledonica, roslina
endemiczng, ktora rosta przy kopalni niklu na Nowej Kaledonii (Btaszkowski et al. 2017).

Mimo, ze przeszukiwania bazy BLAST w czasie opisywania gatunku nie ujawnity sekwencji o
podobienstwie >97%, $wiadczacym o tozsamos$ci gatunkowej i sugerujacym, ze Pe. simplex
rzadko wystepuje w $wiecie, ostatnie doniesienia literaturowe dowodzg, ze gatunek ten ma
znacznie szarsze rozmieszczenie.

Rhizoglomus dunense Btaszk. et Koztowska, sp. nov.
MycoBank MB 819816.
Botany 95(7), 629-639. 2017.
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OPIS. Zarodniki glomoidalne, tworzone pojedynczo w glebie, hialinowe, zwykle kuliste, (39—
)99(—125) um $r., rzadziej jajowate, 41-53 x 70-85 pum. Sciana zarodnika zbudowana z trzech
hialinowych warstw. Warstwa 1. nibytrwata, gladka lub nieznacznie chropowata, (1,0—
)1,8(—5,0) um gruba, gdy nienaruszona, rzadko silnie roztozona lub catkowicie ztuszczona u
dojrzatych zarodnikéw. Warstwa 2. zlaminowana, gtadka, (4,0-)6,0(—8,8) um gruba. Warstwa
3. jednolita, gdy 0,5-0,8 um gruba, zlaminaowana gdy grubsza, gi¢tka do poétgietkiej, zwykle
Scisle przylegta do warstwy 2., czasami oddzielajaca si¢ od tej warstwy, gdy grubsza. W
odczynniku Melzera warstwy 1. i 3. barwig si¢ odpowiednio na biatorézowo (9A2) do
ciemnoczerwonego (10C8) i na bladozotto (3A3). Trzonek hialinowy, prosty lub zakrzywiony,
cylindryczny, rzadziej lejkowaty, (3,3-)5,2(—6,8) um szeroki przy podstawie zarodnika. Sciana
trzonka hialinowa, (3,3-)5,2(—6,8) um gruba przy podstawie zarodnika, zlozona z trzech
warstw cigglych z warstwami 1-3 $ciany zarodnika. Otwor trzonka (1,8-)3,9(—8,0) um $r.,
otwarty.

FILOGENEZA. Najblizej spokrewnione z Rhizoglomus clarum.

CECHY WYROZNIAJACE. Struktura najbardziej wyrdzniajaca Rh. dunense jest hialinowa
warstwa 3. §ciany zarodnika, ktora staje jasnozotta w odczynniku Melzera. Wtedy Rh. dunense
sprawia wrazenie, ze jest tozsame z Rh. clarum, ktorego warstwa 3. Sciany zarodnika jest
zabarwiona naturalnie. Najjasniejsze miode zarodniki Rh. clarum sg biate, ale wigkszos¢
dojrzatych zarodnikow staje si¢ zabarwiona. Ponadto zarodniki Rh. clarum sg 1,5-2,6-raza
wieksze, gdy kuliste, majg 1,3-2,0-razy grubsza $cian¢ zarodnika i przy podstawie zarodnika
ich trzonek jest 1,2-4,0-razy szerszy i ma 1,6-5,7-raza grubsza S$ciang. Najbardziej
przekonywujace roznice miedzy Rh. dunense i Rh. clarum tkwig w ich sekwencjach regionu
SSU-ITS-LSU nrDNA i genu RPB1. Na przyktad odchylenie sekwencji SSU-ITS-LSU tych
gatunkow wynosi 12,6-13,4%.

UWAGI. Lacinska nazwa ,,dunensg” odnosi si¢ do siedliska, w ktorym gatunek ten zostat
znaleziony: wydmy nad Morzem Srédziemnym, niedaleko Salonikéw (Al-Yahya’ei et al.
2017).

Rhizoglomus vesiculiferum (Thaxt.) Btaszk., Koztowska, Niezgoda, B.T. Goto et Dalpé,
comb. nov.

MycoBank 824697.
Nova Hedwiga 107 (3/4), 501-518, 2018.
Basionym: Endogone vesiculifera. Thaxt. Proc. Amer. Acad. Arts Sci. 57: 309, 1922.

OPIS. Zarodniki glomoidalne, formowane w glebie w luznych gronach, po 4 do 18 zarodnikow,
rzadko pojedynczo, czesto z hialinowymi, pecherzykowatymi strukturami, przypominajacymi
puste zarodniki. Zarodniki pastelowo zotte (3A4) do jasnozottych (4A4), zwykle kuliste, (69—
)90(—108) um $r., rzadziej jajowate 75-83 x 80-91 um, z jednym trzonkiem. Sciana zarodnika
ztozona z trzech gladkich warstw. Warstwa 1. nibytrwata, hialinowa, potprzezroczysta,
zlaminowana, (1,8-)3,1(—4,5) um gruba, nieznacznie peczniejaca W PVLG. Warstwa 2. trwata,
jednolita, hialinowa, (1,0-)1,3(-2,3) um gruba, $cisle przylegta do warstwy 3., przez co moze
by¢ niewidoczna. Warstwa 3. trwala, zlaminowana, pastelowo zotta (3A4) do jasnozoéltej
(4A4), (10,5-)12,0(-13,0) um gruba, tatwo rozwarstwiajgca si¢, nawet u nieskruszonych
zarodnikow. W odczynniku Melzera warstwa 1. barwi si¢ na biato z6tto (3A3) do bladozottego
(4A3), warstwa 2. na zottoczerwono (9A7) do bialo czerwonego (12A2), a warstwa 3. na
ciemnorubinowo (12F8). Trzonek pastelowo zotty (3A4) do jasnozottego (4A4), prosty lub
nieznacznie zakrzywiony, cylindryczny do lejkowatego, (9,0-)12,8(-15,5) um szeroki przy
podstawie zarodnika. Sciana trzonka (3,8-)4,5(-5,3) um gruba przy postawie zarodnika, ciagta
z warstwami 1-3 $ciany zarodnika. Otwor trzonka (1,5-)3,0(-5,3) um $r. przy podstawie
zarodnika, otwarty.

FILOGENEZA. Najblizej spokrewnione z Rhizoglomus irregulare.
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CECHY WYROZNIAJACE. Pod wzgledem morfologii najbardziej przypomina Rh.
fasciculatus, lecz Rh. vesiculiferum rozni si¢ morfologig spor (brak trzeciej warstwy w $cianie
zarodnika u Rh. fasciculatus) oraz wtasciwosciami histochemicznymi (warstwa pierwsza nie
pecznieje w PVLG u Rh. fasciculatus). Pod wzgledem molekularnym Rh. vesiculiferum jest
najblizsze Rh. irregulare, ktére rowniez rézni si¢ pod wzgledem morfologii: np. warstwa 1.
Sciany zarodnika Rh. vesiculiferum jest zlaminowana, a u Rh. irregulare jest jednolita.

UWAGI. Rhizoglomus vesiculiferum zostalo oryginalnie opisane jako Endogone vesiculifera
(Thaxter 1922). Gerdemann i Trappe (1974) umiescili ten gatunek w rodzaju Glomus, a SchiiBler
I Walker (2010) w rodzaju Funneliformis. Redecker et al. (2013) ostatnig decyzj¢ uznali za
btedng i przeniesli tego grzyba do Rhizoglomus. Jednak przeniesienie to zostato dokonane tylko
na podstawie sekwencji SSU i w zrekonstruowanym drzewie filogenetycznym z tymi
sekwencjami Rh. vesiculiferum zagniezdzito sie¢ wérod sekwencji Rh. irregulare, swiadczac o
tozsamosci tych gatunkow. Jednak analizy filogenetyczne przeprowadzone przez
Btaszkowskiego et al. (2018) z sekwencjami SSU-ITS-LSU i RPB1 jednoznacznie rozdzielity
te dwa gatunki.

Wedlug Thaxtera (1922) oraz Gerdemanna i Trappego (1974), morfologicznie Rh.
vesiculiferum jest niemal identyczne z Rh. fasciculatum. Jednak opisy Rh. fasciculatum
sporzadzone przez tych badaczy byly niekompletne. Obecnie Rh. vesiculiferum i Rh.
fasciculatum sg tatwe do odrdznienia (Btaszkowski 2012; Walker, Koske 1987). Pierwszy
gatunek nie ma gigtkiej warstwy 3. Sciany zarodnika, ktéra wystepuje u drugiego grzyba.
Ponadto warstwa 1. $§ciany zarodnika Rh. vesiculiferum jest pottrwata, zlaminowana i pgcznieje
w PVLG, podczas gdy warstwa 1. Sciany zarodnika Rh. fasciculatum jest trwata, jednolita i nie
pecznieje w PVLG.

Nazwa ,,vesiculiferum” odnosi si¢ do pecherzykowatych, sterylnych struktur czgsto tworzonych
przez ten gatunek.

Sacculospora felinovii Willis, Btaszk., T. Prabhu, Chwat, Goéralska, Sashidhar, Harris, J.
D’Souza, Vaingankar et Adholeya, sp. nov.

MycoBank MB 817258.
Mycol. Progress 15(7). 2016.

OPIS.  Zarodniki  entrofoforioidalne,  tworzone  wewnatrz  ramienia  pgcherza
zarodnikotworczego, pojedynczo w glebie. Zarodniki bladozotte (4A3) do szaro
pomaranczowych (5B5), kuliste (100-)171(—230) um $r., rzadziej jajowate, 140-170 x 190—
210 pm, pokryte ptaszczem grzybniowym. Plaszcz grzybniowy 15—50 um gruby, hialinowy do
brazowozottego (5C8), zbudowany z Scisle poprzeplatanych, prostych lub powyginanych, 4-8
um szerokich strzepek, z licznymi odgatezieniami. Zarodniki z dwiema $cianami zarodnika,
tworzonymi sukcesywnie, nie majacymi kontaktu fizycznego. Sciana 1. zbudowana z trzech
warstw. Warstwa 1., tworzaca powierzchni¢ zarodnika, trwata, gietka do potgietkiej, bladozotta
(4A3) do pastelowo zottej (4A4), (1,3-)1,5(—1,8) um gruba, na gornej powierzchni urzezbiona
roéwnomiernie rozmieszczonymi brodawkami. Warstwa 2. trwata, jednolita, potgictka, gtadka,
(0,8-)1,1(—1,5) wm gruba. Warstwa 3. trwata, Sztywna, jednolita, czasami pgkajaca u
skruszonych zarodnikow, (1,5-)2,6(—4,0) um gruba, z brzegami prawie czarnymi w $wietle
spolaryzowanym. Sciana 2. zlozona z trzech jednolitych, hialinowych, gladkich warstw.
Warstwa 1. gietka do nibygietkiej, (1,0-)1,3(—1,5) um gruba, luzno zwigzana z warstwa 2. u
nienaruszonych zarodnikdéw, zawsze oddzielajace si¢ od niej u skruszonych zarodnikéw.
Warstwa 2. zlaminowana, skorzasta, (1,0-)3,5(—5,8) um gruba. Warstwa 3. gietka, (1,0—
)1,1(—=1,3) wm gruba, zawsze S$ci§le przylegta do dolnej powierzchni warstwy 2. u
nienaruszonych zarodnikéw, czgsto oddzielajgca sie od tej warstwy po skruszeniu zarodnikow.
Pecherz zarodnikotworczy jajowaty, 104—116 x 123-148 um, hialinowy do jasnozottego (4A4),
polaczony z zarodnikiem krétkim trzonkiem, 10,5-25,0 um szerokim, otaczajacym kolisty
otwor, 10,0-22,5 pum $r., gdy ogladany z gory.
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FILOGENEZA. Najblizej spokrewniona z Sacculospora baltica.

CECHY WYROZNIAJACE. Nienaruszone zarodniki Sc. felinovii i Sc. baltica sa
nierozrdznialne pod wzgledem morfologii. Gtéwne réznice migdzy tymi gatunkami tkwig w
ich strukturze Sciany 1. zarodnika i wtasno$ciach fenotypowych jej sktadowych (warstw). Po
pierwsze, $ciana 1. zarodnika S. felinovii sktada si¢ z trzech warstw, a u Sc. baltica jest ona 4-
warstwowa, nie posiadajac ztuszczajacej sie, hialinowej warstwy 1. Sc. baltica (Btaszkowski et
al. 1998; Blaszkowski 2021). Po drugie, warstwa $Sciany 1. zarodnika, ktora jest urzezbiona
brodawkami u Sc. felinovii, jest warstwa 1., podczas gdy u Sc. baltica jest nig warstwa 2.
Ponadto brodawki u Sc. felinovii sg 3—4-krotnie wyzsze i stad bardziej widoczne. Po trzecie,
glowng warstwg strukturalng $ciany 1. zarodnika Sc. felinovii jest najgrubsza warstwa 3., ktora
jest pokryta cienkg warstwg 2. U Sc. baltica warstwa 3. rowniez jest najgrubsza, ale jest ona
1,2-1,5-raza ciensza i pokrywa cienkg najbardziej wewnetrzng warstwe 4. Po czwarte, w
$wietle spolaryzowanym zadna z warstw §ciany 1. zarodnika Sc. baltica nie ukazuje wtasnosci
dwojtomnych. W koncu unikatowos¢ Sc. felinovii wzglgdem Sc. baltica najbardziej
przekonywujaco wyraza odchylenie ich sekwencji SSU-ITS-LSU, ktore srednio wynosi 10,1%.

UWAGI. Sacculospora. felinovii zostata odkryta w wydmach wybrzezy Goa w Indiach. Nazwa
,felinovii” zostata nadana na cze$¢ Prof. Bernarda Felinov Rodriguesa, ktory poswigcit 25 lat
na badania AGM (Willis et al. 2016).

Sclerocarpum amazonicum Jobim, Blaszk., Niezgoda, Koztowska et B.T. Goto, Sp. nov.
MycoBank MB 828317.
Mycological Progress 18, 369-384. 2018.

OPIS. Zarodniki glomoidalne, tworzone w epigeicznych lub subepigeicznych glomerokarpach
(= sporokarpach). Glomerokarpy jasnozotte (3A3) do weglowych (3F1), nieregularne w
ksztatcie, (1200-)950 x 1600(-2000) pum, czg¢sciowo pokryte peridium, ktore jest cienkie,
biatozolte (3A2) do jasnozottego (3A3). Wnetrze glomerokarpu jasnozoétte, z hialinowymi,
prostymi lub rozgatezionymi strzgpkami, 5,0-10,1 um szerokimi, ze $ciang 0,8—1,3 um gruba,
I setkami hialinowych zarodnikéw. Zarodniki kuliste (35—)48(— 58) um $r., do jajowatych, 38—
52 x 44-63 um, z 2-warstwowa $ciang zarodnika. Warstwa 1. trwata, jednolita, gtadka,
(0,8-)1,3(—1,5) um gruba, Scisle przylegta do warstwy 2., ktora jest trwata, zlaminowana,
gladka, nibygictka. Zadna z warstw nie barwi sic w odczynniku Melzera. Trzonek zarodnika
hialinowy, prosty lub zakrzywiony, lejkowaty, (11,0-)14,9(-19,0) um) szeroki przy podstawie
zarodnika. Sciana trzonka (4,3-)7,0(-9,3) pm gruba, zbudowana z dwoch warstw ciagtych z
warstwami 1. i 2. §ciany zarodnika. Otwor trzonka (1,2—)1,8(—2,8) um szeroki przy podstawie
zarodnika, otwarty lub zamknigty przez pogrubiong warstwe 2. Sciany trzonka lub rzadziej
przez przegrode ciagla z kilkoma najbardziej wewnetrznymi stojami zlaminowanej warstwy 2.
Sciany zarodnika.

FILOGENEZA. Najblizej spokrewnione z Glomus macrocarpum i Funneliformis mosseae.

CECHY WYROZNIAJACE. Wiasciwosci molekularne i morfologiczne, jak dla rodzaju
Sclerocarpum.

UWAGI. Do tej pory znajdywany jedynie w rezerwacie Adolfo Ducke Forest, ktory jest czgscia
lasow Amazonii. Stad wywodzi si¢ nazwa ,,amazonicum” (Jobim et al. 2019).

14. DYSKUSJA

Dane ogolne. Badano wystgpowanie arbuskularnych grzybow mykoryzowych (AGM) w
wydmach Mierzei Kuroniskiej w celu okreslenia mozliwosci ich wykorzystania w ochronie
ro$lin chronionych i wydm tego obszaru. Obecno$¢ AGM okreslono w 132 mieszaninach gleby
ryzosferowej 1 fragmentow korzeni pochodzacych spod pigciu gatunkow roslin (Ammophila
arenaria, Hieracium umbellatum, Lathyrus japonicus ssp. maritimus, Linaria loeselli, Viola
littoralis) oraz w kulturach putapkowych zainokulowanych czescig kazdej z tych prob. Analizy
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morfologiczne i molekularne wykazalty obecnos¢ 42 morfotypow, z ktorych 25 reprezentowaty
opisane gatunki, a 17 uznano za nieopisane. Sposréd morfotypow uznanych za nieopisane,
dotychczas opublikowano opisy i ilustracje diagnostyczne, z charakterystykami
morfologicznymi, molekularnymi i filogenetycznymi, dwoch nowych gatunkéw, Diversispora
sabulosa (Symanczik et al. 2018) i Dominikia lithuanica (Btaszkowski et al. 2016b). Ponadto,
na podstawie zywej kolekcji AGM hodowanych w Katedrze Ksztattowania Srodowiska,
opisano nowa rodzing, Pervetustaceae, sze$¢ nowych rodzajow: Desertispora, Halonatospora,
Innospora, Oehlia, Pervetustus, Sclerocarpum, i 19 innych nowych gatunkow: Acaulospora
ignota, Diversispora peridiata, D. sabulosa, D. slowinskiensis, D. sporocarpia, D. varaderana,
Dominikia difficilevidera, Do. duoreactiva, Do. emiratia, Do. lithuanica, Do. litorea,
Entrophospora hanlinii, Glomus bareae, G. tetrastratosum, Kamienskia divaricata,
Pervetustus simplex, Rhizoglomus dunense, Sacculospora felinovii, Sclerocarpum
amazonicum. Utworzono réwniez pig¢ nowych kombinacji nomenklaturowych (Halonatospora
pansihalos, Innospora majewskii, Desertispora omaniana, Oehlia diaphana, Rhizoglomus
vesiculiferum).

Wystepowanie i obfito$¢ zarodnikowania AGM. Dane literaturowe o wystepowaniu AGM
w wydmach Mierzei Kuronskiej pochodzg tylko z jednej pracy (Menkis et al. 2014), w ktorej
przedstawiono wyniki badan wystgpowania grzybow, w tym AGM, w korzeniach Rosa rugosa
na podstawie sekwencji ITS nr rDNA. Zidentyfikowano dwa gatunki AGM, Entrophospora
baltica i Rhizoglomus irregulare, i trzy morfotypy nazwane Glomus sp. 190, Glomus 81 i
Rhizoglomus sp. Mimo niewielkiej skali tych badan, zasugerowaly one obecno$¢ gatunkow
nowych. Potwierdzily to badania wtasne rozpoczgte w 2013 roku (vide wyzej), ktoére rOwniez
m.in. wykazaly obecno$¢ Rhizoglomus irregulare i Entrophospora baltica na tym terenie.

AGM znaleziono w 112 z 132 prob (85%) prob polowych i byly one obecne w ryzosferze
wszystkich ro§lin uwzglednionych w badaniu. W nadbattyckich wydmach Stowinskiego Parku
Narodowego i Bornholmu, zblizonych pod wzgledem klimatycznym, wskaznik ten wynosit
odpowiednio 77,2% (przy 250 zbadanych probach) oraz 45% (155) (Btaszkowski, Czerniawska
2011), co $wiadczy o tym, ze warunki klimatyczno-glebowe Mierzei Kuronskiej wyjatkowo
dobrze sprzyjaty rozwojowi AGM.

Powtarzajacym si¢ faktem w badaniach wtasnych byt brak lub niewielka liczba zarodnikow
Rhizoglomus irregulare w probach polowych, przy czgstym wystgpowaniu tego gatunku w
kulturach putapkowych utworzonych z tych prob. W kulturach putapkowych reprezentujacych
Mierzeje Kuronskg i Bornholm gatunek ten byt odpowiednio drugim i pierwszym najczesciej
znajdywanym taksonem, podczas gdy jego obecnos¢ w prébach polowych byta znikoma.
Rownie czgsto znajdywano R. irregulare w kulturach putapkowych z glebami wydmowymi
Stowinskiego Parku Narodowego, mimo nieobecnosci w probach polowych. Swiadezy to o
powszechnym wystepowaniu i rzadkim zarodnikowaniu tego gatunku w $rodowisku
naturalnym. To pokazuje jak wazne jest stosowanie hodowli i identyfikacji molekularnej dla
poznania struktury gatunkowej AGM badanych siedlisk.

Obfito$¢ zarodnikowania zalezy od wilasciwosci ekosystemow i1 zwykle zawiera si¢ w
przedziale od kilkudziesieciu do 10 tysiecy spor w 100 gramach gleby (Bouazza-Marouf et al.
2015). W badaniach wtasnych obfito$¢ zarodnikowania wyniosta 33,8 zarodnika w 100 g
suchej gleby. Jest ona znaczaco nizsza niz w przypadku wydm Stowinskiego Parku
Narodowego (66,2; dane niepublikowane) i Mierzei Helskiej (99,8; Btaszkowski 1994), ale
kilkukrotnie wyzsza niz okreslona dla wydm Bornholmu (7,4; Btaszkowski, Czerniawska
2011) i Mierzei Wislanej (4,5-7,4; Btaszkowski et al. 2002b). Wyzsza obfitos¢ zarodnikowania
w wydmach polskich w poréwnaniu z litewskimi moze wynika¢ z obecnosci w wydmach
polskich pdl deflacyjnych, z wicksza roznorodnoscia gatunkows roslin, gestszym pokryciem
ro$linnoscia i lepszg dostepnosciag wody. To potwierdzaloby obserwacje da Silva et al. (2019)
przeprowadzonych na wydmach Pero.
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Dominacja. Dominujacymi gatunkami w randze eudominantow (wsp. dominacji >10,0%) byty
Cetraspora gilmorei, ktora stanowita prawie jedng trzecig znajdywanych zarodnikow,
Acaulospora mellea i Scutellospora dipurpurescens, ktore wystepowaty w ponad 10% prob.
Struktura dominacji gatunkow AGM w wydmach litewskich znacznie rdéznita si¢ od tej w
wydmach Stowinskiego Parku Narodowego, gdzie jedynym eudominantem bylo Glomus
tetrastratosum. Gatunek ten znajdywano czesto w wydmach litewskich (9,13% prob polowych)
w przeciwienstwie do Cetraspora armeniaca, ktorej nie stwierdzono na Mierzei Kuronskiej,
ale byta subdominantem (D=2,1-5,0%) w polskich wydmach. Mimao, ze oba kompleksy wydm
sg potozone w nieduzej odlegtosci od siebie i podobne pod wzgledem wiasnosci gleby oraz
Klimatu, struktura gatunkowa AGM z tych dwoch obszarow wykazuje na znaczace roznice
opisane powyzej i moze wynika¢ z dostosowania AGM do specyficznych warunkéw pol
deflacyjnych.

Wskazniki bioréznorodnosci. W celu wiarygodnego poznania, bioréznorodnos¢ AGM
oceniono za pomoca kilku wskaznikow: H’ Shannona, bogactwa gatunkowego Simpsona,
dominacji Simpsona, dominacji Bergera-Parkera i rtownomiernosci Simpsona. Poréwnano dwa
stanowiska badawcze reprezentujace wydmy rezerwatu Scistego, niedostgpne dla turystow, i
wydme Parnidis, usytuowang niedaleko plazy i czgsto odwiedzang. Stwierdzono nizsza
bioréznorodnos¢ AGM w wydmie ogolnodostepnej. Jednak bioragc pod uwage mniejszg
powierzchni¢ wydmy Parnidis i mniejsza liczbe pobranych préb (42 proby gleby vs. 90
probami z wydm rezerwatu $cistego) ujawniona réznica jest niewielka. Mimo tego, rdznica ta
potwierdzita skutecznos¢ limitowania liczby turystow odwiedzajacych t¢ wydmeg, co rowniez
wywnioskowali Morkiinait¢ et al. (2016) na podstawiec badan botanicznych i
geomorfologicznych. Podobne badania poréwnujace wydmy zdegradowane (plaza publiczna
Comporta) i chronione (Natural Reserve of Sao Jacinto) u wybrzezy Portugalii ukazaty nizszg
bior6éznorodno$¢ AGM w wydmach zdegradowanych (Rodriguez-Echeverria, Freitas 2006).

Bogactwo morfotypowe. Srednie bogactwo morfotypowe okreslone w 100 gramach suchej
gleby polowej i uzupetione o dane z kultur putapkowych wynosito 4,4 i wahato si¢ od 0 do 11
morfotypéw. To prawie dwa razy wigce] niz S$rednie bogactwo morfotypowe wydm
Stowinskiego Parku Narodowego, ktore wynosito 2,4 w przedziale od 0 do 7. Porownujac dane
z badan wlasnych z wynikami dotyczacymi innych wydm Morza Baltyckiego mozna zauwazy¢
podobne wartosci dla Mierzei Helskiej wynoszace 3,9 (Btaszkowski 1994) 1 znacznie nizsze
dla wydm Bornholmu wynoszace 1,8 w przedziale 0 do 6. Badania te sugeruja, ze nastepuje
spadek sredniego bogactwa morfotypowego w kierunku zachodnim.

Indeks Jaccarda. Indeks Jaccarda wskazal na najwicksze podobienstwo wydm Mierzei
Kuronskiej i1 Stowinskiego Parku Narodowego (SPN) mimo, ze liczba morfotypow
znalezionych w SPN przewyzszata liczbe morfotypow z litewskich wydm (odpowiednio 58 i
42). Jednoczesnie $rednie bogactwo morfotypowe bylo mniejsze w SPN 1 wyrazna byla
dominacja jednego gatunku, w przeciwienstwie do wydm Mierzei Kuronskiej, gdzie
eudominantami byly trzy taksony. Wynika to z tego, ze w formule Jaccarda wykorzystywany
jest tylko fakt wystepowania gatunku, a warto$ci podobienstw sa rownie istotne dla licznych i
rzadkich gatunkow. Zaletg tego podejécia jest mozliwos¢ poréwnywania réznych ilosciowo
danych. Indeks Jaccarda jest czesto stosowany w poréwnywaniu bioréznorodnosci AGM.
Wykorzystywany byt na przyktad do poréwnania (i) wptywu réoznych metod gospodarowania
gleba na sktad gatunkowy AGM suchych terendw w rejonie $srodziemnomorskim (Alguacil et
al. 2014), (ii) zbiorowisk AGM z obszaréw neotropikalnych (Stiirmer, Kemmelmeier 2021) i
(ii1) zbiorowisk AGM obecnych w gruntach poddanych réznym sposobom uzytkowania
(Lumini et al. 2010).

Wiasnosci glebowe wydm Mierzei Kuronskiej. Potudniowo-wschodnie wybrzeza Battyku sa
nieustannie narazone na wpltyw wiatrow, zalewania i presje antropogeniczng. Gleby Mierzei
Kuronskiej ksztaltowaty sie pod wplywem nadmiernego wypasu, duzych populacji zwierzyny
townej i wylesiania. W tych warunkach, w czterech stadiach w kierunku od potudnia na potnoc
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uksztattowata si¢ Mierzeja Kuronska (Morkiinaité et al. 2016). Badaniu poddano najwazniejsze
wilasnosci gleby wydmowej Mierzei Kuronskiej, takie jak zasolenie, odczyn pH, procentowa
zawarto$¢ materii organicznej, zasobno$¢ w makroelementy (S, N, i C) i mikroelementy (K,
Mg, Ca, Na, Cu, Zn, Mn, Ni, Fe, Cd, P, Pb, Co). Wyniki wskazujg na wyrazng réznice w
zawarto$ci materii organicznej, makro- i mikroelementéw miedzy wydmami szarymi i biatymi,
ktore na Mierzei Kuronskiej uktadajg si¢ w cztery pasma. Wzrost ten jest wyraznie widoczny
wraz ze zwigkszeniem pokrywy roslinnej. Jednak nawet na wydmach szarych zawarto$¢ materii
organicznej, makro- i mikroelementoéw byta niska. Jej poziom ma wptyw na sktad gatunkowy
i liczebnos¢ AGM (Liu et al. 2014; Feldman 2015), ale wyniki badan r6znych autorow sa
niespojne. Niektorzy zauwazaja wzrost zarodnikowania AGM wraz ze wzrostem ilo$ci materii
organicznej w glebie (Gryndler et al. 2005; Oehl et al. 2009), a takze zwigkszenie bogactwa
gatunkowego tych grzybow (Alguacil et al. 2014). Inni zglaszajg zmniejszenie wystepowania
AGM wraz z rosngca zawartoscig azotu w glebie (Egerton-Warburton, Allen 2000; Oehl et al.
2004; Treseder, Turner 2007). Wptyw na zarodnikowanie i r6znorodno$¢ AGM ma roéwniez
fosfor. Wykazano, ze blokuje on kietkowanie zarodnikéw zapobiegajac zasiedlaniu korzeni
przez AGM (Smith, Read 2008). Sivakumar (2013) stwierdzil ujemng korelacje migdzy
poziomem P, zaggszczeniem zarodnikéw i kolonizacja korzeni przez AGM. Jednoczesnie
stwierdzano pozytywny wplyw P na produkcj¢ zarodnikow AGM w glebach wydmowych
(Moradi et al. 2017), a Liu et al. (2016) sugerowali, ze fosfor jest niezb¢dnym sktadnikiem do
produkcji zarodnikow przez AGM.

Niskie zasolenie gleby (8,35-20,15 uS-cm™) moglo by¢ wynikiem trwajacych w czasie
poboru prob opadow, ktére wymywajac zwiazki tatwo rozpuszczalne w glebie zmniejszaja
zasolenie. Odczyn pH byl nieznacznie zasadowy w przedziale 7,21 do 7,84. Pierwotnym
zrédtem odczynu gleby jest rodzaj skat z ktoérych ona powstata, ktorymi w przypadku Mierzei
Kuronskiej byty eoliczne piaski kwarcowe. Potencjalny wptyw na pH gleby na badanym terenie
mogtby mie¢ pobliski las iglasty, jednak w trakcie pobierania prob i w poprzednich latach
usuwano samosiewy sosny, ktore pojawiaty si¢ na wydmach (Lina Diksaité, zastgpca dyrektora
Parku Narodowego Kursiu nerija, informacja ustna). W wyniku humifikacji igiet sosny
powstajg zwiazki zakwaszajace glebe 1 taki proces mial miejsce w czesci Mierzei Kuronskiej
nalezacej do obwodu Krolewieckiego, gdzie pH gleby wahato si¢ w granicach od 3,4 do 6,3
(CaClp) (Peyrat 2007). Wptyw pH gleby na sktad gatunkowy i liczebnos¢ AGM byt roznie
oceniany przez réznych badaczy. Podczas gdy Koomena et al. (1987) dowodzili, ze wigkszos¢
AGM preferuje pH neutralne, badanie Zubka et al. (2009) nie wykazywaly wptywu tego
czynnika na zbiorowiska AGM. Niekonsekwentne wyniki badan w tej kwestii moga by¢
zwigzane z faktem, ze zmiana pH wptywa na inne witasnos$ci gleby (Bhagyaraj 1991), wigc ta
zalezno$¢ moze nie by¢ bezposrednia.

15.MOZLIWOSCI  WYKORZYSTANIA ARBUSKULARNYCH GRZYBOW
MYKORYZOWYCH W OCHRONIE ROSLIN CHRONIONYCH I WYDM
MIERZEI KURONSKIEJ

Przedstawione wyzej badania bior6znorodnosci AGM Mierzei Kuronskiej moga przyczynic si¢
w przysztosci do ochrony wydm 1 roslin chronionych tego fragmentu wybrzeza Battyku.
Informacje tu przedstawione mozna wykorzysta¢ w praktyce tworzac szczepionki mikoryzowe
do stabilizacji wydm, a takze do reintrodukcji roslin zagrozonych wyginigciem. Grzyby
mikoryzowe sa dobrze znane ze swoich zdolnosci do poprawy zadomowiania si¢ roslin i
zwigkszania ich konkurencyjno$ci w srodowisku. Ponadto grzyby te zabezpieczaja gleby wydm
przed erozja wywotang wiatrem lub deszczem przez tworzenie sieci strzepek
zewnatrzkorzeniowych i wydzielanie kleistych substancji wigzacych ziarna piasku w agregaty.
Wykorzystujac AGM wystepujace naturalnie w danym miejscu rosnie prawdopodobienstwo
sukcesu inokulacji, gdyz sg one najlepiej zaadoptowane do panujagcych w nim warunkoéw
(Vogelsang et al. 2004).
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Szczepionka mikoryzowa dla Mierzei Kuronskiej powinna zawiera¢ gatunki AGM
najczesciej wystepujace i najobficiej zarodnikujgce w wydmach tego obszaru. Jak wynika z
przeprowadzonych badan, gatunkami tymi powinny by¢: Acaulospora mellea, Archaeospora
trappei, Cetraspora gilmorei, C. pellucida, Scutellospora dipurpurescens, Glomus
tetrastratosum i Rhizoglomus irregulare.

16. WNIOSKI

Badania wystepowania i réznorodnosci arbuskularnych grzybow mykoryzowych (AGM)
przeprowadzone w wydmach Mierzei Kuronskiej pozwalajg na sformutowanie nastgpujacych
wnioskow:

1. Wydmy Mierzei Kuronskiej utrzymujg duzg réznorodnos¢ AGM. Wydmy te wyroznia
najwigksze Srednie bogactwo morfotypowe AGM w poréownaniu do innych zbadanych
obszarow wydmowych wybrzeza Battyku. Badania wtasne wykazaly obecno$¢ 42
morfotypow, z ktorych 25 reprezentowato wcze$niej opisane gatunki, dwa gatunki
(Diversispora sabulosa, Dominikia lithuanica) nowo opisane w czasie prowadzenia
omawianych badan i 15 nieopisanych morfotypéw wymagajacych dalszych analiz
morfologicznych i filogenetycznych w celu potwierdzenia ich nowosci.

2. Gatunkami dominujagcymi w wydmach Mierzei Kuronskiej byty Acaulospora mellea,
Cetraspora gilmorei i Scutellospora dipurpurescens.

3. Sktad gatunkowy zbiorowisk zarodnikow AGM wydm Mierzei Kuronskiej jest unikatowy.
Wystepuja tam gatunki dotychczas notowane tylko z tego obszaru, nowo opisane
Diversispora sabulosa i Dominikia lithuanica, i gatunki znajdywane bardzo rzadko w
innych regionach §wiata, np. Polonospora polonica.

4. Mimo réznic w poziomie konserwacji dwoch badanych stanowisk (wydma Parnidis czesto
odwiedzana przez turystow vs. wydmy rezerwatu Scislego), nie stwierdzono znaczacych
r6éznic w bior6znorodnosci AGM obecnych w tych stanowiskach.

5. Analizy morfologiczne i filogenetyczne AGM hodowanych w Pracowni Ochrony Roslin,
Katedry Ksztattowania Srodowiska, Wydziatu Ksztattowania Srodowiska i Rolnictwa
Zachodniopomorskiego Uniwersytetu Technologicznego w Szczecinie dowiodly, ze liczne
AGM byly wczesniej nieznane lub ich status taksonomiczny byt btedny. W wyniku
przeprowadzonych badan opisano nowa rodzine, sze$¢ nowych rodzajow, 19 nowych
gatunkéw 1 utworzono pie¢ nowych kombinacji nomenklaturowych.

6. Do rekonstrukcji wydm Mierzei Kuronskiej nalezy wykorzysta¢ inokulum
zawierajace jeden gatunek lub wiecej sposrod nastepujacych: Acaulospora mellea,
Archaeospora trappei, Cetraspora gilmorei, C. pellucida, Glomus tetrastratosum,
Rhizoglomus irregulare i Scutellospora dipurpurescens, po przetestowaniu efektywnos$ci
funkcjonalnej utworzonych kombinacji.
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Tabela 15. Nazwiska autorow nazw roslin, kolejnos¢ wedlug wystgpowania w tekscie pracy.

Nr Nazwa polska i tacinska rosliny Nazwiska autorow nazw roslin
1 | Bodziszek ISnigcy L.
Geranium lucidum
2 | Mikolajek nadmorski Eryngium L.
maritimum
3 | Wyka ledzwianowata Vicia L.
lathyroides
4 | Piaskownica zwyczajna (L.) Link
Ammophila arenaria
5 | Szczotlicha siwa Corynephorus L.
canescens
6 | Wydmuchrzyca piaskowa (L.) Hochst.
Leymus arenarius
7. | Kostrzewa kosmata L. (Osbeck) Syme
Festuca rubra ssp. arenaria
8. | Jastrzebiec baldaszkowy L.
Hieracium umbellatum
9. | Groszek nadmorski Lathyrus P.W. Ball
japonicus ssp. maritimus
10. | Lnica wonna Linaria odora (M. Bieb) Fisch.
11. | Viola littoralis. syn. Viola tricolor | Spreng (E. Forster)
ssp. curtisii
12 | Andropogon virginicus L.
13. | Zywotnik zachodni L.
Thuja occidentalis
14. | Konwalijka dwulistna (L.) F. W. Schmidt
Maianthemum bifolium
15. | Limonka Citrus x aurantiifolia (Christm.) Swingle
16. | Granat wlasciwy Punica L.
granatum
17. | Winoro$l wlasciwa Vitis vinifera L.
18. | Rzepien Kolczasty Xanthium L.
spinosum
19. | Turzyca piaskowa Carex arenaria | L.
20. | Szczotlicha siwa Corynephorus (L.) P. Beauv.
canescens
21. | Sit czlonowaty Juncus articulatus | L.
22. | Tabernaemontana divaricata (L) R. Br. ex Roem. et Schult
23. | Drzewo arakowe Salvadora L.
persica
24. | Alphitonia neocaledonica (Schltr.) Guillaumin
25. | Roza pomarszczona Rosa rugosa | (Thunb.)




