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Barcoding 
• DNA barcoding – identifikácia druhov na základe analýzy 

krátkych úsekov sekvencií (ca 800-1200 bp) 

• cieľom je identifikovať neznáme vzorky celých  organizmov 
alebo ich častí 

• je potrebné stanoviť hranice druhov v barcode 

• termín zavedený Hebert et al. (2003): standardized species 
identification as well as assingment of the unidentified 
sequences to higher taxonomic ranks (orders, phyla...) 

 

• pravidlá Barcode  
o vysoká medzidruhová variabilita v porovnaní s nízkou vnútrodruhovou (barcode 

gap) 

o ohraničenie vysoko konzervatívnymi úsekmi vhodnými na dizajn efektívnych 
primerov 

o dĺžka barcode regiónu umožňuje PCR amplifikáciu a sekvenáciu bez odchýlok 

o cieľový barcode región má vysokú úspešnosť PCR amplifikácie 



Barcoding 
plasmid gény (e.g. rbcL, matK and non coding 
region of trnH-psbAa tiež ribosomal nuclear 
DNA (internal transcribed spacer nrITS) 

mitochondrial cytochrome c oxidase 1 gene (“CO1”) 

ribosomal nuclear DNA (internal transcribed 
spacer nrITS) 



DNA barcoding vs DNA 
metabarcoding 



Metabarcoding 
• Taberlet et al. (2012): zaviedol termín DNA 

metabarcoding na pomenovanie identifikácie širokého 

spektra druhov pomocou high-throughput sequencing 

(NGS) vzoriek environmentálnej DNA (eDNA) 

• pôvodne bola identifikácia širokého spektra 

mikroorganizmov mikrobiálnych komunít (microbiome) 

z environmentálnej DNA označená termínom 

metagenomic 

• v súčasnosti sú tieto termíny rozlišované  
o Metabarcoding: štúdium vybraných regiónov v eDNA  za použitia amplicon 

sekvenácie, štúdie zamerané na diverzitu organizmov 

o Metagenomics: štúdium celého genómu alebo jeho veľkých častí v eDNA za 

použitia "shotgun" sekvenácie, štúdie zamerané na funkčnú diverzitu 
mikrobiálnych spoločenstiev 

 



Illumina sekvenovanie, 
príklad 

https://www.illumina.com/science/technology/next-

generation-sequencing/beginners.html 



amplikókové 

sekvenovanie 



porovnanie sekvenačných platform 

 



 



porovnanie sekvenačných postupov 

 



bionformatick{ 

analýza 



bioinformatic 

pipeline 



barcoding datab{za všeobecn{ 

Barcode of Life Data System 

 



špecializovan{ barcoding datab{za 

pre rozsievky: Diat.barcode 

 



barcode huby: UNITE database 



GenBank všeobecn{ datab{za 
sekvencií používan{ ako 

barcode 



výhody metabarcoding 
 • jednoduchá identifikácia skrytých (cryptic) druhov aj v 

zmesných vzorkách environmentálnej DNA 

• Identifikácia je možná aj v štádiách životných cyklov kde 

nie sú dostupné diagnostické znaky 

• Toussaint et al. 2019 



možné využitie v ochrane prírody 
• identifikácia of CITES druhov 

 

• Cooper et al. 2019 



detekcia inváznych druhov 

Micropterus 
dolomieau 

Ameiurus sp. 

Micropterus 
salmoides 

Perca flavescens 

Lepomis 
gibbosus 

možné využitie v ochrane prírody 



zdroj eDNA: obsah žalúdka 

koralov 

rekonštrukcie potravinových reťazcov  

možné využitie v ochrane prírody 



rekonštrukcie potravinových reťazcov  

možné využitie v ochrane prírody 

zdroj eDNA: obsah žalúdka 

morských rýb 



rekonštrukcie potravinových 

reťazcov  

možné využitie v ochrane prírody 

zdroj eDNA: výkaly 



možné využitie v 

ochrane prírody 



problémy a výzvy metabarcoding 

• neumožňuje získať dáta o pohlaví, veku, zdravotnom 

stave jedincov v študovaných spoločenstvách 

• DNA v niektorých typoch environmentálnych vzoriek 

(napr. vývžky a exkrementy)degraduje 

• použitím všeobecných primerov, DNA sa môže 

amplifikovať DNA rôznych skupín organizmov 

dominantne či okrajovo (disproporčne) 

• nemožná alebo zložitá kvantifikácia DNA  

 



huby v 

ekosystéme 



kritické kroky v príprave štúdií 

založených na HTS sekvenovaní húb 
sampling a príprava vzoriek 

 

niektoré huby (napríklad enkapsulované 
kvasinky) sú zvl{šť bohaté na polysacharidy a 
príprava vzoriek môže vyžadovať špeci{lne 
postupy (Huang et al. 2018) 

optimaliz{cia prípravy vzoriek pre určité 
substr{ty akými sú pôda, rastlinné pletiv{, 
alebo voda je často potrebn{ (Nilsson et al. 
2018) 

Liu & Howell 2021 



stratifikácia pôdy a s tým súvisiaca zmena spoločenstva 

húb a jeho funkcie 

príprava vzoriek pôdných húb 



sezónnosť a rôzne substráty 

 

Liu & Howell 2021 

príprava vzoriek pôdnych húb 



skladovanie vzoriek 

 

Clasen et al. 2020 

príprava vzoriek pôdných húb 



výber primerov a barcode sekvencií 

štúdie vodných húb a arbuskul{rnych 
mykoríz preto používajú často  small 
subunit (SSU) (18S) a large subunit (LSU) 
(28S) nuclear rRNA gény 

Kohout et al. 2014 

príprava vzoriek pôdných húb 

pre viaceré skupiny ekologicky dôležitých 
húb ako sú patogény rastlín a endofyty, ITS 
region neposkytuje dostatok inform{cií na 
odlíšenie druhov (Vu et al. 2018) 



alternatívne barcode regióny 



alternatívne barcode regióny 



testovanie alternatívnych barcoding regiónov  



mulčovanie: môže spôsobiť sezónne 
obohatenie živinami spôsobené rozkladom 

rastlinnej biomasy saprofytickými organizmami 

hypotéza: kompetitívne a antagonistické 
interakcie pôdnych mikroorganizmov a zmeny v 

dostupných živinách pravdepodobne mení 
štruktúru spoločenstiev pôdných húb v 

travinných biotopoch 

ciele: zistiť zmeny v mikrobiálnych 
spoločenstvách húb v Slovenských 

oligotrofných travnných biotopoch spôsobené 
dlhodobou (osem rokov) aplikáciou šiestich 

rôznych manažmentových postupov 



dizajn štúdie 

experiment založený v roku 2009 aplikáciou šiestich 

manažmentových postupov v štyroch opakovaniach 

• GR: pasenie (pozitívna kontrola 

• MOGR: tradičné kosenie kosou 

kombinované s pasením (seno 

odstránené)  

• MUAU: mulčovanie v jeseni 

(prvá polovica septembra)  

• MUSP: mulčovanie v jari (druhá 

polovica júna až prvá polovica 

júla) 

• MUGR: pasenie kombinované s 

jesenným mulčovaním 

• NM: bez zásahu (negatívna 

kontrola)  



pozorované 

parametre a d{ta 
• pôda: organický uhlík(Cox), humus, obsah N a 

P, pôda odobratá 7. novembra 2016 

• rastlinné spoločenstvá: geobotanické zápisy 

zaznamenané v máji až júni 2018  

• huby: odobraných 5 pôdnych vzoriek pre 

metabarcoding 12 októbra 2017 a 3 mája 2018, 

sekvenované Illumina MiSeq, ITS2 rDNA za 

použitia primerov ITS3F, ITS4R  

• CHEGD huby: identifikované pomocou 

referenčných databáz Clavariaceae (Birkebak 
et al. 2016), Hygrophoraceae (Ainsworth, 

Cannon & Dentinger 2013, Wang et al. 2018), 

Entolomataceae (Morozova, Noordeloos & Vila 

2014), Geoglossaceae (Fedosova et al. 2017) a 

Tricholomataceae (Sánchez-García et al. 2021) 



iba obsah fosforu ukázal 

signifikantné rozdiely 

medzi manažmentami 

Cox [g/kg]  Humus  [g/kg]  N [g/kg]  P [mg/kg] 

GR GR1 27,44 47,3 2,97 2,31 

GR GR2 32,18 55,47 3,10 2,53 

GR GR3 25,2 43,45 2,90 2,80 

GR GR4 28,55 49,22 2,82 2,40 

GR (average)   28,3425 48,86 2,9475 2,51 ab 

MOGR MOGR1 21,58 37,2 2,67 2,54 

MOGR MOGR2 27,71 47,78 2,64 2,45 

MOGR MOGR3 29,67 51,15 3,08 3,79 

MOGR MOGR4 36,92 63,65 3,42 3,18 

MOGR (average)   28,97 49,945 2,9525 2,99 b 

MUAU MUAU1 31,06 53,55 2,92 3,27 

MUAU MUAU2 33,29 57,4 3,24 2,62 

MUAU MUAU3 32,46 55,96 3,22 2,78 

MUAU MUAU4 36,64 63,17 3,21 3,76 

abiotické pôdne 

parametre 



príklad OTU húb 

Phylum Class Order Family Genus Unite species hypothesis Ecology Count Cumulative Total Mean Median Max Min GR1_AU GR1_SP GR2_AU 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Cuphophyllus Cuphophyllus_flavipes:SH1529299.08FU CHEGD 43 62,34% 1,30% 0,11% 19,30% 0,00% 0,95% 2,97% 0,10% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Cuphophyllus Cuphophyllus_pratensis:SH1617081.08FU CHEGD 6 0,61% 0,01% 0,00% 0,46% 0,00% 0,00% 0,00% 0,00% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Gliophorus Gliophorus_psittacinus:SH1216658.08FU CHEGD 6 1,29% 0,03% 0,00% 0,79% 0,00% 0,00% 0,00% 0,00% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Gliophorus Gliophorus_psittacinus:SH1237013.08FU CHEGD 47 66,19% 1,38% 0,15% 18,01% 0,00% 0,47% 0,09% 0,15% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Hygrocybe Hygrocybe_cantharellus:SH1618542.08FU CHEGD 19 1,85% 0,04% 0,00% 0,49% 0,00% 0,03% 0,02% 0,00% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Hygrocybe Hygrocybe_ceracea:SH1515769.08FU CHEGD 13 5,85% 0,12% 0,00% 4,11% 0,00% 0,00% 0,34% 1,01% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Hygrocybe Hygrocybe_chlorophana:SH1546991.08FU CHEGD 48 286,09% 5,96% 1,19% 50,91% 0,08% 29,17% 48,72% 1,11% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Hygrocybe Hygrocybe_citrinovirens:SH1617597.08FU CHEGD 24 16,86% 0,35% 0,01% 9,22% 0,00% 0,00% 0,00% 0,05% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Hygrocybe Hygrocybe_coccinea:SH1646814.08FU CHEGD 44 182,75% 3,81% 0,36% 52,03% 0,00% 0,18% 3,27% 0,00% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Hygrocybe Hygrocybe_glutinipes:SH1216597.08FU CHEGD 11 1,94% 0,04% 0,00% 1,00% 0,00% 0,00% 0,01% 0,00% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Hygrocybe Hygrocybe_insipida:SH1574548.08FU CHEGD 25 10,91% 0,23% 0,01% 8,98% 0,00% 0,00% 0,28% 0,00% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Hygrocybe Hygrocybe_mucronella:SH1574546.08FU CHEGD 3 0,19% 0,00% 0,00% 0,17% 0,00% 0,00% 0,01% 0,00% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Hygrocybe Hygrocybe_nitrata:SH1509921.08FU CHEGD 4 0,22% 0,00% 0,00% 0,13% 0,00% 0,00% 0,00% 0,06% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Hygrocybe Hygrocybe_nitrata:SH1521974.08FU CHEGD 48 518,65% 10,81% 3,18% 65,29% 0,12% 3,50% 1,51% 1,96% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Hygrocybe Hygrocybe_ovina:SH1557676.08FU CHEGD 22 93,59% 1,95% 0,00% 48,98% 0,00% 0,00% 0,00% 0,00% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Hygrocybe Hygrocybe_phaeococcinea:SH1646811.08FU CHEGD 21 18,53% 0,39% 0,00% 14,84% 0,00% 0,00% 0,10% 0,00% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Hygrocybe Hygrocybe_punicea:SH1552042.08FU CHEGD 45 258,01% 5,38% 0,37% 55,43% 0,00% 0,00% 0,41% 0,00% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Hygrocybe Hygrocybe_russocoriacea:SH1617010.08FU CHEGD 9 0,83% 0,02% 0,00% 0,36% 0,00% 0,00% 0,00% 0,00% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Hygrocybe Hygrocybe_sp:SH1522050.08FU CHEGD 12 2,60% 0,05% 0,00% 1,59% 0,00% 0,00% 0,00% 0,00% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Hygrocybe Hygrocybe_sp:SH1618541.08FU CHEGD 3 0,09% 0,00% 0,00% 0,03% 0,00% 0,00% 0,00% 0,03% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae Hygrocybe OTU 227 CHEGD 32 7,26% 0,15% 0,03% 3,35% 0,00% 0,06% 0,08% 0,07% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae unclassified_Hygrophoraceae Hygrophoraceae_sp:SH1148058.08FU 9 0,53% 0,01% 0,00% 0,13% 0,00% 0,00% 0,02% 0,00% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Hygrophoraceae X OTU 395 15 2,70% 0,06% 0,00% 1,69% 0,00% 0,30% 0,15% 0,05% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Inocybaceae Inocybe Inocybe_calospora:SH1524172.08FU ECM 6 0,96% 0,02% 0,00% 0,86% 0,00% 0,00% 0,02% 0,03% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Inocybaceae Inocybe Inocybe_mixtilis:SH1604103.08FU ECM 35 23,82% 0,50% 0,04% 9,39% 0,00% 0,93% 1,18% 0,00% 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Inocybaceae Inocybe Inocybe_sp:SH1562204.08FU ECM 1 0,52% 0,01% 0,00% 0,52% 0,00% 0,00% 0,00% 0,00% 



cievnaté rastliny 

geobotanické z{pisy 
Tax_ID GR1 GR2 GR3 GR4 MOGR1 MOGR2 MOGR3 MOGR4 MUAU1 MUAU2 MUAU3 MUAU4 MUGR1 

Acetosa pratensis 0,5   0,5 0,5 0,5 0,5 0,5   0,5 2 0,5 1   

Acetosella vulgaris 0,5   0,5 0,5 0,5 

Agrimonia eupatoria       1     0,5             

Agrostis capillaris 0,5 2 1 0,5 1 1 1 10 2 1 20 3 1 

Achillea millefolium 7 1 4 8 3 1 10 3 4 1 5 8 3 

Ajuga genevensis 

Ajuga reptans                           

Alchemilla sp. 0,5 1 0,5 1 1 2 7 2 0,5 2 2 2 1 

Antennaria dioica     

Anthoxanthum 
odoratum 0,5 1 0,5 1 15 1 3 6 0,5 1 1 1 1 

Avenula praeusta 5 5         

Avenula pubescens         0,5               3 

Betula pendula   1   0,5 0,5       

Betula_pendula_E2 

Brachypodium 
pinnatum 1 0,5 1 20 1 2 

Briza media 1 2 2 0,5 15 2 2 2 1 5 3 5 5 

Campanula patula   0,5     0,5       0,5     1 1 

Campanula 
persicifolia                           

Carex caryophyllea 2 1 1 2 0,5 2 0,5 0,5 1 0,5 1 

Carex montana                           

Carex pallescens 5 0,5 1 0,5 1 0,5 0,5 0,5 0,5 1 3 7 2 

Carex panicea 5 1 8 0,5 1 1 2 0,5 2 1 1 2 1 

Carex pilulifera 10 7 20 15 2 3 10 6 5 2 10 1 5 

Carlina acaulis         4         

Carlina vulgaris 0,5       0,5 0,5   

Carpinus betulus 0,5 



huby -výsledok 

• priemerne 66898 

nepárovaných 

amplikónov na vzorku 

• priemerne 21148 

„pairended“ amplikónov 

húbamplicons 

• celkovo1191 hubových 
MOTUs 

• 94.8% všetkých hubových 

amplikónov 

identifikovaných do 

čelade alebo presnejšie 

• priemerný počet 

hubových MOTUs na 

manažment podobný pre 

všetky manažmenty (353–

402) 

Table 1. Fungal relative abundance, MOTU richness and diversity within the treatments. 1 

Given values are averages of spring and autumn sampling from four replicate plots per 2 

treatment. Values in parentheses are standard errors.  3 

 GR MOGR MUAU MUGR MUSP NM 
Average all 

plots 

Fungi identified to 

family [%] 
94.7 (2.4) 94.0 (1.8) 94.8 (3.1) 95.1 (1.2) 95.7 (2.9) 95.1 (1.9) 94.8 (2.3) 

Fungi identified to 

genus [%] 
94.3 (2.7) 93.4 (1.7) 94.6 (3.2) 94.7 (1.2) 94.9 (3) 94.8 (2) 94.4 (2.5) 

Fungi identified to 

species [%] 
86.7 (5.2) 84.2 (4.3) 89.5 (4.8) 88.6 (2.5) 90.6 (4.8) 89.3 (2.8) 88.2 (4.7) 

Shannon Index 
3.88 

(0.49) 
4.21 (0.55) 

3.49 

(0.73) 
3.71 (0.62) 

3.52 

(0.66) 
4.05 (0.6) 3.81 (0.67) 

Inverse Simpson Index 
17.84 

(12.43) 

23.59 

(13.05) 

12.03 

(9.09) 

13.02 

(11.48) 

11.25 

(13.58) 

21.88 

(13.17) 
16.6 (13.15) 

Average fungal 

MOTU richness 

353.1 

(47.2) 

372.3 

(83.9) 

358.1 

(56.5) 

385.3 

(54.6) 
402 (46.8) 

401.5 

(74.5) 

378.7 (65.1) 

 4 



klasifik{cia húb 

• viac ako 80% 

amplikónov 

Basidiomycota a 

Ascomycota  

• tieto dve skupiny 

takmer rovnako 

zastúpené v GR and 

MOGR 



ekologické funkčné 

skupiny (guilds) 

• najviac početnou (abundant) 

funkčnou skupinou sú CHEGD 

huby, zastúpené od 28.8% 

(NM) do 54.1% (MUAU) 

• NM mal najvyššiu relatívnu 

abundanciu ektomykoríznych 

(MR EM 8.7%), parazitických  

(PARA 1.1%) and 

saprofytických (SAP 7.4%) húb 



CHEGD fungi 

• nekultivovateľné 

• dominujú v prirodzených 
rastlinných 
spoločenstvách  

• citlivé na manažment 

 



CHEGD huby štatistika  
 GR MOGR MUAU MUGR MUSP NM Average 

all plots 

Clavariaceae 18.3/6.7  22.8/7.8  21.5/6.1  21.5/7.3  15/3.1 17.8/2.8  19.5/5.7 

Hygrophoraceae 14.5/25.7  12.5/28.7  11.8/40.5  11.3/30.6  13.8/42.4  11.8/24.6  12.6/32.2 

Entolomataceae 12.3b/2.4 14b/2.4 11.3ab/0.7 12.8b/1.2 11ab/0.5 6.8a/0.5 11.3/1.3 

Geoglossaceae 4.8ab/3.7 3.5a/2.8 5ab/2.0 3.3a/2.6 6.3b/2.5 4.3ab/1.4 4.5/2.5 

Tricholomataceae 1.8/0.5  1/0.3 1.5/0.6 1.3/0.3 2/0.1 1.8/0.2 1.5/0.3 

 Leotiacae 2.8a/5.9 2.3ab/0.8 3.25a/5.3 3a/1.8 2.3ab/0.7 1.3b/0.1 2.5/2.4 

Shannon Index  2.74 (0.23) 2.64 (0.35) 2.11 (0.19) 2.53 (0.16) 1.78 (0.09) 2.15 (0.12) 2.33 (0.19) 

Inverse Simpson 

Index  

8.39 (1.59) 7.17 (0.87) 4.63 (0.54) 7.0 (0.36) 2.94 (0.29) 4.32 (0.45) 5.74 (0.68) 

Average CHEGD 

MOTU richness 

54.25 

(1.79) 

56 (8.8) 54.25 

(7.56) 

53 (4.18) 50.25 

(3.49) 

43.25 (1.5) 51.88 

(6.73) 

 1 

• 121 MOTUs CHEGD huby 

• 51 Clavariaceae 

• 23 Hygrophoraceae 

• 30 Entolomataceae 

• 10 Geoglossaceae,  

• 4 Leotiaceae  

• 3 Tricholomataceae 

• Clavariaceae vždy s 

najväčšou species richness, 

nasledované 

Hygrophoraceae alebo 

Entolomataceae  

• najväčšiu relative 

(sequence) abundance 

mali Hygrophoraceae, od 

24.6% (NM) do 42.4% (MUSP) 



CHEGD huby sú 

najviac abundantné 

OTU 
Neohygrocybe nitrata 

priemerná relatívna 

abundancia na manažment 

10.81% 

Hygrocybe punicea 5.38%  

Hygrocybe chlorophana 

5.96%  



most abundant MOTUs – 

ostatné CHEGD huby 

Clavariaceae = 

Camarophyllopsis schulzeri 

(1.53%) 

 
Geoglossaceae = 

Geoglossum 

barlae (1.97%) 
Entolomataceae MOTU = E. 

cf. bloxamii (0.3%) 

 



• NM a MUSP s najnižšou 

CHEGD richness  

• relatívny pomer všetkých 

húb a CHEGD richness bol 

najvyšší v NM a MUSP 

• GR majú najvyšší pomer 

CHEGD húb v pomere ku 

kompletnej hubovej 

diverzite 

CHEGD porovnanie 

so všetkými hubami 



CHEGD species 

richness 

• žiadna CHEGD MOTU sa 

nevyskytovala na všetkých 24 

výskumných plochách 

• 40 MOTU zaznamenaných  na 

aspoň jednej ploche každého 

manažmentu  

• desať CHEGD MOTU 

zaznamenané iba z jedného 

manažmentu a deväť z nich 

iba z jedinej lokality 



CHEGD relatívna 

abundancia 

Hierarchické zhlukovanie 

založené na abundancii 

amplikónov húb 

• manažmenty sú 

zoskupené do troch skupín 

na základe 

manažmentových štýlov, 

(mulčovanie, pasenie a 

no management) 



cievnaté rastliny 

 GR MOGR MUAU MUGR MUSP NM Average 

all plots 

Shannon Index  3.13b 

(0.17) 

3.25b 

(0.09) 

3.15b 

(0.22) 

3.32b 

(0.15) 

3.16b 

(0.16) 

2.37a 

(0.23) 

3.06 (0.36) 

Inverse Simpson 

Index  

14.21ab 

(3.81) 

15.62ab 

(2.39) 

12.50ab 

(5.48) 

15.40ab 

(4.11) 

14.74b 

(4.05) 

5.31a 

(2.11) 

11.21 

(5.25) 

Average plant 

species richness 

50.8b (1.5) 50b (4.5) 45ab (3.2) 54ab (2.4) 45b (6.7) 35.8a (2.5) 46.8 (7) 

 1 

• celkovo 97 druhov 

• druhová bohatosť na 

manažment od 61 do 

76 druhov 

• (total 1191 hubových 

MOTUs) 



CHEGD vs. cievnaté 

rastliny 

• cievnaté rastlina aj 

CHEGD huby ukazujú 

vyššiu druhovú diverzitu 

pre pasenie (pozitívna 

kontrola) 

• obe skupiny nižšiu pre NM 

manažment (negatívna 

kontrola) 



korelačné analýzy 

• PERMANOVA párové 

porovnanie 

manažmentov založené 

na prezencii MOTU 

CHEDG húb na 

jednotlivých plochách 

• PCA analýza odhalila 

podobnú štruktúru 

spoločenstiev  CHEGD 

húb NM a MUSP  

• PCA cievnatých rastlín 

ukázala izolovanú pozíciu 

NM  

PERMANOVA 

PCA 

  

CHEGD 

 
GR 0.8791 1 0.8778 0.2002 0.0256 

P
L

A
N

T
S

 0.7501 MOGR 0.8516 0.7153 0.3709 0.1138 

0.0592 0.1849 MUAU 1 0.5804 0.0541 

0.12 0.2542 0.0297 MUGR 0.4814 0.0583 

0.2306 0.2852 0.9374 0.1099 MUSP 0.0571 

0.0291 0.0287 0.029 0.0326 0.0583 NM 
 



Z{very 

• mulčovanie nie je vhodnou 
náhradou za tradičné 
manažmentové postupy 

• všetky manažmentové postupy 
vrátane mulčovania a NM prispeli 
nejakými unikátnymi CHEGD MOTU 
jednotkami 

• kombinácia všetkých týchto 
manažmentových postupov v jednej 
oblasti by prispela k zvýšeniu 
celkovej diverzity CHEGD húb 

• CHEGD huby sa ukázali byť vhodnou 
skupinou na pochopenie 
manažmentových vplyvov v 
ochrane prírody 

 



Strom a krajina – STRAKA (APVV 20-257) 



Centrum biológie rastlín a 
biodiverzity SAV 

laboratórium  
Molekul{rnej  
Ekológie a  
Metagenomiky 

... pr{ca s e DNA d{va  
ekológii nový rozmer 


