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INFOLEHT

Seente mitmekesisus Eesti veekogude vees ja nende setetes

Kuigi veeseened tdidavad veekogudes olulisi funktsioone, on nende levikut ja 6koloogiat
vorreldes maismaa seentega oluliselt vahem kirjeldatud. Kdesolevas t66s anallisitakse 66
Eesti veekogu ja nende setete seenekoosluseid. T6os vorreldakse setete ja vee ning erinevate
veekogutlilpide seente liigirikkust ja seenekoosluseid. Uuritud veekogudes olid
enimesindatud héimkonnad  Ascomycota,  Rozellomycota ja  Chytridiomycota.
Liigirikkaimateks seltsideks osutusid Pleosporales, Helotiales ja Agaricales. Setete kooslused
erinesid vee kooslustest ja olid oluliselt liigirikkamad. Mere-, seisu- ja vooluveekogude
vahelised erinevused liigirikkuses ja kooslustes tulid valja vaid setteproovide puhul. Setetes

moodustasid suurima osakaaluga perekonnad Malassezia, vees aga perekond Vishniacozyma.

CERCS kood: B260 Hldrobioloogia, mere-bioloogia, veetkoloogia, limnoloogia

Marksonad: veeseened, veekeskkond, veedkoloogia, mikoloogia

The diversity of fungi in Estonian water bodies and their sediments

Despite their ecological significance in aquatic habitats, aquatic fungi remain understudied
compared to their terrestrial counterparts. This master’s thesis investigates fungal
communities of 66 Estonian water bodies and their associated sediments. The study includes
detailed comparisons of fungal species richness across sediments, water columns, and
different water body types. The most abundant fungal phyla were Ascomycota,
Rozellomycota, and Chytridiomycota, while the most species-rich orders included
Pleosporales, Helotiales, and Agaricales. Sediments exhibited greater species richness than
the water column, and lentic, lotic, and marine water bodies only had differences in the
sediment. Furthermore, fungal communities differed significantly between sediments and
water columns and among the three water body type sediments. The most abundant genera

included Malassezia in the sediments and Vishniacozyma in the water samples.

CERCS code: B260 Hydrobiology, marine biology, aquatic ecology, limnology
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KASUTATUD LUHENDID

AM  Arbuskulaarne mukoriisa

ANOVA ingl k analysis of variance, dispersioonanaliiis

eDNA ingl k environmental DNA, keskkonna-DNA

ITS ingl k internal transcribed spacers, sisemised transkribeeritavad vahejarjestused
NMDS ingl k non-metric multidimensional scaling, mittemeetrilise mitmemd&dtmeline
skaleerimine

OTU ingl k operational taxonomic unit

PERMANOVA ingl k permutational multivariate analysis of variance, permutatsiooniline

mitmemaotmeline dispersioonanaliiiis



SISSEJUHATUS

Seened on k&ikjal laialt levinud, kuid vorreldes maismaa Okoslisteemidega on nende
mitmekesisust ja funktsioone veekeskkondades markimisvaarselt vahem uuritud. Praeguseks
on kirjeldatud ligikaudu 155 000 erinevat seeneliiki, kuid arvatakse, et liikide koguarv voib
ulatuda kahe kuni kolme miljonini (Niskanen jt., 2023). Kirjeldatud seeneliikidest moodusta-
vad veeseened vaid murdosa. Kdesoleva t66 kirjutamise hetkel on Jones jt (2019) loodud
andmebaasis marinefungi.org esindatud 2041 merevee seeneliiki (Jones jt., 2024) ning
Calabon jt (2022) t66s on mageveeseeneliikide arvuks toodud 3870. Ligikaudu 70% Maa
pindalast on kaetud veega, kuid veetkoststeemides leiduvad seened moodustavad koikidest
kirjeldatud seentest vaid 3,9%. Sellele arvule lisanduvad tdenaoliselt veel seni avastamata
liigid ning varasemalt kirjeldatud liigid, mis vahemalt osa oma elutsiklist veedavad
veekeskkonnas.

Veeseente koosluste uurimine aitab paremini mdista ja kirjeldada veedkostisteemides
toimuvaid protsesse, sest seened tdidavad veekeskkonnas véaga erinevaid rolle. Seened on
mutualistid, lagundajad, patogeenid vGi parasiidid. Vees leiduvad hiidfomitseedid
lagundavad vette sattunud taimset materjali, varustades seeldbi veekogu erinevate
toiteainetega (Gulis jt., 2019). Mutualistlikest kooslustest on esindatud samblikud ning
hidrofuitidega seotud miikoriisaseened. Patogeensed ja parasiitsed veeseened véivad
tekitada haiguseid nii inimestel kui ka veeorganismidel. Seenparasiidid tdidavad samas ka
vajalikke oOkoloogilisi funktsioone. Naiteks seeneling (ingl k mycoloop) on interaktsioon
parasiitse Chytridiomycota seene, fltoplanktoni ja zooplanktoni vahel, milles seene
zoospoorid parasiteerivad flitoplanktoni kolooniatel olles samas ise toiduks zooplanktonile
(Abonyi jt., 2024).

Inimtegevuse tagajarjel toimuvad veekogudes ulatuslikud muutused, mis mdjutavad
koiki veeorganisme, sealhulgas veeseeni. Tdusev temperatuur, eutrofeerumine, veekogude
saastumine pestitsiidide, raskemetallide ja plastikuga voivad pohjustada veeseente
kooslustes ulatuslikke muutusi, mille tagajarjed voivad hairida veedkosiisteemi kui terviku
funktsioneerimist. Nende muutuste tdttu on veeseente uurimine muutunud pakiliseks, sest
puudulike teadmiste tGttu on keeruline valja tuua adekvaatseid lahendusi veekeskkonna
kaitsmiseks ja vOimalike ohtude tuvastamiseks.

Kuna siiani on veeseentega seotud uurimust6id vorreldes maismaa seentega vahe
teostatud, algatasid Tartu Ulikool (TU) ja Eesti Maaiilikool (EMU) 2019. aastal rahvusvahelise
koostéoprojekti ,,FunAqua”. Nimetatud projekti jaoks to6tati TU ja EMU teadlaste poolt vilja
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veeseente elurikkuse globaasel tasandil kirjeldamise eesmargil protokollid nii vee- kui ka
setteproovide kogumiseks ja analllsimiseks (Panksep jt., 2023). FunAgua raames on kogutud
praeguseks ca 1500 sette- ja veeproovi erinevatest maailma veekogudest.

Kdesoleva magistrit6o raames anallilsiti Eesti veekogudest (n=66) kogutud osahulka
(n=129), kusjuures 63-st veekogust on anallilsi voetud nii sette- kui ka veeproov. T66 eesmark
oli kirjeldada ning analiilisida Eesti veekogude ja nende setete seenekoosluseid. Uurimuse
kdigus on esitletud vee ja sette ning seisu-, voolu- ja mereveekogude omavahelisi erinevusi
liigirikkuses ja seenekooslustes. Lisaks anallilisiti erinevusi enim tuvastatud liikide levikus
sette- ja veeproovide vahel. Sette- ja veeproovidest eraldati DNA kasutades vastavalt
MagAttract PowerSoil DNA Kit (Qiagen, Saksamaa) ja NucleoMag® DNA/RNA Water
(MACHEREY-NAGEL, Saksamaa) komplekte. DNA eraldusele jargnes ribosomaalse RNA
operonis leitavate sisemiste transkribeeritavate vahejarjestuste (ingl k internal transcribed
spacer; ITS) ja 18S V9 regioonide amplifitseerimine poliimeraasi ahelreaktsiooni abil (PCR).
Koostatud raamatukogud sekveneeriti Oslo Ulikooli laboris PacBio instrumendil ning saadud
tulemused analiiUsiti bioinformaatiliste meetoditega. Bioinformaatilistele analiitsidele
jargnes statistiline analiitis. T66 on teostatud TU Okoloogia ja Maateaduste instituudi
botaanika osakonna mikoloogia dppetoolis. To6 on edasiarendus 2022. aastal kaitstud

bakalaureusetoost pealkirjaga: ,,Veeseened ja nende mitmekesisus veekogude setetes”.



KIRJANDUSE ULEVAADE

1.1. Veeseente tutvustus

Veeseened on seente alagrupp, mis on defineeritud vaid Uhise elukeskkonna alusel (Grossart
jt., 2019). Veeseened jaotatakse omakorda residentseteks veeseenteks, mis on adapteerunud
kogu oma elutstikli labimiseks ainult veekeskkonnas, ja transientseteks veeseenteks, mis on
sattunud veekeskkonda juhuse teel, kuid sailitavad vihemalt ajutiselt oma aktiivsuse (Shearer
jt., 2007). Transientsete veeseente hulka kuuluvad naiteks moéningad hidroflitidega
mukoriisasid moodustavad seened (De Queiroz jt., 2020) ja residentsete veeseente hulka

obligatoorsed vetikate parasiidid (Ortiz-Cafavate jt., 2019).

1.1.2 Veeseente 6koloogilised rollid

1.1.2.1 Parasiitsed ja patogeensed veeseened

Patogeensed veeseened modjutavad mitmeid veeorganisme, sealhulgas kalu. Seened voivad
nakatada kalu igaseluetapis, alates marjateradest kuni taiskasvanud kaladeni (Alamjt., 2023).
Enamasti on nad sekundaarsed patogeenid, mis nakatavad juba haavatud véi infektsiooniga
kalu (Choudhury jt., 2014). Kaks levinud kalade seenpatogeeni on Fusarium oxysporum ja
Fusarium solani. Liigi F. oxysporum mikoos on siisteemne haigus, mille simptomiks on kalade
Iopustel olevad haavandid, ja selle mikoosiga voivad kaasneda nakatunud organite
veritsemisest ja nekroosist tingitud maksa-, neeru- ja pankreasehéired (Hassan jt., 2020). F.
solani tekitab liigile F. oxysporum sarnaseid simptomeid: esinevad valised haavandid kala
I6pustel ja nahal ning kahjustunud on ka nakatunud isendi maks, neerud ja porn (Pekala-
Safinska jt., 2020). Muuhulgas on F. solani mikoose tdaheldatud lisaks luukaladele ka

kohrkaladel, nditeks rai- (Hsu jt., 2021) ja hailaadsetel (Pirarat jt., 2016).

Veeseente miikoosid on levinud ka koorikloomadel. Koorikloomadel esineb nn musta I8puse
haigus (black gill disease), mida iseloomustab infektsiooni voi mone abiootilise stressori poolt
pohjustatud I6puste melanisatsioon jatumenemine (Frischer jt., 2022). Infektsioonist tingitud
musta |Gpuse haiguse pShjustajateks vdivad olla tsiliaadid (Frischer jt., 2017), bakterid (Wang
jt., 2020) ja seened (Tastan ja Cagatay, 2022). Seentest on liheks musta |Gpuse haiguse

tekitajaks Aspergillus awamori, mille toodetud kantserogeenne aflatoksiin kahjustab [6puste



kudet ja pOhjustab melanisatsiooni, mis omakorda vdib |8ppeda |8puste nekroosi ja isendi
surmaga (Karthikeyan jt., 2015). Teine Aspergillus liik, mis tekitab musta |Gpuse haigust, on A.
flavus, mille miikoosi puhul on haigus tekkinud seenehifide invasiivsest kasvust nakatunud
isendi |Gpustes (Dewangan jt., 2015). Musta IGpuse haigus on levinud ka koorikloomade
kasvandustes, kus see pdhjustab olulist majandusliku kahju. Naiteks 2020. aasta novembris
levis F. solani poolt pohjustatud musta I8puse haigus mitmes Hiina Hainani provintsi valgejalg
kreveti kasvanduses, viies massilise krevettide surmani (Yao jt., 2022).

Peale musta I8puse haiguse on krevetikasvandustes probleemiks ka parasiitse seene
Enterocytozoon hepatopenaei infektsioonid (Venkateswarlu ja Venkatrayulu, 2019). E.
hepatopenaei infektsiooni iseloomulikeks tunnusteks on nakatunud kreveti hepatopankrease
kahjustused, parsitud kasv, suurem vastuvétlikkus teistele patogeenidele ning korgenenud
suremus (Tang jt., 2015). Naiteks on kirjeldatud Vibrio spp. ja E. hepatopenaei koinfektsioone,
mille kadigus oportunistlikud Vibrio spp. rakud koloniseerivad nakatunud looma
hepatopankrease rakke (Aranguren jt., 2017).

Vibrio bakteri ja E. hepatopenaei koinfektsiooni on seostatud krevettide valge roe
stindroomiga (ingl k white feces syndrome) (Carojt., 2021), mida iseloomustavad kreveti kesta
pehmumine ning valget varvi seedeslisteem ja roe (Munkongwongsiri jt.,, 2022). E.
hepatopenaei infektsioonide levik pOhjustab krevetikasvandustele olulist majanduslikku
kahju. Naiteks on India andmete pohjal arvutatud, et E. hepatopenaei kolletega kasvandustel
on ravikulude ja vaiksema saagikuse téttu keskmine netotulu ligikaudu iheksa korda vaiksem

tervete krevettidega kasvanduste omast (Geetha jt., 2022).

Veeseente mikoosid ohustavad ka inimesi ning vdimalike nakkusallikatega puututakse kokku
igapdevaselt. Zoonootilised mikoosid vdivad inimestele edasi kanduda kokkupuutel
nakatunud kaladega, kalastusvarustusega, veega ja kalatoodete tarbimisel (Alam jt., 2023).
Seeni (sh ka patogeenseid) on leitud nii pinna-, pdhja- kui ka kraaniveest (Babic jt., 2017);
samuti pudeliveest (Biedunkiewicz jt., 2014) ning PVC- ja malmtorude biofilmidest (Liu jt.,
2014). Indias diagnoositi veetorujuhet parandanud mehel invasiivne pulmonaalne
aspergilloos, misoli pohjustatud A. fumigatus poolt (Pilaniyajt., 2015). Patogeenseid seeni on
leitud ka kliinikutest. Naiteks Brasiilia Franca Ulikooli kahes uuritud stomatoloogia kliinikus oli
raviprotseduuridel kasutatav vesi saastunud mitme patogeense seenega (Damasceno jt.,
2017) ning S3ao Paulo pediaatrilise onkoloogia kliinikumi patsiendil diagnoositi F. solani

infektsioon ja jargnevate uuringute kdigus leiti 85%-1 osakonna veeslisteemi proovidest
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filamentseid seeni (Mesquita-Rocha jt., 2013). Inimesed vdivad patogeensete veeseentega
kokku puutuda ka erinevates veekogudes. On kirjeldatud juhtumit, kus patsiendil avastati
parast uppumissurmast padasemist A. fumigatus poolt pohjustatud aspergilloos, misviis dgeda
respiratoorse distressi siindroomini (Jenks ja Preziosi, 2015). Poolas uuriti viit tehisliku
veekogu, mida kasutatakse avalike pesemiskohtadena, ning tuvastatud 149-st filamentse
seene taksonist 128 olid inimestele potentsiaalselt ohtlikud (Gdralska jt., 2020).

Kuigi on teada, et ka joogivees voib patogeenseid seeni leiduda, ei ole Eesti Vabariigis
nende olemasolu kontrollimine kohustuslik (Joogivee kvaliteedi- ja kontrollinduded ja
anallilisimeetodid ning tarbijale teabe esitamise nduded § 4). Samuti ei ole kohustuslik
kontrollida patogeensete seente esinemist Eesti supelrandades ja suplusvees (Nouded

suplusveele ja supelrannale, lisa 1, 2019).

1.1.2.2 Mutualistlikud siimbioosid veeseentega

Patogeensete ja parasiitsete seente korval on okoloogiliselt olulised ka mutualistlikud
kooslused veeseente ja teiste veeorganismide vahel. Uheks niisuguseks siimbioosiks on
veesamblikud. Samblikud on mikobiondist (seen) ja fotobiondist (vetikas ja/voi
tstianobakter) koosnev mutualistlik kooslus. Fotobiondid varustavad miikobionte susi-
vesikutega, millest muikobiondid toodavad poliioole, mis omakorda pakuvad samblikule
kaitset kuivamise eest vGi on kasvusubstraadiks nii fotobiondile kui ka miikobiondile (Spribille
jt., 2021). Veesamblikke saab jaotada vastavalt vee all olemise aja jargi hiper-hudrofiilseteks
(>10 kuud), meso-hidrofiilseteks (3-10 kuud) ja hiipo-hidrofiilseteks (<3 kuud) (Coste, 2010).
Nii maismaa samblikel kui ka veesamblikel on valja kujunenud erinevad meetodid liigniiskuse
ja uppumise valtimiseks. Samblikes esinevad filamentsed seened eritavad amfifiilseid valke:
hidrofobiine (Wosten ja Scholtmeijer, 2015), mis katavad hiidrofoobse kihina sambliku
talluse ja moodustavad gaasivahetuseks vajalikke mitte-vettivaid kambreid (Goodenough jt.,
2021). Hidrofobiinidel on erinevaid funktsioone: spooride ja viljakehade 60nsuste katmine
hidrofoobse kihiga, seente kinnitamine substraadile, antigeenide peitmine ja seene
kaitsmine liigniiskuse eest (Linder jt., 2005). Veesamblikest esinevad hidrofobiinidega
ohukambrid meso- ja hiipo-hiudrofiilsetel samblikel, hiiper-hiidrofiilsetel need puuduvad, sest
pika aja jooksul taituks tallus vaatamata nende olemasolule siiski veega (Ths jt., 2014). Selle
asemel on hiiper-hidrofiilsetel samblikel laialdaselt levinud koorikjane tallus, mis lihtsustab

veekeskkonnas gaasivahetust (Sonina ja Androsova, 2021).
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Fotobiontide kooslus samblikes on varieeruv ning seda mojutab sambliku
elukeskkond. Merevee samblikest voib tuua naiteks Lichina pygmaea, mille fotobiondid on
valdavalt merelist paritolu (peamiselt Rivularia perekonna tstianobakterid), kuid lisaks esineb
magevee-tolerantseid liike (Pleurocapsa tsianobakterid), tanu millele on samblik véimeline
fotoslinteesima ka madala veetaseme ja vihmaperioodide puhul (Chrismas jt.,, 2021).
Magevete samblikud on Uldjuhul amfiibsed: enamus neist on meso- voi hiipo-hidrofiilsed ja
see peegeldub ka nende fotobiontide koosluses (Ths jt., 2014). Levinuimateks fotobiontideks
magevee samblikes on maismaa Okoslisteemides laialt levinud tstianobakterid perekonnast
Nostoc (Elshobary jt., 2015).

Samblikke sh veesamblikke uuritakse vdimalike bioindikaatoritena. Nende liigilise
koosluse ja mitmekesisuse pdhjal on voimalik kirjeldada veekogu seisundit, kuna veesamblike
kooslused on reostusele vaga tundlikud (Nokes jt.,, 2020; Risti¢ jt., 2020). Uuringud on
naidanud ka, et raskemetallid bioakumuleeruvad veesamblikes (Ktos jt., 2023) ning nitrofiilsed
samblikud akumuleerivad lammastikku (Monnet jt.,, 2005). Nitrofiilsetesse samblikesse
akumuleerunud ldmmastiku koguse abil saaks potentsiaalselt hinnata pdllumajandusega
kaasneva lammastikulihendite saastatuse taset veekogudes (Boltersdorf ja Werner, 2014).
Kuna bioakumuleerunud lhendite kogus sdltub sambliku tallusese struktuurist ja pindalast,
on bioakumulatsioonist ldhtuv |dhenemine keeruline, sest morfoloogilised erinevused
samblike vahel muudavad saadud andmete standardiseerimise ja tdlgendamise keeruliseks

(Root jt., 2021).

Teiseks mutualistlikuks simbioosiks on mukoriisad. Enamus riisi sortidest on fakultatiivsed
hudrofiitidid (Upadhyay, 2016) ja kuigi kuivalt kasvatavate riisitaimede juurtel esineb rohkem
arbuskulaar-mukoriisseid (AM) seeni kui Uleujutatud pdllul kasvatatavatel, on AM seentel
margatav mdju riisi kasvule mdlemal juhul (Vallino jt.,, 2014). Uleujutatud pd&ldudel
kasvatavate riisitaimede kohta tehtud uurimustest ilmneb, et AM seeened varustavad taimi
lammastiku, fosfori (Igbal jt., 2020) ja sisinikuga (Bao jt., 2019), sest tdnu miukoriisas
osalevatele seentele muutuvad mullas olevad toiteained riisitaimele kattesaadavamaks
(Vergara jt., 2018). Suurem seente liigiline mitmekesisus on seotud parema riisitaime kasvuga
(Wang jt., 2015) ja madalama seeninfektsioonide riskiga (Campo jt., 2020). Obligatoorsetest
hidrofuttidest on kirjeldatud vesilobeelia, silmjarvika ja lahnarohu perekonna taimede AM
seeni. Vesilobeelia ja silmjarvika juured on koloniseeritud Glomeromycota ja Ascomycota

seente poolt ning vaiksema AM seente arvuga lahnarohu juurtel elavad peamiselt
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Ascomycota, Chytridiomycota ja Basidiomycota hdimkondadesse kuuluvad seened (Sudova
jt., 2020).

AM seente levik hiidrofiiltide seas s6ltub veekogu toiteainete sisaldusest: AM seente
arvukus ja mitmekesisus on kdrgem oligotroofses ehk vahetoitelises veekogus (Moora jt.,
2016). Uheks v&imalikuks pdhjuseks on AM poolt tagatud fosfori kidttesaadavus taimedele
olukorras, kus vees lahustunud fosfori tase on vaga madal ning taimed saavad vajaliku koguse
fosforit hoopis settest (Baar jt., 2010). Teiseks vdimalikuks pohjuseks on eutrofeerunud
veekogu settes orgaanilise materjali lahustumisel tekkinud madala hapnikusisaldusega
risosfaar, mis on ebasoodsaks elukeskkonnaks paljudele AM seentele (Mgller jt., 2013).
Fakultatiivsete hlidrofiiitide AM seente mitmekesisus on seotud vee Uleujutuse tasemega,
sest see mojutab risosfaari hapnikutaset ja taime fotoslinteesi voimekust, ning suurem AM
mitmekesisus on madalama lleujutuse tasemega keskkonnas (Wang jt., 2016). Suur osa vee
AM kirjeldavad t66d on kirjutatud lahnarohtude, nendele sarnaste taimede ja riisitaimede
pohjal, mis tdhendab, et laiahaardelisema lilevaate saamiseks on vaja labi viia tdiendavaid AM

uuringuid teiste hidroftltide peal.

1.1.2.3 Veeseente roll aineringes

Seened panustavad saprotroofide ja lagundajatena Umbritseva keskkonna aineringesse nii
maismaal kui ka vees. Veeseened on olulisteks orgaanika (vette sattunud lehed, puit ja vees
elavad makrofiuudid) lagundajateks veekogudes ja vooluveekogude puhul avaldavad
aineringele eriti suurt moju vee-hiiifomutseedid (Gulis jt., 2019). Kirjeldatud on ca 300 vee-
hiatfomitseedi liiki, millest 136 on ITS regiooni pohjal triipkoodistatud (Franco-Duarte jt.,
2022). Vee-hiilifomitseetide panus slsiniku-, ldmmastiku- ja fosforiringesse (sh C, N ja P
koguste vahekordade erinevus) erineb nii liigiti kui ka liigisiseselt (Brosed jt., 2017). Liigisisesel
variatsioonil vdib olla oluline roll koosluse paremaks toimetulekuks stressorite olemasolul.
Duarte jt (2019) t60s kirjeldati Articulospora tetracladia (8 tiive) liigisisese mitmekesisuse
moju lehe lagundamisele kaadmiumi (Cd) lisamisel ning leiti, et mitmekesisem kooslus oli
positiivselt seotud lehtede lagundamisega vaid Cd lisamisel ning kuigi mitmekesisem kooslus
kaasnes kdrgema sporulatsiooni tasemega, oli selle efekt tugevam Cd juures. Graca jt (2023)
uurimuses hinnati inimtekkeliste survetegurite (ekstreemne temperatuur, eutrofeerumine,
veetaseme muutused) mdju vee- hitifomutseetidele (7 liiki, 20 tive). Autorid leidsid, et kdik
survetegurid mdojutasid seente kasvu, samas vastupidavus eutrofeerumisele, madalale

veetasemele ning kuivamisele oli s6ltuv liigisisesest varieerumisest (Graca jt., 2023). Kuna
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vee-hilifomitseedid on veekogude toiduvdrgustikus votmetahtsusega, on nende 6koloogia
ja leviku uurimine véaga oluline, sest antropogeensete tegurite téttu voib nende mitmekesisus

vaheneda.

Seeneling on veekogu toiduahela vorm parasiitsete Chytridiomycota seente ning fiito- ja
zooplanktoni vahel. Seente zoospoorid, mis parasiteerivad suurtel voi koloonialistel
flitoplankteritel, on ise toiduks zooplanktonile vdi aitavad lagundada suuri kolooniaid
zooplanktonile sobiva suurusega toiduobjektideks (Abonyi jt., 2024). Agha jt (2016) on
kirjeldanud seenelingu ja selle tahtsust veekogu toiduahelas: seeneling tagab veekogus
toiteainete ringluse, eriti just tsGanobakterite ja zooplanktoni vahel; tsiianobakterite
kolooniad on suured ja zooplanktonile toiduobjektina mittesobivad, aga Chytridiomycota
seened suudavad neid nakatada ja lagundada, véimaldades zooplanktonitel neist toituda.
Seenelingu roll on veekogude toiduahelas darmiselt oluline, kuna see tagab toiteainete
ringluse ja kattesaadavuse erinevatele organismidele, stimuleerib produktsiooni ning sailitab
Okoslisteemi tasakaalu (Agha jt., 2016). Chytridiomycota zoospoorid vdivad moodustada
eutrofeerunud keskkonnas kuni 50% zooplanktoni toidust ning teistele toitaineallikatele
kohastunud zooplanktonid vdivad rohke zoospooride hulga puhul muuta oma

toitumiseelistust (Thongthaisong jt., 2022).

1.2. Veeseente mitmekesisus

Veeseente 6koloogia ning mitmekesisus on suuresti kirjeldamata. Lisaks vaiksele uurimuste
arvule kinnitab seda nn tumeaine seente (ingl k dark matter fungi) esinemine: keskkonnna
proovidest on leitud hulganisti teadmata taksonoomilise kuuluvuse ja funktsionaalsusega
veeseeni, mille taipsem kirjeldamine vdib tuua muutusi veeseente ©6koloogia arusaamades
ning taksonoomilistes grupeeringutes (Grossart jt., 2016). Varasemate uurimuste kdigus on
selgunud, et veekogude seenekooslused erinevad oluliselt veekogu timbritseva mulla omast,
seega on Okoloogiliste teadmiste laiendamiseks vajalik uurida spetsiifiliselt veekogude
seenekooslusi. Naiteks vorreldi 30 Saksamaa jarve ja neid Umbritseva mulla protistide ja
seente mitmekesisust ning ilmnes, et mullas on seenekooslused mitmekesisemad kui vees,
erinevate proovialade mullakooslused erinesid Uksteisest rohkem kui veekooslused omavahel

ja mulla- ning veekoosluste vahel kattus vaike osa seentest (Sieber jt., 2020).
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Veeseente uurimist raskendavad uurimismetoodikatega seotud probleemid. Uhe veekogu
uurimisel erinevate meetoditega (proovidest eraldatud RNA pdhjal slinteesitud cDNA ja
keskkonna-DNA (ingl k environmental DNA; eDNA) analiisid, kultiveerimine) vdivad
tulemused erinevate meetodite vahel oluliselt erineda, mistottu on keeruline hinnata, kas
tuvastatud seened on tegelikult keskkonnas aktiivsed (Rao jt.,, 2013). Komplitseerivaks
asjaoluks on transientsete veeseente esinemine, mille tottu ei tarvitse seene varasematest
okoloogilistest kirjeldustest lahtumine alati anda diget arusaama seene elukeskkonnast, sest
monel juhul maismaa seente sekka arvatud seen vdib osutuda transientseks veeseeneks.
Kdesoleva t660 mereveekogude veeseente mitmekesisust kirjeldavas alapeatiikis on
kirjeldatud Tibell jt (2020) wuurimust, milles on kirjeldatud L3adanemere veeseente
mitmekesisust kasutades triivpuidul olevatest viljakehadest saadud kultuure. Kuigi see
uurimus annab informatsiooni veekeskkonnast isoleeritud aktiivsetest seente kohta, on
kasutatud meetodi puudujdagiks viljakehi mittemoodustavate ja veesambas esinevate seente
puudumine vGi vahene osakaal |6pptulemustes. Kui Tibell jt (2020) t60s kasutati paralleelselt
morfoloogiliste anallilisidega ka molekulaarbioloogilisi meetodeid, on uuringuid, mis
pohinevad vaid morfoloogilisistel maarangutel ja kultiveerimisel (Bubnova jt., 2020)

Seente triipkoodistamisteks  kasutatakse peamiselt rDNA ITS regiooni
amplifitseerimist (Schoch jt., 2013), kuid veeseente puhul vdib ITS praimerite kasutamine
tekitada probleeme, kuna need on vilja to6tatud maismaa seente, peamiselt Basidiomycota
ja Ascomycota, sekventside pdhjal. Seetdttu vdivad saadud tulemustes teised hdimkonnad ja
veeseened olla alaesindatud (Amend jt., 2019). Monikord kasutatakse veeseente amplikonide
saamiseks ka mitut praimeripaari, et paremini kdiki hdimkondi katta. Asemaninejad jt (2017)
t60s kasutati Ascomycota 28S amplikonide saamiseks LSU200A-F/LSU476A-R praimeripaari
ning LSU200-F/LSU481-R praimeripaari Basidiomycota, Chytridiomycota, Zygomycota,
Glomeromycota ja Neocallimastigomycota 28S amplikonide jaoks. Selles t66s oli teise
praimeripaariga Basidiomycota hdimkond niivord domineeriv, et autorid grupeerisid koik
selle praimeripaariga saadud sekventsid Basidiomycota riihma alla ning neid kasitleti Uhe
Uksusena. Lisaks PCR-i meetoditele vdivad tulemusi m&jutada ka DNA/RNA eraldamiseksvalja
valitud meetodid. Richards jt (2015) uurimistéds on vdlja toodud, et tugevamate
rakukestadega filamentsete seente (nt Pezizomycotina) DNA isoleerimine vdib olla
raskendatud ebasobilike DNA/RNA eraldamise meetodite t&ttu, mille parast vdib nende

osakaal tulemustes olla liiga madal.
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1.2.1 Veeseente mitmekesisust ja 6koloogiat mdjutavad tegurid

Vee temperatuuril on markimisvaarne moéju veeseente mitmekesisusele ja 6koloogiale. On
leitud, et temperatuur on (ks olulisemaid abiootilisi tegureid, mis m&jutab Uhe veekogu
seente sesoonset mitmekesisust (Khallil jt., 2023) ja selgitab hooajalist Chytridiomycota
infektsioonide koikumist (Ferndndez-Beaskoetxea jt., 2015). Samuti vdivad erinevate
biogeograafilise piirkondade vahelised mitmekesisusega seotud erinevused olla tingitud
temperatuurist. Fenoy jt (2021) uurimuses analiiUsiti Vahemere regioonis nelja erineva
geoklimaatilise olustikuga piirkonnas 16 vooluveekogu, keskendudes veeseente kooslustele
ja lehtede lagundamise efektiivsusele, ning leiti, et taksonoomiline liigirikkus regiooniti ei
erinenud, kuid funktsionaalne liigirikkus, mis oli positiivselt seotud lehe lagunemisega, oli
korgem madalama temperatuuriga piirkondades. Sellegipoolest esineb veeseentel
kohastumusi, mis véimaldavad neil toime tulla kérgeneva temperatuuri foonil. Naiteks aitab
vee temperatuuri tdusu puhverdada seene ensiimaatilise aktiivsuse tdusmine, mis vdéimaldab

mitteoptimaalsetes tingimustes toiteaineid omandada (Alekseyeva jt., 2022).

Lisaks temperatuurile m&jutab veeseente kooslust ka veekogu soolsus. Uldjuhul on kérgema
saliinsusega veekogudes elavad seened pigem halotolerantsed kui halofiilsed (Gongalves jt.,
2019). Siiski esineb ka Uksikuid halofiilseid seeneliike, nditeks Hortaea werneckii, mida on
leitud soolajarvedest ja mereveekogudest ille maailma (Marchetta jt.,, 2018). Veekogude
seenekoosluste seost soolsusega on Liadnemeres detailselt kirjeldatud. Laanemere
halokliinilil, mis jaab vahemikku 3 kuni 34 %o, on ndha selget seenekoosluste eristumist:
regioonides, kus soolsus on alla 8 %o, on kooslus mageveekogudele sarnane (suurem
Chytridiomycota osakaal, peamiselt seltsid Rhizophydiales, Lobulomycetales ja
Gromochytriales), ning sellest kdrgema saliinsusega aladel on kooslus mereveekogudele
omane (Cladosporium ja Saccharomyces korge osakaal suvel, klasside Leotiomycetes ja

Cystobasidiomycetes korgem levik talvel) (Rojas-Jimenez jt., 2018).

Veeseentele avaldab otsest modju ka veekogu troofsus. Veekogude eutrofeerumine on
normaalne nahtus, kuid inimtegevuse tagajarjel on eutrofeerumine ebatavaliselt kiire ja
mojutab oluliselt veedkosiisteeme. Chislock jt (2013) on oma uurimistods valja toonud
erinevaid eutrofeerumisest tingitud vetikate Oitsengutega kaasnevaid probleeme: moned

vetikad (sh sinivetikad ehk tsGianobakterid) v&ivad toota eukariiootidele ohtlikke mirke;
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Oitsengud vdivad pdhjustada veekogudes hipoksiat, sest Gitsengutele jargneb massiline
vetikate aeroobne lagundamine bakterite poolt; lisaks on Oitsenguid pohjustavad
vetikaperekonnad sageli mittesobilikuks toiduks zooplanktonile. Eutrofeerumisega kaasne-
vatel muutustel on mdju veeseente kooslustele. Eutrofeerunud veekogu hipoksilistes
piirkondades koosnevad seenekooslused anaerobosetest seentest ja on vadiksema
mitmekesisusega (Cai jt., 2018). Tstanobakterite Gitsengute tottu suureneb veekogus
tsianobakteritel parasiteeritavate seente osakaal ja domineerivateks voivad muutuda
Chytridiomycota ja Rozellomycota hdimkondade seened (Marino jr jt., 2022). M&oddukalt
eutrofeerunud veekogus voib olla kérgem hiiifomitseetide liigiline mitmekesisus, kuid tugev

eutrofeerumine viib mitmekesisuse vahenemiseni (Duarte jt., 2015).

Antropogeensetest teguritest on uuritud ka pestitsiidide md&ju. Ortiz-Cafiavate jt (2019)
uurimuse tulemustest selgus, et fungitsiidid nagu tebukonasool ja asoksustrobiin ning
antifungaalne ravim itrakonasool langetavad obligatoorse parasiidi Rhizophydium
megarrhizum vdimet infekteerida Plankothrix perekonna tslianobaktereid. Rhizophydium
megarrhizum infekteerimisvdimet langetab ka herbitsiid metolakloor, mille mdjud kestavad
mitu polvkonda (Martinez-Ruiz jt., 2024). Eelmainitu t6ttu voib jareldada, et fungitsiidid
vOivad soodustada sinivetikate ditsengute tekkimist, sest nende parasiitide eluviis on hairitud.
Pestitsiidide moju lagundajaseente koosluste efektiivsusele on varasemates uuringutes olnud
varieeruv. Baudy jt (2021) t60s uuritud viie pestitsiidi md&ju vee-hlGifomitseetide
lagundamisvdimele avaldus vaid kdrgetel kontsentratsioonidel, kuid seenekooslustes
toimusid muutused ka madalamatel kontsentratsioonidel. Sumudumali jt (2022) uurimuses
toimusid samuti muutused seenekooslustes ja seente lagundamisvdoime oli mojutatud ka

vaiksema koguse fungitsiidi puhul.

Uha enam pilvivad tihelepanu plastikureostusest tingitud keskkonnamuutused.
Plastmaterjali on keskkonda sattunud nii palju, et see moodustab mikroorganismidega eraldi
plastisfaari. Plastisfaare on tekkinud nii mage- (Barrosja Seena, 2021) kui ka mereveekogudes
(Du jt., 2022) ning nendes esinevad ka veeseened. Kettner jt (2017) t60s leiti, et plastisfaari
veeseente liigiline mitmekesisus erineb veesamba ja orgaanilise substraadi omast. Lisaks tdid
autorid valja, et erinevaid plastikmaterjale koloniseerivad erinevad veeseened, mis vdib olla
pohjustatud teistest substraadil leiduvatest veeorganismidest ja substraadi pinna

isedrasustega kaasnevatest adhesiooni ja biofilmi moodustamise variatsioonidest (Kettner jt.,
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2017). Kuigi veeseened on voimelised plastikut koloniseerima, on plastikureostusel negatiivne
moju nende kooslustele. Vette sattunud mikroplastik langetab veeseente mitmekesisust,
biomassi, sporulatsioonitaset ja lagundamisvéimet (Trabulo jt., 2022). Kettner jt (2017)
uurimistdos on lisaks vdlja toodud véimalik mikroplastiku lilkkumisega kaasnevate invasiivsete
liikide levik veekogude vahel, mis voib pShjustada drastilisi muutuseid kohalikes veeseente

kooslustes.

Kuna inimtegevuse téttu toimuvad kdikides okoslsteemides laiahaardelised muutused, on
oluline uurida veekogude mikrobioome koos seentega, sest oma 6koloogiliste rollide tottu
vOivad muutused seenekooslustes poOhjustada veeokosisteemides haireid. Siiski tuleb
arvestada, et olukorras, kus koosluse vaadeldav okoloogiline funktsioon vo&ib olla stressori
lisandumisel sdilinud, ei pruugi see tahendada, et langenud mitmekesisusel puudub teises
okoloogilises kontekstis mdju. Enamik uurimusi mitmekesisust mdjutavate tegurite kohta on
tehtud tehislike okosisteemide ja kultuuride pdhjal, mis annavad kill suuna edasisteks

uurimusteks, kuid ei pruugi katta kdiki looduslikus keskkonnas tekkivaid muutuseid.

1.2.2 Veesente levik mageveekogudes

Seened, mis peavad vdahemalt osa oma elutsiklist viibima mageveekeskkonnas (veesambas
vOi substraadil), klassifitseeritakse mageveeseenteks (Calabon jt., 2023). Mageveekogudes
voivad seened moodustada (ile 50% kdikidest sekveneeritud eukarliootidest (Grossart jt.,
2019). Praeguseks on leitud ca 3870 mageveeseene liiki, millest enamik kuulub hdimkonda
Ascomycota (2968 liiki), millele jargnevad hd&imkonnad Chytridiomycota (333 liiki),
Rozellomycota (221 liiki) ja Basidiomycota (218 liiki) (Calabon jt., 2022).

1.2.2.1 Seisuveekogud

Lepere jt (2019) t66s anallilsiti mageveekogude seenekooslusi avalikult kattesaadavate
andmete ja 8 jarve veeproovi péhjal (25 jarve, 4 jége, enamus Prantsusmaal) ning jarvede
puhul taheldati, et kdige mitmekesisem hdimkond oli Rozellomycota ning madalaima
mitmekesisusega oli Basidiomycota. Veekogude vahel enim kattuvad taksonoomilised Ghikud
(ingl k operational taxonomic unit; OTU) kuulusid hdimkondadesse Chytridiomycota,
Ascomycota ja Basidiomycota, samas korgeima arvukusega olid Basidiomycota ja
Rozellomycota seened. Kusjuures (ikski OTU ei olnud esindatud rohkem kui 19-s jarves ja vaid

0,2% OTU-dest esines rohkem kui 12-s jarves.
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Norras ja Rootsis kirjeldati kokku 12 jarve seente mitmekesisust ning enamik leitud seentest
kuulusid hdimkondadesse Ascomycota (25,86% OTU-dest; domineerivateks seltsideks
Pleosporales, Helotiales, Hypocreales), Basidiomycota (44,83%; Agaricales, Tremellales,
Polyporales, Russulales) ja Chytridiomycota (20,26%; Rhizophydiales, Chytridiales,
Spizellomycetales). Rozellomycota ja Glomeromycota esindajaid ei identifitseeritud, kuid need

voisid kuuluda 16% tuvastamata OTU-de sekka. (Khomich jt., 2017) .

Veeseente kooslus varieerub substraadist soltuvalt. Wurzbacher jt (2016) kirjeldasid oma
uurimistdos Saksamaa Stechlini jarve mitmekesisust 54-1t proovialalt korjatud 216 sette-, vee,
biofilmi-, planktoni- ja rooproovi pohjal ning vaid 23% saadud seente OTU-dest oli voimalik
sugu- ja perekonna tasemel identifitseerida. Pelagiaalis domineerisid seltsid Spizellomycetales
ja Rhizophydiales, biofilmis seltsid Chytridiales ning Rhizophydiales ja klass Agaricomycetes,

settes seltsid Capnodiales ja Helotiales ning roo puhul selts Pleosporales.

Veeseeni on leitud ka turbarabadest. Asemaninejad jt (2017) uurimuses kirjeldati PGhja-
Ontarios oleva White River joe juures asetseva turbaraba seenekooslust, vérreldes omavahel
korgendike ja madalike seenekooslusi. Leiti, et kdrgendikel oli seente mitmekesisus madalam
kui madalikel ja madalikel moodustasid Helotiales, Capnodiales, Geoglossales, Russulales,
Polyporales ja Agaricales suure osa seenekooslustest, kuid kdrgendikes olid need vaiksema

osakaaluga.

1.2.2.2 Vooluveekogud

Vee-hiiufomitseedid ja lagundajaseened on eriti suure tahtsusega vooluveekogudes (Gulis
jt., 2019), mistottu keskenduvad paljud vooluveekogude seente mitmekesisust hindavad t66d
nendele ridhmadele. Naiteks on uuritud erinevate taimeliikide mdju lagundajaseente
mitmekesisusele. Leedu Neris joes vorreldi kuue kuu jooksul invasiivse saarvahtra ja kohaliku
sanglepa mikroobide koosluseid ning taheldati, et neid taimi koloniseerivad seenekooslused
muutusid ajas ja erinesid Uksteisest: oktoobris tuvastati saarvahtralt liigid Tetracladium
marchalianum ja Flagellospora curvula ning sanglepaltliigid Tricladium angulatum, Xylomyces
sp., Alatospora acuminata ja Alatospora acuminata, martsis oli saarvahtra seenekooslus
mitmekesisem kui oktoobris (tuvastatud seened: Anguillospora spp., F. curvula,

Anguillomyces acadiensis, Mirandium sp., Titaea complexa) ja sanglepa koosluse
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moodustavad seened olid muutunud (A. acuminata, Trinacrium sp., Tetracladium sp.,
Trifurcospora irregularis, Camposporium spp.) (Krevs ja Kulinskiené, 2017). Krevs ja
Kucinskiené (2017) tdheldasid muutuseid ka joe setes: kiiremini laguneva saarvahtra
katsepiirkondades oli orgaanilisi Uhendeid rohkem, millega kaasnes kdrgem seente arvukus.

Duarte jt (2015) uurimistods vaadati katseliselt lagundajaseente koosluseid Portugali
Ave jOe viies erineva troofsusega ojas, katses kasutatud lehematerjali anallilisides ilmnes, et
enamik seente OTU-dest kuulusid vee-hiitifomutseetidele, Ascomycota oli kdikides ojades
enimlevinud hdimkond (50,8 - 94,7% OTU-dest), Leotiomycetes ja Dothideomycetes olid
vastavalt madalama ja kdrgema troofsusega ojades levinuimad klassid, kuid esindatud olid ka
Basidiomycota (enimlevinuks klassiks Agaricomycetes), Chytridiomycota (ainsaks klassiks

Chytridiomycetes) ja Monoblepharidomycota (Monoblepharidomycetes) seened.

Poola Augustéwi jarvestikus vaadeldi ja vorreldi erinevate omadustega jogede seente
mitmekesisust ja leitud liikidest moodustasid 47% vee-hiuifomutseedid ja 18% patogeensed
seened, kahes liigirikkaimas ja kdrge orgaaniliste Ghendite sisaldusega joes olid enimlevinud
liikideks Helicoon gigantisporum, Heliscus lugdunensis ja Tetracladium maxilliforme, kahes
liigivaeseimas ja madala orgaaniliste lihendite tasemega vees olid enimlevinud Leptomitus
lacteus ja Lemonniera aquatica (Pietryczuk jt., 2018). Poolas on uuritud ka Narew jGe seente
koosluseid: slgisel ja kevadel korjati 6 kuu jooksul kord kuus igast proovialast (n=5) kolm
veeproovi, kust isoleeriti kolooniad kultiveerimiseks, ja kokku tuvastati 15 erinevat seeneliiki,
millest kaks kuulusid Ascomycota, kuus Blastocladiomycota, viis Chytridiomycota ja Uks
Zygomycota alla, kusjuures liigiline mitmekesisus oli kdrgem kevadel kui stigisel ning kaheksa
liiki esinesid vaid kevadel (Alternaria alternata, Achlyogeton entophytum, Candida albicans,
Catenaria spherocarpa, Karlingia rosea, Nowakowskiella macrospora, Monoblepharis
macrandra, Rhizophydium globosum) ja seitse liiki vaid sligisel (Catenaria verrucosa,
Micromycopsis cristata, Monoblepharis hypogyna, Pythium marsipium, Py. multisporum, Py.

pulchrum, Rhipidium interruptum) (Muszynska, jt. 2014).

1.2.3. Veeseente levik mereveekogudes

Pang jt (2016) artiklis on soovitatud kasutada mereveeseente defineerimiseks jargnevaid
kriteeriumeid: tegemiston mereveekogudest korduvalt isoleeritud seenega, mis on véimeline
kas sporuleerima/kasvama merevees oleval substraadil, moodustama teiste

veeorganismidega simbiootilisi kooslusi, adapteeruma mereveekeskkonnale geneetilisel
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tasandil voi olema mereveekeskkonnas metaboolselt aktiivne. Mereveeseenteks on loetud
praeguseks 2041 liiki, millest enamik kuuluvad h&imkondadesse Ascomycota ja

Basidiomycota (Jones jt., 2024)

Mereveeseeni on leitud nii veesambas kui ka erinevatel substraatidel, naiteks korallidel,
kdsnadel ja merevetikatel (Gongalves jt., 2022). Uuringud on ndidanud, et korallide
seenekooslused varieeruvad soltuvalt korallide perekonnast. Gées-Neto jt (2020) uurimuse
kdigus leiti Leptoria ja Porites perekonna korallidel enim seente jarjestusi, kusjuures
perekonna Leptoria korallidel olid esindatud vaid Malassezia perekonna seened, samas leiti
Porites korallidelt kokku 17 erinevat seente perekonda, peamiselt Basidiomycota ja
Ascomycota hulka kuuluvaid seeni. Ka Ghes Portugalis tehtud uuringus nahti, et veeseente
mitmekesisus erines substraatide vahel (Goncalves jt., 2020). Naiteks merevee proovidest
tuvastasid autorid kokku 42 liiki, vetikatelt 22 liiki ja triivpuidult 13 liiki veeseeni. Vetikatelt

isoleeritud seentest kattusid veeproovidega 21 liiki ja triivpuidult isoleeritud seentest 7 liiki.

Euroopa mereveekogudes on labi viidud Uksikuid uurimistdéid mereveeseente leviku kohta.
Uks suurimaid Euroopa veeseeni kirjeldav téd on Richards jt (2015) uurimistéd, mille raames
korjati kuuest Euroopa mereveekogust kokku 130 sette- ja veeproovi ja tulemustest ilmnes,
et nii sette- kui ka veeproovides oli enimlevinuks hdimkonnaks Chytridiomycota (vastavalt
61% ja 47,70% sekventsidest), millele jargnesid hdimkondadesse jaotamata seened (13,47%
ja 22,36%). Tibell jt (2020) uurimuses anallusiti triivpuidul olevatest viljakehadest isoleeritud
kultuuride pohjal Ladanemere veeseente mitmekesisust ning kokku tuvastati 77 erinevat
mereveeseene liiki, millest suur enamus kuulusid Ascomycota hdimkonda (42 liiki klassis
Sordariomycetes, 24 liiki klassis Dothideomycetes), mille seas olid kaks siiani vaid Lédnemeres
kirjeldatud liiki (Trichocladium constrictum ja T. lignicola), ja kaks liiki Basidiomycota
héimkonda (Digitatispora marina, Leucosporidium scottii). Rama jt (2014) kirjeldasid Norra
Barentsi mere veeseente mitmekesisust 23-It proovialalt korjatud 50 puiduproovi pdhjal ning
enimlevinuks hdimkonnaks osutus Ascomycota (123 OTU-t, 83% OTU-dest), millele jargnesid
Basidiomycota (10 OTU-t), Mucoromycotina (5) ja Chytridiomycota (1), ning levinuimad seltsid

olid Hypocreales, Helotiales, Pleosporales, Lulworthiales ja Eurotiales.
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1.2.4 Veeseente levik setetes

Veekogu setete ja veesamba seenekooslused voivad Uksteisest oluliselt erineda. Tisthammer
jt (2016) toos kirjeldati ja vorreldi 20 pelaagilist ja 11 bentilist proovi erinevatest maailma

veekogudest ning vaid 15,4% OTU-dest kattusid pelaagiliste ja bentiliste koosluste vahel.

Veekogu erinevates sligavustes voivad setete seenekooslused olla erindolised. Ogaki jt (2021)
uurimuses kirjeldati Louna-Jaamere siivamere erinevatelt siigavustelt (153 m, 250 m, 550 m,
1463 m) korjatud setteproovidest tuvastatud seeni ja enimlevinud hdimkonnaks osutus
Ascomycota, millele jargnesid Basidiomycota, Mortierellomycota, Mucoromycota,
Chytridiomycota ja Rozellomycota, kuid isoleeritud OTU-d varieerusid: kdigi nelja sligavuse
vahel oli 49 kattuvat OTU-t(18,63% OTU-de kogu arvust), kdige kdrgem OTU-de arv oli 250 m
juures (147 OTU-t) ning madalaim 1463 m juures (101 OTU-t).

Euroopas on veekogude setete seenekoosluseid vaga vdahe anallusitud. Ladnemere setete
seenekooslusi analiusiti Lobo jt (2024) uurimuses, mille raames korjati 1145 km peale
jaotatud 59-st jaamast setteproove ja nendes osutus enimlevinud hdimkonnaks
Chytridiomycota (enimlevinud klassideks Chytridiomycetes ja Rhizophydiomycetes), millele
jargnesid Ascomycota (Sordariomycetes ja Dothideomycetes) ja Basidiomycota, kusjuures

liikidest olid enimlevinud Alphamyces chaetifer ja Operculomyces laminatus.

Venemaa Valgemere setete seenekooslust on uuritud mitmetes téddes. Khusnullina jt (2018)
toos uuriti Velikaya Salma vdina sette seente mitmekesisust setetest isoleeritud kultuuride
pohjal ja Ascomycota hdimkond osutus domineerivaks (seltsid Eurotiales (33 liiki),
Hypocreales (22), Microascales (2), Leotiomycetes Incertae sedis (3), Capnodiales (1),
Pleosporales (2), Saccharomycetales (1)), millele jargnesid Zygomycota (seltsid Mucorales (3)
ja Umbelopsidales (2)) ja Basidiomycota (Agaricales (1)). Bubnova jt (2020) uurimuses
anallisiti 50-st setteproovist isoleeritud kultuuride pdhjal Valgemere Kandalaksa lahe
filamentsete seente koosluseid ja tuvastati 2 hdimkonda: Ascomycota, mis moodustas 89,2%
seentest koos enim levinumate klassidega Eurotiomycetes ja Sordariomycetes, ning
Zygomycota (klassid Mortierellomycetes ja Mucoromycetes), llejdanud seeni polnud véimalik
identifitseerida.

Hiljutistes uuringutes ei tunnistata enam Zygomycota héimkonda. Selle asemel on

Zygomycota seened jagatud Umber Mortierellomycota, Glomeromycota, Kickxellomycota,
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Calcarisporiellomycota, Entomophthoromycota, @ Mucoromycota ja Zoopagomycota
hoimkondadesse (Tedersoo jt., 2018). Eelmainitutest endistest Zygomycota seentest
kuuluvad Mucoromycota hdimkonda Mucorales, Umbelopsidales ja Mucoromycetes ning

Mortierellomycota hdimkonda kuulub Mortierellomycetes.
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EKSPERIMENTAALOSA

2.1 T66 eesmargid

Kdesolev magistritéé on osa EMU PKI Hidrobioloogia ja kalanduse &ppetooli ja TU
mukoloogia Oppetooli koostooprojektist FunAqua, mille eesmargiks on kaardistada
erinevates maailma veekogudes ja nende setetes leiduvaid veeseeni. FunAqua laiem eesmark
on koostada ulatuslik veeseente andmebaas. Kdesolevas t66s on analllsitud 66 Eesti
veekogu sette- ja veeproovidest leitud seente mitmekesisust. Proovialade kaardid on vilja
toodud lisa 1 all. Proovialade kaardi loomisel on kasutatud Eesti Maa-ameti tarkvara X-GIS 2

(Maa-amet, 2024; Maa-amet, 2018).

Too eesmarkideks on:

1) kirjeldada Eesti veekogude ja nende setete seente mitmekesisust lahtudes
substraadist ja veekogutiilibist;

2) kirjeldada Eesti veekogudes ja nende setetes leidunud seeneperekondade 6koloogilisi
funktsioone;

3) vorrelda settes ja vees esinevate seente liigirikkust ja koosluseid,;

4) vorrelda omavahel mere-, seisu- ja vooluveekogude liigirikkust ja koosluseid;

5) vorrelda enim erinevates proovides esinenud seeneliikide levikut sette- ja

veeproovides.

Kaesolev magistritdo on laienduseks Prins (2022) bakalaureusettole pealkirjaga:,,Veeseened
ja nende mitmekesisus Eesti veekogude setetes”, mille kdigus anallilsiti 48 Eesti veekogu

setete seente mitmekesisust.

2.2 Materjal ja metoodika

2.2.1 Valimi kirjeldamine

Uurimuses kasutatud materjal koguti 2019 aasta maist kuni 2020 aasta juunini. FunAqua
projektis (sh kdesolevas uurimistdos) kasutatavaid proove on kogutud vabatahtliku tileskutse
alusel. Valtimaks proovivotumetoodikate erinevustega kaasnevaid erisusi, koostati proovide
kogumiseks detailsed protokollid (Panksep jt.,, 2023). Valimis on 66-st veekogust (15

mereveekogu, 40 seisuveekogu, 13 vooluveekogu) kokku kogutud 66 sette- ja 63 veeproovi.
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2.2.2 Molekulaarsed meetodid

2.2.2.1 Veeproovide kogumine ja DNA eraldamine

Veeproovid filtreeriti koheselt veekogu dares 60 ml steriilsete stistlatega kasutades Sterivex ™
filtreid (Merck Millipore, Saksamaa). Proovid fikseeriti etanooliga ning sailitati jargnevate
etappide teostamiseni -30 °C juures. Veeproovidest eraldati DNA kasutades NucleoMag®
DNA/RNA Water (MACHEREY-NAGEL, Saksamaa) komplekti. Tootjapoolset protokolli
modifitseeriti varasematest kogemustest ldhtuvalt filtritlilibile vastavaks. Modifitseeritud

protokoll on vilja toodud lisa 2 all.

2.2.2.2 Setteproovide kogumine ja DNA eraldamine

Setteproovid koguti steriilsetesse 50 ml Falcon tiipi tuubidesse. Proovide sailitamiseks lisati
proovivotu jargselt setetele poole mahu ulatuses 96% etanool. Kogutud proovid sailitati kuni
jargnevate analllsietappideni -30 °C juures. Voimaliku inhibitsiooniriski vahendamiseks
kuivatati setteproove enne DNA eraldamist 35 °C juures, eesmargiga aurustada proovidest
vdlja etanooli jaagid ja vesi. Kuivatatud materjal koguti eraldi 2 ml mahuga Eppendorf
tuubidesse, kuhu lisati materjali homogeniseerimiseks kolm 2 mm diameetriga metallkuuli.
Proovid homogeniseeriti loksutil 30 Hz sagedusel. Igast proovist kaaluti DNA eraldamiseks
0,25 g materjali. Setteproovidest eraldati DNA kasutades MagAttract PowerSoil DNA KF Kit

(Qiagen, US) komplekti vastavalt tootjapoolsetele soovitustele (Qiagen, 2016).

2.2.2.3 Ettevalmistused sekveneermiseks

DNA eraldusele jargnes PCR meetodiga rDNA ITS regiooni amplifitseerimine. Sette- ja
veeproovide puhul kasutati sama metoodikat. Parisuunalise praimerina kasutati ITS9munngs
ning vastastassuunalise praimerina kasutati ITS4ngsuni, millega amplifitseeriti terve ITS
regioon (ca 600 aluspaari) ja 185 rRNA V9 varieeruv regioon (Tedersoo ja Anlsan, 2019).
Praimerid ja nende jarjestused on valja toodud lisa 3 all. K&ik PCR reaktsioonid viidi 1abi kahes
korduses ning Uhe reaktsiooni kogumaht oli 25 ul. Esimese etapi PCR koostise lahus sisaldas
1 pl DNAd, 5 ul PCR segu (FIREPol® Master mix, (Solis BioDyne, Eesti)(Solis BioDyne, 2021)),
0,5 ul nii parisuunalist kui ka vastassuunalist praimerit ning 18 ul deioniseeritud vett. PCR
programm koosnes jargnevatest etappidest: denaturatsioon 15 min 95 °C juures, millele
jargnes 30-38 tsuklit jargnevaid etappe: 30 s denaturatsiooni 95 °C juures, 30 s praimerite

seondamist 55 °C juures ja 1 min DNA slinteesimist 72 °C juures. Programm |Gppes 10 min
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DNA siinteesi lisaetapiga ehk ekstensioonetapiga 72 °C juures. Parast PCR reaktsioonide
teostamist kontrolliti tulemusi geelelektroforeesil, kasutades 1%-list agaroosgeeli, millele oli
tulemuste visualiseerimiseks lisatud 1 ul etiidiumbromiidi. Geelelektroforees teostati 100 V
pinge juures 25 minutiga. Saadud PCR produktides olev DNA visualiseeriti 280 nm
ultraviolettvalgusega ning geelipildid salvestati. Nérkade vdi puuduvate produktide puhul
korrati PCR reaktsiooni, suurendades tsiklite arvu ja/vdi DNA kogust. DNA koguse
suurendamisel vahendati reakstioonisegusse lisatava vee kogust, et sdilitada reaktsiooni maht
25 ul. PCR produktid pipeteeriti kokku DNA-raamatukogudeks vastavalt nende tugevusele
geelpildil, kusjuures igast proovist véeti 0,5-20 pl produkti. Saadud raamatukogu puhastati
FavorPrep™ GEL/PCR Purification Kit (FAVORGEN BIOTECH CORP, Taiwan) komplektiga
lahtudes tootja protokollist (FAVORGEN BIOTECH CORP, n.d). DNA-raamatukogu sekveneeriti
Oslo Ulikooli laboratooriumis, kasutades Pacific Biosciences’i (PacBio) sekvenee-

rimistehnoloogiat.

2.2.3 Andmeanaliiiis

Sekveneerimistulemuste bioinformaatilise anallilisi teostasid mikoloogia Gppetooli teadur
Vladimir Mikryukov ja Tehnoloogiainstituudi molekulaarse okoloogia kaasprofessor Veljo
Kisand. Bioinformaatiline anallilis sisaldas demultipleksimist ehk indeksjarjestuste jargi
sekventside ja proovikoodide kokku viimist programmiga LIMA (v.2.9.0) (Pacific Biosciences,
USA) (Pacific Biosciences, 2024). Praimerjarjestused eemaldati kasutades programmi
cutadapt (v.4.6) (National Bioinformatics Infrastructure, Rootsi) (Martin, 2011). ITS
jarjestused eraldati programmiga ITSx (v.1.1.3) (Bengtsson-Palme jt.,, 2013). Kimd&arsed
jarjestused eemaldati programmiga VSEARCH (v.2.27.0) (Rognes jt., 2016) kasutades
referentsjarjestusi ja de novo detektsiooni. Vigaste tag’idega ehk tag-jump’idega jarjestused
eemaldati UCROSS algoritmi abil (Edgar, 2016). Jarjestused klasterdati VSEARCH programmiga
de novo 98% sarnasuse pohjal OTU-deks. Taksonoomiliste vastete leidmiseks kasutati BLASTn

(v.2.15.0) (BLAST®, US) algoritme ja EUKARYOME andmebaasi (v.1.8) (Tedersoo jt., in press).

Informatsioon seente perekondade o©koloogiliste funktsioonide kohta on vdéetud Pdlme jt

(2021) andmebaasist FungalTraits.
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2.2.3.1 Statistilised meetodid

Statistlise andmeanalllsi teostamiseks kasutati R (v.4.4.0) (R Core Team, 2024)
programmeerimiskeelel baseeruvat programmi RStudio (Posit team, 2024). Analiiside
labiviimiseks kasutati enamasti R paketti phyloseq (McMurdie, 2022). Selleks loodi vastav
phyloseq tuupi objekt kolme andmemaatriksiga: omavahel seoti informatsioon proovi

metaandmete, OTU-de sekventside arvu ja OTU-de taksonoomilise informatsiooni kohta.

Liigilist mitmekesisust ehk alfamitmekesisust analllsiti Shannon-Wiener indeksiga (H’)
(Shannon, 1948). Shannon-Wiener indeks arvutati proovides esinenud OTU-de arvu pohjal R
paketi phyloseq (McMurdie, 2022) funktsiooniga estimate_richness(), mis toetub paketile
vegan (Oksanen, 2024). Shannon-Wiener indeksite arvutamisele eelnes sekventside arvude
Uhtlustamine horendamisega (ingl k rarefaction). HOrendamise kdigus eemaldatakse
juhuslikult proovidest sekventse, kuni proovi sekventside arv on vordne valimi vaikseima
sekventside arvuga (Shimadzu, 2018). Enne sekventside arvu horendamist eemaldati valimist
proovid, millel oli vahem kui 50 seene sekventsi. Horendamiseks kasutati phyloseq paketi
funktsiooni rarefy_even_depth(). Liigilist mitmekesisust arvutatakse Shannon-Wiener indeksi

puhul valemiga:

S
H=— Zpi log,, pi
i=1

kus H on mitmekesisuse indeks, pi tahistab liigi i proportsiooni proovis, S on liikide koguarv ja

b on logaritmi alus (Oksanen, 2024). Kdesolevas t60s oli logaritmi aluseks e.

Liigirikkust on vorreldud sette- ja veeproovide vahel paariviisilise t-testiga ja veekogutlilipide
vahel dispersioonanaltilisiga (ingl k analysis of variance; ANOVA). Mdlema meetodi puhul
anallsiti keskmist OTU-de arvu vastavalt kas proovi- vdi veekoguttilibis. Nii t-testile kui ka
ANOVA-le eelnes andmete filtreerimine. Anallilsi jaoks loeti OTU-t proovis esinevaks, kui
seda oli vahemalt 5 sekventsi, OTU-d, mis ei vastanud sellele tingimusele Uheski proovis,
eemaldati. Seejarel jaeti valimist vdlja proovid, milles ei esinenud (ihtegi sobivat OTU-t. Alles
jadanud sekventside arvud proovis logaritmiti andmete Uhtlustamiseks. T-testi puhul
eemaldati valimist veekogud, millest oli parast eelmainitud samme alles jaanud ainult sette-

vOi veeproov.
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Paariviisilise t-testi puhul oli valemiks:

d
- sq/Vn

kus t on teststatistik, d on vaadeldavate paaride tunnuse keskmiste erinevused, ss on

t

standardhélve ja n on paaride arv (Awan, 2023). T60s kasutati paariviisilist t-testi, sest valimis
oli igastveekogust sees nii sette- kui ka veeproov. Nullhiipoteesiks oli, et sette- ja veeproovide
keskmised OTU-de arvud ei erine Uksteisest oluliselt. T-testi teostamiseks kasutati R paketi

stats funktsiooni t.test().

ANOVA mudeli funktsiooniks on vorrelda kahe vGi enama grupi vaadeldava tunnuse
keskmiseid ldhtudes grupisisestest erinevustest vorreldes gruppide vahelise erinevusega
(Sapkota, 2023). ANOVA tulemused on kalkuleeritud R-i paketi stats funktsiooniga aov().

ANOVA teststatistik arvutatakse jargmiste valemitega:

1) b
SSG = Z ni(z; — 1)*
i=1

kus SSG on iga grupi ja valimi tunnuse keskmise vaartuse vahe ruutude summa, x; on
grupi keskmine, x on valimi keskmine, k on vdrreldavate gruppide arv ning njon grupi

suurus;

1

kus MSG on valimi ruutude vahe (55G) keskmine ja dfs on valimi vabadusaste;
k
3) SSE = Z(ni —1)s?
=1

kus SSE on ruutvigade summa ehk koikide gruppide tunnuse vaartuste ja grupitunnuse
keskmise vdartuste vahe ruutude summa, nj on grupi suurus ja S% on grupisisene

tunnuse erinevus;
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4) dfp = dfy + dfs + ... + dfe
=(m -1 +me—1)+...4+ (n—1)

=n—k

kus dfe on jadkide vabadusaste, n on valimi hulga suurus ja k on gruppide arv;

1
5) MSE = —SSE
df e

kus MSE on keskmine ruutviga;
6 SST =3 (z; 1)
=1

kus SST on kogu valimi tunnuse vaartuste ja valimi keskmise vahe ruutude summa, x
on tunnuse vaartus ja x on valimi keskmine tunnuse vaartus. SST'ga kontrollitakse

saadud SSG ja SSE vaartuseid: SST peab vorduma SSG ja SSE summaga;

7) r_ MSG
MSE

kus F on teststatistik (Diez jt., 2022).

Plokimata ANOVA-t kasutati veekogutiilpide liigirikkuse vordlemiseks sette- ja veeproovide
siseselt. Nullhlpoteesiks oli, et veekogutlilipide vahel keskmine OTU-de arv ei erine.

Plokimata ANOVA mudeliks on (National Institute of Standards and Technology, n.d):
Yij = n+1i+ e,

kus kaesoleva to0 kontekstis on j vaadeldav veekogutlip, i on vaadeldav proov, Yji on
ennustatav OTU-de arv, ponvalimi keskmine, T; on vaadeldava veekogutiiibi j m&ju OTU-de

arvule ja €j on juhuslik viga.

Veekogutlipide liigirikkuse anallitisimisel kdikide proovidega koos oli ANOVA ploki faktoriks
veekogud, sest veekogudest olid valimis nii sette- kui ka veeproovid, seega tuleb arvestada ka
veekogude modjuga. Nullhiipoteesiks oli, et keskmine OTU-de arv veekogutlilipide vahel ei

erine. Plokitud ANOVA mudeliks on (Meier, 2023):
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Yij = p+ a; + B + €ij,

kus kdesoleva to0 kontekstis on j vaadeldav veekogutiilip, i on vaadeldav proov, Yj on
ennustatav OTU-de arv, u on valimi keskmine, aj on vaadeldava veekogutiibi j m&ju OTU-de
arvule, 6; on veekogu mdju OTU-de arvule ja €jj on juhuslik viga.

Parast ANOVA-t teostati Tukey-Kramer honest difference post-hoc test, et vilja
selgitada tdpsed veekogutlilibid, mis Uksteisest erinesid. Selleks kasutati stats paketi

funktsiooni TukeyHSD().

Koosluste vordlemiseks kasutati permutatsioonilist mitmemddtmelist dispersioonanaliiiisi
(ingl k permutational multivariate analysis of variance; PERMANOVA) mudelit, millele eelnes
OTU-de sekventside arvude standardiseerimine Hellingeri transformatsiooniga. Seda teostati
phyloseq paketti kuuluva funktsiooniga phyloseq_standardize_otu_abundance(). Hellingeri

transformatsiooni valem on:

ol — Yij
" Yi+

kus Y’ijj on standardiseeritud OTU sekventside arv proovis, Yjjon OTU sekventside arv proovis

ja Yi+ on proovi sekventside koguarv (Québec Centre for Biodiversity Science, 2023).

Parast Hellingeri transformatsiooni arvutati koosluste vordlemiseks gruppide vahel Bray-
Curtis erinevuse distantsimaatriksid. Selle jaoks kasutati phyloseq paketile toetuvat paketti
MicroViz (Barnett jt., 2021). Sellest paketist kasutati funktsioone tax_ transform() OTU-de
agregeerimiseks vastavalt hinnatavale taksonoomilisele tasemele ja dist calc()

distantsimaatriksi kalkuleerimiseks. Bray-Curtis distantsimaatriksi valem on:

J
Z‘ Ry — Ny
=1

nz‘+ + nz"+

bii =

kus i ja i’ on proovid, mida omavahel vorreldakse, j on vorreldav liik, njj on vaadeldava liikide
arv proovis i, nj;jon liigi arv proovis i’ ja ni+ ja ni+ on vastavate proovide liikide vaadeldavate
liikide koguarv proov (Greenacre, 2008). Kdesoleva t66 PERMANOVA mudeli jaoks on

distantsimaatriksid arvutatud taksonite OTU-de transformeeritud sekventside arvude pdhjal.
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PERMANOVA nullhiipoteesideks olid: 1) sette ja vee kooslused ei erine Uksteisest oluliselt; ja
2) veekogutlilpide vahelised kooslused ei erine Uksteisest oluliselt. PERMANOVA mudeli
funktsiooniks on hinnata permutatsioonide abil faktortunnuse mdju vaadeldavale tunnusele,
mis tdhendab, et esmalt arvutatakse ANOVA valemitega F-statistik algse andmestiku tabeli
pohjal, seejarel tehakse labi suur arv permutatsioone, mille kdigus vahetatakse vaatlustega
seotud faktorid juhuslikult dra ning kalkuleeritakse uus F-statistik; kui permutatsioonide
kdigus saadav F-statistik on sarnane algse F-statistikuga, siis kehtib nullhiipotees; kui
permutatsioonidega saadud F-statistik on suurem kui algne, siis nullhlipotees ei kehti
(Anderson, 2005). PERMANOVA viidi labi Bray-Curtis meetodiga arvutatud distantsimaatriksi
peal ehk PERMANOVA tulemused naitavad, kas vorreldavate faktortunnustega (proovititbid,

veekogutiiibid) proovide koosluste omavahelised distantsid on statistiliselt olulised.

PERMANOVA p-vaartus tuleb valemiga:

 (No.of F72 F)+1
- (Tom! no.of F* J)+ 1

kus ,,No. of F*> F” on permutatsioonidega saadud F-statistikute, mis on suuremad voi vordsed
algse F-statistikuga, arv ja ,,Total no. of F*” on permutatsioonidega saadud F-statistiku

koguarv (Anderson, 2005).

PERMANOVA tulemuste kalkuleerimiseks kasutati microViz funktsiooni dist_permanova(),
kasutades seemne vaartuseks arvu 1234. Permutatsioone viidi |abi 999. Koosluste vordluste
alapeatiikis 2.3.3 ja lisa 5-16 all olevate taksonite osakaalude tulpdiagrammides on proovid

jarjestatud Uksteisele sarnasuse alusel Bray-Curtis distantsimaatriksi jargi.

Enim erinevates proovides esinenud liikide jaotust sette- ja veeproovide vahel vorreldi Fisheri
tapse testiga, mille jaoks tehti iga liigi kohta 2x2 sagedustabel. Sagedustabeli veerudeks olid
proovitlibid ja esimeses reas oli valja toodud seda liiki sisaldavate proovide arv molemas
thdbis. Teises reas olid seda liiki mitte sisaldavad proovide arvud mdlemas tiibis. Fisheri

tapset testi teostati paketi stats funktsiooniga fisher.test().

Joonised on koostatud erinevate R pakettidega. Alapeatiikis 2.3.1.1 olevad tulpdiagrammid ja

2.3.2.2-2.3.2.3 karpdiagrammid on tehtud paketiga ggplot2 (Wichkam jt., 2016). Kdikide
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veekogude proovide Shannon-Wiener indeksite joonise jaoks kasutati phyloseq funktsiooni
plot_richness(). Mittemeetrilise mitmemddtmelise skaleerimise (ingl k Non-metric
multidimensional scaling; NMDS) ordinatsiooni jooniste tegemisel on kasutatud microViz
paketi funktsiooni ord_explore(), taksonite sekventside osakaalude tulpdiagrammide jaoks

kasutati microViz paketi funktsiooni comp_barplot(), mis toetub pakettidele ggplot2 ja

Patchwork (Pedersen, 2024).
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2.3 Tulemused

2.3.1 Kirjeldav lilevaade

Analiisitud 66 veekogude proovist (66 setet, 63 veeproovi) jai valimisse 63 sette- ja 56
veeproovi. Kalikila karjaarist, Kunda lahest ja Uhtjarvest analiisiti vaid setteproovid. Valimist
jaetivalja proovid, kust eituvastatud Uhtegi seene sekventsi: Kihnu madala mdlemad proovid,
Kaariku ja Harku jarve, Tatra ja VGhandu joe ning Viru ja Raerabaveeproovid. Setteproovidest
jaid valja Paadrema joe ja Aru-Louna lubjakivikarjaari proovid. Seene sekventside taielik
puudumine nimetatud proovidest vdib olla pdhjustatud esinevatest keskkonnaproovides

esinevatest reaktsiooni inhibiitoritest.

Koikidest proovidest tuvastati kokku 9095 seene OTU-t. HSimkonna tasemel polnud véimalik
tuvastada 52 OTU-t. Vahemalt 10-s proovis esinevaid OTU-sid oli 44, (ikski OTU ei esinenud
enam kui 35-s proovis ning 7719 OTU-t ei esinenud rohkem kui lihes proovis. Veeproovidest
tuvastati 1976 ja setteproovidest 7546 OTU-t. Kokku tuvastati proovidest 22 erinevat
seenehdimkonda, 75 klassi, 166 seltsi, 354 sugukonda, 739 perekonda ja 1048 liiki. Perekonna
tasemel polnud voimalik identifitseerida 4742 OTU-t. Setteproovidest leiti 21 erinevat
seenehdimkonda, 70 klassi, 148 seltsi, 278 sugukonda, 524 perekonda ja 624 liiki.
Veeproovidest leiti 18 erinevat seenehdimkonda, 54 klassi, 125 seltsi, 259 sugukonda, 496
perekonda ja 633 liiki. Enim esindatud hdimkonnad olid OTU-de arvu poolest olid kdikides
proovides kokku Ascomycota (ca 44,02%), Rozellomycota (ca 27,27%), Chytridiomycota (ca
13,52%) ja Basidiomycota (7,59%). Rozellomycota hdimkonnast polnud vdimalik tuvastada

Uhtegi OTU-t sugukonna tasemel.

Seltsidest olid suurima sekventside arvuga Sordariales (12008 sekventsi), Microascales
(7503), Eurotiales (7495), Helotiales (7287) ja Phomatosporales (6774). Setetes ja
veeproovides kokku oli suurima tuvastatud liikide arvuga selts oli Pleosporales (139 liiki),
millele jargnesid Agaricales (110), Hypocreales (92), Helotiales (84) ning Diaporthales ja
Eurotiales (modlemas 35 liiki). Setteproovides olid suurimate liikide arvudega seltsid
Pleosporales (90 liiki), Helotiales (60), Agaricales (55), Hypocreales (55) ja Sordariales (27) ning
veeproovides Pleosporales (83), Agaricales (66), Hypocreales (62), Helotiales (41) ja
Daporthales (28).
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2.3.1.1 Tuvastatud seeneperkondade 6koloogiline lilevaade

Suurimate sekventside arvuga perekonnad olid Schizothecium (7559 sekventsi), Penicillium
(7399), Natantispora (7150), Phomatospora (6766) ja Rhodosporidiobolus (2970). Kdikidest
tuvastatud perekondadest oli FungalTraits andmebaasis informatsiooni 711 kohta. Taielikult
veelise eluviisiga perekondi oli 30, millest 21 elavad mage- ja 6 mereveekogudes. Osaliselt
veekeskkonnas elavaid perekondi oli 248, millest 72 olid osaliselt mageveekogude ja 13
mereveekogude seened. Eelmainitud viiest suurimate sekventside arvuga perekondadest on
Natantispora taielikult ja Ulejadanud neli osaliselt veelise eluviisiga. Perekonna tasemel
identifitseeritud OTU-dest (4353) moodustasid osaliselt veekeskkonnas ja osaliselt
mageveekeskkonnas elavad seened kumbki ligikaudu kolmandiku (joonis 1). Maismaaseente

hulka kuulus ligikaudu veerand tuvastatud perekondadest.

Mereveeseened -
Osaliselt mereveeseened -
Mageveeseened -

Teadmata -

Seene tilip

Veeseened -

Maismaaseened -

Osaliselt mageveeseened -

Osaliselt veeseened -

10 20 30
OTU-de osakaal (%)

o=

Joonis 1. Tuvastatud seeneperekondade tilipide OTU-de osakaalud protsentides. Tuvastatud
perekondade rithma ,,Teadmata” alla kuuluvad perekonnad, mille kohta informatsioon
puudus. Rihma ,,veeseened” alla kuuluvad seeneperekonnad, mille puhul pole tapsustatud
veekogutiiipi. Rihmad ,,Osaliselt mageveeseened”, ,,Osaliselt mereveeseened” ja,,Osaliselt
veeseened” on osaliselt maismaa seeni sisaldavad perekonnad.

Setetes osutusid enimlevinuks seeneperekonnad, kuhu kuuluvad osaliselt veelise eluviisiga
seened (34,7% OTU-dest) ning veeproovides oli kdige suurema osakaaluga grupiks

maismaaseened (43,65%) (joonis 2). Siiski olid maismaaseened mdlemas proovitiilbis

34



vahemuses, sest kdik veeseene tulibid kokku moodustasid setteproovides ca 79,6% ja

veeproovides ca 56,4% kdikidest perekonna tasemel tuvastatud OTU-dest.

Mereveeseened -

Osaliselt mereveeseened -
Mageveeseened -
Veeseened -

Teadmata -

Seenetilip

Osaliselt mageveeseened -

Maismaaseened -

Osaliselt veeseend -

10 20 30 40
OTU-de osakaal (%)

Proovittiup . Sete . Vesi

Joonis 2. Sette- ja veeproovides tuvastatud seeneperekondade erinevate seenetiilipide OTU-
de osakaal protsentides. Teadmata alla kuuluvad perekonnad, mille kohta informatsioon
puudus. Rihma ,,veeseened” alla kuuluvad seeneperekonnad, mille kohta pole tdpsustatud
veekogutililipi. RUhmad osaliselt mage-, mere- ja veeseened moodustavad seeneperekonnad,
mis on osaliselt maismaaseened.

Primaarse okoloogilise funktsiooni poolest oli suurim hulk perekondi puidu saprotroofid (137
perekonda), millele jargnesid taimede patogeenid (134), lehe saprotroofid (127), mulla
saprotroofid (69) ja tdpsustama saprotroofid (tabel 1). Suurim hulk OTU-sid on puidu
saprotroofid (25,95% OTU-dest), jargnevad sonniku (20,77%) ja lehe (19,36%) saprotroofid.
Veeproovides olid suurima osakaaluga taime patogeenid (15,95%), millele jargnesid lehe
(13,98%) ja puidu saprotroofid (13,55%). Veeproovides ei leidunud (htegi FungalTraits
andmebaasi jargi olevat AM seent. Setetes olid suurima levikuga samade funktsioonidega
perekonnad, mis tlelldiseltki: puidu saprotroofid moodustasid 29,46%, sGnniku saprotroofid

25,81% ja lehe saprotroofid 17,07% tuvastatud seeneperekondade OTU-dest (tabel 1).
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Tabel 1. Tuvastatud seeneperekondade primaarsed okoloogilised funktsioonid koos neid
funktsioone omavate perekondade arvudega ning OTU-de osakaaludega kdikides proovides

kokku ning vees ja settes eraldi.

Primaarne dkoloogiline Perekondade Osakaal (%) | OTU-de OTu-de |OTU-de
funktsioon arv osakaal (%) |osakaal |osakaal
vees (%) | settes (%)
Puidu saprotroofid 137 18.54 25.95 13.55 29.45
Taime patogeenid 134 18.13 8.15 15.95 6.79
Lehe saprotroofid 127 17.19 16.36 13.98 17.07
Mulla saprotroofid 65 5.34 5.86 10.38 4,76
Tapsustamata saprotroofid 52 7.04 4.96 11.84 29
Ektomiikoriissed 32 4.33 3.759 9.52 1.71
Mektari saprotroofid 26 3.52 2.92 9.26 0.78
Seente parasiidid 22 2.98 1.51 2.83 1.74
Looma parasiidid 20 2.71 1.17 2.32 0.84
sonniku saprotroofid 18 2.44 20.77 2.14 25.81
Oietolmu saprotroofid 12 1.62 1.29 1.37 1.25
Sambliku mikobiondid 11 1.45 0.28 0.77 0.09
Arbuskulaar-mikoriissed 9 1.22 0.76 0 0.96
Vetikate parasiidid 9 1.22 2.16 1.8 2.21
Lehe endofiiidid g 1.08 0.48 0.6 0.55
Epifildid 7 (.95 0.23 0.51 0.15
Sambliku parasiidid 4 0.54 0.18 0.26 0.15
Looma endosimbiondid 4 0.54 0.14 0.17 0.12
Juure endofuidid 3 0.41 0.37 0.34 0.35
Nagihallitusseened 2 027 0.16 0.17 0.2
Protistide parasiidid 2 0.27 0.05 0.09 0.03
Loomadega seostatud 1 0.14 0.02 0 0.03
Teadmata 30 4.06 2.04 2.15 2.06
Koklku 739 100 100 100 100

2.3.2 Liigirikkus

2.3.2.1. Liigiline mitmekesisus

Setetest tuvastati enim erinevaid liike Ruhijarves (94 liiki), Lowenruh pargi tiigis (91), Tatra
joes (89), Elistvere jarves (78) ja Kunda joes (72). Ratsepa ja Viljandi jarve ning Ahijarve
setetest leiti kdigist vaid 1 liik. Veeproovidest oli liigirikkaim Maekla jarve proov (441), mille
liikide arv oli kordades kdrgem koikidest teistest proovidest. Maekila jarve veest leitud
liikidest ei esinenud 358 Uheski teises veeproovis ning 287 liheski setteproovis. Maekiila
jarvele jargnesid Puhajarv (49), Pakri laht (47), Puhtulaiu rand (38), Emajogi (30) ja RGuge
Suurjarv (28). Liigitasemel ei identifitseeritud Ghtegi OTU-t Elistvere ja Pangodi jarve ning Elva
joe veesproovides.
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Parast horendamise kdigus madala sekventside arvuga proovide eemaldamist jai
valimisse 86 erinevat proovi. Suurima alfamitmekesisusega olid setteproovid jargnevatest
veekogudest: Elistvere jarv (H' = 3,531), Véhandu jogi (3,520), Parka oja (3,519) ja Kaalijarv
(3,486). Veeproovidest oli korgeim alfamitmekesisus Pakri lahes (3,294), Maekila jarves
(3,196) ja Emajoes (3,163). Madalaima alfamitmekesisusega proovid olid Parka oja vesi (0),
Pakri lahe sete (0,098), Aru-Louna lubjakivikarjaari(0,098) ja Puhtulaiu ranna (0,196) vesi ning
Soela vdina sete (0,362). Suurim erinevus Uhe veekogu vee ja sette alfamitmekesisuse vahel
oli Parka ojas (3,519 settes ja O vees), Pakri lahes (0,098; 3,295) ja Puhtulaiu rannas (3,135;
0,196). Madalaim erinevus Uhe veekogu mdlema proovi alfamitmekesisuse vahel oli Haage
jarves (3,045; 3,066), Kuressaare lahes (2,789; 2,887) ja Emajoes (2,983; 3,163). Kdikide

proovide alfamitmekesisuse kohta on valja toodud joonis lisa 4 all.

2.3.2.2 Sette ja vee liigirikkuse vordlemine

Parast sobimatute proovide eemaldamist jai T-testi valimisse 34 sette- ja veeproovi paari.
Keskmiseks OTU-de arvuks oli setetes 13,583 ja vees 4,977. Standardhalve (SD) oli setetes
3,972 ja vees 3,184. T-testi tulemustest selgus, et liigirikkus sette- ja veeproovide vahel oli

oluliselt erinev (T-statistik = 3,196, df = 33, p < 0,01).

2.3.2.3 Liigirikkuse vordlemine veekogutiilibiti

ANOVA valimisse jai parast sobimatute proovide eemaldamist 52 sette- ja 40 veeproovi.
Seisuveekogudest oli proove valimis 59, mereveekogusid 21 ja vooluveekogusid 18.
Keskmine OTU-de arv oli kdrgeim vooluveekogudes (19,099, SD = 4,955), millele jargnesid
seisuveekogud (8,57, SD = 4,529) ja mereveekogud (5,284, SD = 2,786) (joonis 3).

2.0+ ‘ ‘

1.5+

1.0+

log{OTU-de arv)

0.5+

0.0+

Mereveekogud Seisuveekogud Vooluveekogud
Veekogu tiilip

Joonis 3. Karpdiagramm iga veekogutlilbi keskmise OTU-de arvu kohta logaritmilisel skaalal.
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Plokitud ANOVA-ga vorreldi liigirikkust erinevate veekogutlilipide vahel ja tulemustest selgus,
et veekogutlilpide liigirikkuses olulisi erinevusi ei esinenud (F = 1,734, df = 2, p >0,1). Sette-
ja veeproovide siseselt teostati plokkimata ANOVA. Setteproovide anallilsi jai 35 proovi
seisuveekogudest ning 11 proovi nii mere- kui ka vooluveekogudest; veeproovide analiusi jai
24 seisu-, 10 mere- ja 7 vooluveekogu. Tulemustest selgus, et setete puhul on liigirikkus
oluliselt erinev veekogutilipide vahel (F = 8,238, df = 2, p < 0,01), kuid veeproovide puhul
liigirikkuses olulist erinevust ei esinenud (F = 0,126, df = 2, p > 0,1). Setteproovides olid
suurima keskmise OTU-de arvuga vooluveekogud (50,699, SD = 2,891), jargnesid
seisuveekogud (16,943, SD = 4,036) ning madalaim keskmine OTU-de arv oli mereveekogudes
(5,212, SD =3,54). ANOVA-le jargnes Tukey-Kramer post-hoc test setteproovide peal, et vilja
selgitada Uksteisest oluliselt erinevad veekogutiilibid. Tulemustest selgus, et kdigi kolme
veekogutililibi setete keskmised OTU-de arvud erinesid Uksteisest oluliselt (seisu- ja
mereveekogude vahelise erinevuse p < 0,05, voolu- ja mereveekogude vahelise erinevuse p <

0,001, voolu- ja seisuveekogude vahelise erinevuse p < 0,05) (joonis 4).
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Joonis 4. Karpdiagramm erinevate veekogutlilpide keskmise OTU-de arvu kohta setetes
logaritmilisel skaalal koos Tukey-Kramer post-hoc sarnasuse testi tulemustega (a, b, c), mis
naitab, et kdik kolm veekogutlilipi erinesid Uksteisest keskmise OTU-de arvu poolest.

2.3.3 Seenekoosluste vordlemine

2.3.3.1 Sette- ja veeproovide koosluste vordlemine

PERMANOVA-ga hinnati sette- ja veeproovide koosluste erinevusi individuaalsete OTU-de,
hdimkonna, seltsi ja perekonna tasandil ning kodikidel juhtudel olid kooslused Uksteisest
oluliselt erinevad (OTU-d: df = 1, R2= 0,025, F = 2,881, P < 0,01; hdimkonnad: R?2= 0,101, F =
12,756, p < 0,01; seltsid: R2= 0,075, F=9,237, p < 0,01; perekonnad: R?= 0,072, F = 8,803, p

< 0,01). Kuigi koosluste vahelised erinevused said kinnituse, vaid vaike osa variatsioonist oli
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seletatav substraadi tlibiga: hdimkondadel 10,06%, seltsidel 7,50% ja perekondadel 7,12%
variatsioonidest. PERMANOVA anallsist jaeti valja Elva joe ja Elistvere jarve veeproovid ning
Kdiguste lahe setteproov, sest esialgsetest NMDS ordinatsiooni graafikutest selgus, et viaga
madala sekventside arvu tottu on tegemist vaga tugevate erinditega, mis mdjutasid tulemusi.

Anallisi jai 54 vee- ja 62 setteproovi.

NMDS ordinatsiooni joonistel (joonis 5) on ndaha, et vorreldes proovide koosluseid vastavalt
individuaalsetele OTU-dele, on sette- ja veeproovidel vahem sarnaste kooslustega proove.
Individuaalsete OTU-de tasandil on vee- ja setteproovide klastrid sarnase suurusega, kuid
analiisides koosluseid taksonoomiliste tasemete jargi tekkis erinevus: veeproovide seas on
vahem (ksteisele sarnaste kooslustega proove kui setteproovide seas. Seltside ja
perekondade tasemel paigutuvad setteproovide klastrid hajusama veeproovide klastrite
sisse. Vaiksem sarnasus veeproovide koosluste vahel vib olla tingitud vaiksemast tuvastatud

sekventside arvust nendes proovides.

Proovitilp Sete . - Vasi

OTU-de tase Héimkondade tase

NMDS2
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p \\
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Joonis 5. Sette- ja veeproovide NMDS ordinatsiooni joonised. OTU-de taseme graafiku puhul
on koosluseid vorreldud individuaalsete OTU-de alusel. HGimkonna, seltside ja perekondade
tasemel on vorreldud koosluseid vastavalt taksonoomilisele tasemele. Koosluste sekventside
arvud on standardiseeritud Hellingeritransformatsiooniga ja sarnasuse distantsimaatriksid on
arvutatud Bray-Curtis meetodiga.
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Suurimad erinevused héimkondade tasandil olid Rozellomycota sekventside suurem osakaal
setteproovides ja Basidiomycota ning Chytridiomycota sekventside suurem osakaal
veeproovides (joonis 6). Setteproovidest erinesid hdimkondade tasemel Uksteisest enim
Tallinna reid ja Ruhijarv: Ruhijarves moodustas Ascomycota ca 90% sekventsidest, kuid
Tallinna reidis kuulus sellesse hdoimkonda ligikaudu 20% sekventsidest, samas suurima
osakaaluga oli héimkond Mortierellomycota (30% sekventsidest). Veeproovidest olid
suurimad erinevused Puhtulaiu ranna ja Soela vdina proovides: Puhtulaiu rannas kuulus ca
95% sekventsidest héimkonda Basidiomycota, Soela vainas héimkonda Chytridiomycota (ca
50% sekventsidest), millele jargnes himkonna tasemel kirjeldamata takson GS46 (ca 30%).
Lisades 5 ja 6 on esitatud sette- ja veeproovide 15 enimlevinud hdimkondade sekventside

osakaalude tulpdiagrammid.

0.25 i 0.75 1.00 0.00 0.25
Sekventside osakaal (%)

Héimkonnad
Ascomycota Tuvastamata seene hk Mortierellomycota Zoopagomycota
. Rozellomycota . Aphelidiomycota . Monoblepharomycota . Glomeromycota
Basidiomycota GSO01 Mucoromycota M Gs46
B Chytridiomycota [l cf.Chytridiomycota [l Sanchytriomycota Ulejagnud

Joonis 6. 15 enim sette- ja veeproovides kokku levinud hdimkondade sekventside
protsentuaalsed jaotused proovides. hk - hdimkonnad.

Seltside tasemel on vahemlevinud sekventside osakaal proovides suurem ning enimlevinud

seltsid proovitiilipide vahel ei kattu (joonis 7). Setetes oli suurima osakaaluga Rozellomycota
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tapsemalt identifitseerimata sekventsid (24,1% sekventsidest), veeproovides aga Tremellales
(14,1%), mida setteproovides praktiliselt (ildse ei esinenud. Setetes jargnesid Malasseziales
(7,5%) ja Helotiales (4,8%), ning vees Rhizophydiales (11,1%) ja Eurotiales (3,3%). Mdlemad
seltside paarid esinesid enimlevinud seltside seas ka teises proovitlilibis kuid vadiksemas
koguses. Setetest erinesid iiksteisest enim Ounaku laht, kus oli tksiti k&ikide setteproovide
Ioikes suurim Serinales sekventside osakaal (ca 75%), ning Rouge kalatiik, kus selget
domineerivat hdimkonda polnud, kuid tdpsustamata Rozellomycota ja Thelebolales
moodustasid mdlemad ligikaudu 25% sekventsidest. Setetest tuleb esile ka Pakri laht, kus pea
koik sekventsid moodustas Malasseziales, ja Pangodi jarv, kus Glomerellales moodustas ca
80% sekventsidest. Veeproovidest erinesid liksteisest enim Kangruaadu jarv, kus Eurotiales
moodustas pea k&ik sekventsid, ja Paljassaarelaht, kus suurima osakaaluga oli Polyporales (ca
50%), millele jargnes Tremellales (ca 35%). Aru-Louna lubjakivikarjaaris moodustas Eurotiales
samuti peaaegu kdik sekventsid. Soela vdin oli veeproovidest erindiks, sest seal ei esinenud
Uhtegi veeproovides enimlevinud seltsi: kdik tuvastatud OTU-d kuulusid Mycosphaerellales ja
tapsemalt tuvastamata GS46 OTU-de alla. Lisa 7 ja 8 all on vilja toodud vastavalt sette- ja

veeproovide 15 enimlevinud seltside sekventside osakaalude kohta tulpdiagrammid.

Ka perekondade tasemel oli sette ja vee vahel erinevusi. Veeproovide puhul on margata, et
nendes on suurem osakaal vaikse levikuga perekondi (joonis 8). Setetes oli enimlevinuks ka
siin tdapsemalt identifitseerimata Rozellomycota OTU-d (24,1% sekventsidest), millele
jargnesid Malassezia (7,4%) ja tapsustamata Chytridiomycota OTU-d (3,6%). Veeproovides oli
suurima osakaaluga Vishniacozyma (13,5%), tapsustamata Rhizophydiales OTU-d (10,3%) ja
Penicillium (5,1%). Vishniacozyma ja Penicillium olulisel suurel maaral setetes ei esinenud.
Setetest erinesid Uksteisest enim Tatra jogi (Rozellomycota ca 30%, Ascobolus ca 20%,
Tulosesus ca 15% sekventsidest) ja Ariste laht (domineerivaks Pseudeurotium, ca 65%).
Veeproovidest erinesid (iksteisest enim Liimala rand (tdpsustamata Rhizophydiales: ca 25%,
tapsustamata Rozellomycota ja Sphaerulina: ca 10% sekventsidest). Puhtulaiu rand tuleb esile
kdrge Rhodosporidiobolus osakaaluga (ca 85 %), Parka ojas moodustas Candida ning
Kangruaadu jarves ja Aru-Louna lubjakivikarjaaris Penicillium pea koik sekventsid. Rouge
kalatiigis ei tuvastatud Uhtegi veeproovides enimlevinud perekonda. Lisa 9 ja 10 all on vilja
toodud vastavalt sette- ja veeproovide 15 enimlevinud perekondade sekventside osakaalude

kohta diagrammid.
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Joonis 7. 15 enim sette- ja veeproovides levinud seltside sekventside protsentuaalsed
osakaalud proovides. tap. seltsid - seltside tasemel identifitseerimata OTU-d.
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Joonis 8. 15 enim sette- ja veeproovides levinud perekondade sekventside protsentuaalsed
osakaalud proovides. tap. pk - perekonna tasemel identifitseerimata OTU-d.
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Tuvastatud liikidest kattus sette- ja veeproovide vahel 209. Sette- ja veeproovides oli

vastavalt 415 ja 424 liiki, mida teises proovitiibis ei esinenud.

2.3.3.2 Veekogutiiiipide koosluste omavaheline vordlemine

2.3.3.2.1 Veekogutiilipide kooslused setetes

Setete PERMANOVA valimisse jdi 38 seisu-, 11 voolu- ja 13 mereveekogu. PERMANOVA
anallisi tulemustest selgus, et erinevate veekogutlilipide setete kooslused erinesid
Uksteisest oluliselt nii individuaalsete OTU-de (df = 2, RZ = 0,058, F = 1,816, P < 0,05),
héimkondade (R% = 0,084, F = 2,709, P < 0,05), seltside (R =0,07, F = 2,34, P < 0,05) kui ka
perekondade (R% = 0,058, F = 1,816, P < 0,05) tasemel.

NMDS ordinatsiooni joonistel (joonis 9) ilmneb, et vorreldes veekogude koosluseid nii
individuaalsete OTU-de, hGimkondade, seltside ja perekondade tasemel, olid seisuveekogud

madalaima ja mereveekogud suurima koosluste varieerumisega.
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Joonis 9. Seisu-, voolu- ja mereveekogude setete koosluste NMDS ordinatsiooni joonised.
OTU-de taseme graafiku puhul on koosluseid vérreldud individuaalsete OTU-de alusel.
Hoimkonna, seltside ja perekondade tasemel on vorreldud koosluseid vastavalt
taksonoomilisele tasemele. Koosluste sekventside arvud on standardiseeritud Hellingeri
transformatsiooniga ja sarnasuse distantsimaatriksid on arvutatud Bray-Curtis meetodiga.
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Suurima osakaaluga hdimkond kdigis kolmes veekoguttilbis oli Ascomycota, mis moodustas
seisuveekogudes 32,3%, vooluveekogudes 48% ja mereveekogudes 31,9% sekventsidest.
Seisu- ja vooluveekogudes jargnes Rozellomycota (vastavalt 32,3% ja 35,3% sekventsidest)

ning mereveekogudes Basidiomycota (25,7%).

Seltside tasemel olid suurima osakaaluga nii seisu- kui ka vooluveekogudes tdpsemalt
identifitseerimata Rozellomycota OTU-d (vastavalt 27% ja 27,9% sekventsidest).
Seisuveekogudes jargnesid Malasseziales (5,6%), Helotiales (6,3%), Rhizophydiales (4,9%) ja
Glomerellales (4,2%) ning vooluveekogudes Sordariales (11,2%), Helotiales (8,5%),
Pleosporales (6,5%) ja Hypocreales (3,6%). Mereveekogudes olid suurima osakaaluga
Malasseziales (18,2%), tapsemalt identifitseerimata Rozellomycota OTU-d (12,5%), Serinales

(6,2%) ja Thelebolales (5,4%) (joonis 10).
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Joonis 10. Mere-, seisu- ja vooluveekogude setetes 15 enimlevinud seltside sekventside
protsentuaalsed osakaalud. tap. seltsid - seltside tasemel identifitseerimata OTU-d.
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Perekondade tasemel on suurenenud viahemlevinud OTU-de arv (joonis 11). Seisu- ja
vooluveekogudes oli taas suurima osakaaluga tapsemalt identifitseerimata OTU-dega
Rozellomycota (vastavalt 27% ja 27,9% sekventsidest). Seisuveekogudes jargnesid Malassezia
(5,6%) ja tapsustamata Rhizophydiales (4%) sekventsid. Vooluveekogudes olid osakaalult
jargmised Pseudorhypophila (6,34%) ja tdpsustamata Pisorisporiaceae OTU-d (3,3%).
Mereveekogudes oli suurima osakaaluga Malassezia (18%), tapsustamata Rozellomycota

sekventsid (12,5%) ja Babjeviella (6,1%).
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Joonis 11. Mere-, seisu- ja vooluveekogude setetes 15 enimlevinudperekondade sekventside
protsentuaalsed osakaalud. tap. pk - perekondade tasemel identifitseerimata OTU-d.

Perekondade poolest olid seisuveekogudest (iksteisest enim erinevate kooslustega Uhtjarv,
kus tapsustamata Rozellomycota OTU-d moodustasid ca 85% sekventsidest, ja Tlndre jary,
kus Rozellomycota tapsemalt identifitseerimata OTU-d moodustasid ca 10% ja
vooluveekogude enimlevinud perekondade hulka mittekuuluvad taksonid ca 80%

sekventsidest (lisa 11). Vooluveekogudest erinesid Ulksteisest enim Elva jogi, kus suurima
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osakaaluga oli Pseudorhypophila (ca 70% sekventsidest) ja Tatra jogi, kus domineerivat
perekonda polnud, aga suurima osakaaluga olid tapsustamata Rozellomycota OTU-d (ca 25%)
ja Clavariopsis (ca 20%) sekventsidest (lisa 12). Mereveekogudest olid suurimad erinevused
Ounaku lahe ja Paljassaare lahe vahel. Ounaku lahes moodustas ca 85% sekventsides
Babjevilla. Paljassaare lahes oli vordlemisi mitmekesine kooslus: 10 enim mereveekogudes
levinud taksonit moodustasid kokku ca 90% sekventsidest. Mereveekogudest tulevad esile
lisaks Tallinnareid, mille proovis oli suurim tapsustamata Chytridiomycota OTU-de osakaal (ca
25%), ja Ariste laht, kus oli suurim osakaal Pseudeurotium sekventse (ca 60% sekventsidest)

(lisa 13).

KGigi kolme veekogutlilibi vahel kattuvaid liike oli 24 (joonis 12). Vaid Uhes veekogutiibis
esinenud liikide arv oli suurim seisuveekogudes (268 liiki) ja madalaim mereveekogudes (39).

Enim oli kattuvaid liike seisu- ja vooluveekogude vahel (121).

Seisuueelf? Eﬁl ~_Vooluveekogud
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|
.\.

« 4
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Mereveekogud

Joonis 12. Venn diagramm seisu-, voolu- ja mereveekogude setete kattuvate liikide arvude
kohta.

2.3.3.2.2 Veekogutiiiipide kooslused vees

Veeproovide PERMANOVA valimisse jai 32 seisu-, 9 voolu- ja 13 mereveekogu. PERMANOVA
anallisi tulemustest selgus, et veekogutiilipide koosluste vahel ei esinenud olulisi erinevusi
OTU-de (df =2, R2=0,042, F =1,106, p > 0,05), hdimkondade (R2=0,044, F = 1,183, p >0,05),
seltside (R2=0,042, F = 1,132, p > 0,05) ja perekondade tasemel (R?2= 0,042, F = 1,106, p >
0,05). Saadud tulemusi vois mdjutada veeproovides tuvastatud sekventside arv, mis oli

vorreldes setteproovidega vaiksem.
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NMDS ordinatsioonide graafikutest (joonis 13) ilmneb, et individuaalsete OTU-de tasemel on
vooluveekogudel suurim ning seisu- ja mereveekogudel lisna sarnane varieeruvus koosluseti.
Suurim varieeruvus hoimkondade tasemel on mereveekogudel ja seltside tasemel
vooluveekogudel ning modlemal taksonoomilisel tasemel on madalaim varieeruvus
seisuveekogudel. Perekondade poolest on koosluste varieeruvus kdikidel veekogutilpidel

Upriski sarnane, kuid varieeruvus on madalaim mereveekogudes ja suurim vooluveekogudes.

Suurima osakaaluga hdimkonnad olid kdigis kolmes veekogutiilibis samad, kuid erineva
jarjekorra ja osakaaluga. Seisuveekogudes olid suurima osakaaluga hdimkonnad
Basidiomycota (34,1% sekventsidest), Ascomycota (27,9%) ja Chytridiomycota (27,3%). Voolu-
ja mereveekogudes olid enimlevinud Ascomycota (vastavalt 43,1% ja 32,8%), Basidiomycota

(vastavalt 38,6% ja 24,3%) ja Chytridiomycota (7,7%; 20,3%).

OTU-de tase Hoimkondade tase
0.3
0.2

0.1

NMDS2
NMDS2

0.0

-0.1

-0.2

-1.0 -0.5 0.0 0.5 1.0

NMDS1 NMDS1

Seltside tase Perekondade tase

1.0

0.5

NMDS2
NMDS2

0.0

>

-0.5

-1.0
-1.5 -1.0 -0.5 0.0 0.5 1.0

-0.4 0.0 0.4
NMDS1 NMDS1

Veekogu tiilip - Seisuveekogud —f— Vooluveekogud ~@- Mereveekogud

Joonis 13. Seisu-, voolu- ja mereveekogude veeproovide koosluste NMDS ordinatsiooni
graafikud. OTU-de taseme graafiku puhul on koosluseid vdrreldud individuaalsete OTU-de
alusel. Hoimkonna, seltside ja perekondade tasemel on vorreldud koosluseid vastavalt
taksonoomilisele tasemele. Koosluste sekventside arvud on standardiseeritud Hellingeri
transformatsiooniga ja sarnasuse distantsimaatriksid on arvutatud Bray-Curtis meetodiga.
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Seltside tasemel oli erinevate veekogutiipide vahel vaikseid erinevusi (joonis 14). Seisu- ja
vooluveekogudes on enimlevinud seltsiks Tremellales (vastavalt 15,9% ja 23,6%
sekventsidest). Seisuveekogudes jargnesid Rhizophydiales (13,3%), Eurotiales (6,7%) ning
tapsustamata Rozellomycota (4,59%) ja Chytridiomycota (4,6%) OTU-d. Vooluveekogudes olid
teised vordlemisi suure osakaaluga seltsid Saccharomycetales (11,1%), Mycosphaerellales
(7,9%), Agaricales (5%) ja Malasseziales (4,9%). Mereveekogudes olid suurima osakaaluga
Rhizophydiales (10,6%), tapsemalt identifitseerimata GS46 OTU-d (7,6%), Sporidiobolales
(7,5%), tapsustamata Rozellomycota OTU-d (7,2%) ja Dothideales (7%). Vaatamata
eelmainitud erinevustele olid mdne teise seltsi osakaalud erinevates veekogutllipides
sarnased. Néiteks seisu- ja mereveekogudes Rhizophydiales, Eurotiales (vastavalt 6,7% ja

5,8%) ning Agaricales (vastavalt 3,8% ja 2,8%).
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Joonis 14. Mere-, seisu- ja vooluveekogude veeproovide 15 enimlevinud seltside sekventside
protsentuaalsed osakaalud. tap. seltsid - seltside tasemel identifitseerimata OTU-d.
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Sarnaselt setetele on perekondade tasemel suurenenud vahem esinevate taksonite arv
(joonis 15). Perekondadest oli suurima osakaaluga seisu- ja vooluveekogudes Vishniacozyma
(vastavalt 15,4% ja 21,8% sekventsidest). Seisuveekogudes jargnesid tdpsustamata
Rhizophydiales OTU-d (12,6%), Penicillium (6,6%), ning tapsustamata Rozellomycota (4,6%) ja
Chytridiomycota (4,6%) OTU-d. Vooluveekogudes olid teised neli suurima levikuga seltsi
Candida (11,1%), Sphaerulina (7,9%), Malassezia (4,9%) ja tapsustamata Rhizophydiales OTU-
d (3,6%). Mereveekogudes olid suurima osakaaluga tapsustamata Rhizophydiales (9%) ja
GS46 OTU-d (7,6%), Rhodosporidiobolus (7,5%), tapsustamata Rozellomycota OTU-d (7,2%) ja
Cladosporium (6,3%). Seisuveekogudest erinesid Uiksteisest enim Aru-Louna lubjakivikarjaar
ja Eerika tiik: Aru-L6una lubjakarjaaris moodustas Penicillium pea kdik sekventsid ning Eerika
tiigis moodustas ca 35% sekventsidest Vishniacozyma (lisa 14). Vooluveekogudest olid
suurimad erinevused Parlijoe, kus Vishniacozyma moodustas ca 15% ja tdpsustamata
Rhizophydiales ca 20% sekventsidest, ja Keila jde vahel, kus domineerivaks hdimkonnaks oli
Vishniacozyma (ca 65% sekventsidest) (lisa 15). Mereveekogudest erinesid Uksteisest enim
Paljassaarelaheja Soela vdina veeproovid. Paljassaare lahes moodustas Ganoderma ligikaudu
50% ja Vishniacozyma ca 30% sekventsidest. Soela vdinas olid suurima osakaaluga tapsemalt

identifitseerimata GS46 OTU-d (ca 35%) (lisa 16).

K&igi kolme veekogutiilibi vahel kattus 22 liiki (joonis 16). Liike, mida esines vaid Uhes
veekogutiibis, oli kdige rohkem seisuveekogudes (466 liiki) ja kdige vahem vooluveekogudes
(20). Valistades seisuveekogude liikide hulgast need, mis esinesid ainult Maekila jarve
proovis, langes vaid seisuveekogudes esinenud liikide arv 108-le. Samuti vahenes koigi kolme
veekogutilitiibi vahel kattuvate liikide arv (18). Siiski, oli seisuveekogudes ka sel juhul endiselt

korgeim (108) ja vooluveekogudes madalaim (30) kattumatute liikide arv (joonis 16).
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Joonis 15. Mere-, seisu- ja vooluveekogude veeproovide 15 enimlevinud perekondade
sekventside protsentuaalsed osakaalud. tdp. pk - perekondade tasemel identifitseerimata

OTU-d.
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Joonis 16. Venn diagrammid seisu-, voolu- ja mereveekogude veeproovide kattuvate liikide
arvude kohta. Diagrammi,,Maekdla jarve koikide liikidega” puhul seisuveekogude valimis koik
Maekila jarves tuvastatud liigid. Diagrammil , Filtreeritud Maekila jarve liikidega” on
Maéekdila jarve liikide seast eemaldatud liigid, mis Gheski teises seisuveekogus ei esinenud.
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2.3.4 Liikide levik

Suurimate sekventside arvuga liigid olid Natantispora unipolaris (7150 sekventsi),
Phomatospora striatigera (6670), Penicillium verrucosum (6959), Rhodosporidiobolus
mucilaginosa (2970) ja Candida parapsilosis (2725). Tuvastatud liikidest esines vaid (ihes
proovis 670 liiki. Veeproovides olid enim esinenud liikideks Sphaerulina polyspora ja
Vishniacozyma victoriae, mida esines 21 erinevas veeproovis. Neile jargnesid Malassezia
restricta (14), Vishniacozyma tephrensis (13) ja Filobasidium wieringae (11). Setetes olid enim
erinevates proovides tuvastatud liigid Pseudeurotium hygrophilum (23), Malassezia restricta
(19), Plectosphaerella populi (17), Pyrenochaetopsis leptospora (15) ja Sphaerulina polyspora
(14).

Fisheri tapse testiga hinnati, kas 15 enim erinevates proovides tuvastatud liikide arvukus
erines sette- ja veeproovide vahel. AnalliUsis oli 63 sette- ja 56 veeproovi. Statistiliselt oluline
erinevus liigi leviku vahel esines 9 liigi puhul: Vishniacozyma victoriae (rohkem levinud vees),
Pseudeurotium hygrophilum (sete), Plectosphaerella populi (sete), Vishniacozyma tephrensis
(vesi), Pyrenochaetopsis leptospora (sete), Patinella hyalophaea (sete), Cirrenalia iberica

(sete), Filobasidium wieringae (vesi) ja Neobulgaria koningiana (sete) puhul (tabel 2).

Tabel 2. Fisheri tapse testi tulemused enim erinevates proovides levinud liikida kohta.
OR - odds ratio.

Liik Setteproove Veeproove Kokku p-vaartus OR

Sphaerulina polyspora 14 21 a5 0.074 0.479
Malassezia restricta 19 14 33 0.547 1.293
Vishniacozyma victoriae 10 21 3l 0.011 0.318
Pseudeurotium hygrophilum 23 3 26 3.58E-05 9.981
Ganoderma oregonense 11 2] 20 1 1.104
Plectosphaerella populi 17 3 20 0.0025 6.438
Vishniacozyma tephrensis 6 13 19 0.0484 0.351
Pyrenochaetopsis leptospora 15 3 18 0.005 5.45
Patinella hyalophaea 13 2 15 0.008 6.795
Aurecbasidium pullulans 9 5 14 0.407 1.693
Vishniacozyma aff.carnescens 5 2] 14 0.254 0.453
Cirrenalia iberica 12 1 13 0.0023 12.735
Filobasidium wieringae 2 11 13 0.0062 0.136
Itersonilia perplexans 4 9 13 0.1396 0.357
MNeobulgaria koningiana 11 2 13 0.0184 5.64
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2.4 Arutelu

Uurimistod kdigus anallisiti Eesti veekogude ja nende setete seente mitmekesisust ning
vorreldi liigirikkust ja kooslusi substraadi ja veekogutlilipide vahel. Tulemustest selgus, et
setteproovid (keskmine OTU-de arv 13,6) olid liigirikkamad kui veeproovid (5) ning sette ja
vee kooslused erinesid uUksteisest oluliselt kdikidel hinnatud taksonoomilistel tasemetel.
Koosluste vahelised erinevused on kooskdlas varasemalt avaldatud uurimistéode
tulemustega. Naiteks kattus Tisthammer jt (2016) uurimuses pelagiaali ja bentiliste koosluste
vahel vaid 15,4% OTU-dest ja Wurzbacher jt (2016) uurimuses olid suurima osakaaluga seltsid
settes ja veesambas erinevad. Eelnevaga haakub ka osade tuvastatud liikide sagedasem
esinemine Uhes voi teises proovitiilibis.

Veekogutllipide vahel tulid erinevused liigirikkuses ja kooslustes ilmsiks vaid setete
puhul. Setetest oli suurim keskmine OTU-de arv vooluveekogudes (50,7 OTU-t) ja madalaim
mereveekogudes (5,2). Veekogutiilipide setete kooslused erinesid Uksteisest koigil neljal
vaadeldud tasemel. Veeproovide puhul erinevusi veekogutiilipide vahel polnud. Seda voib
mojutada madal tuvastatud OTU-de arv veeproovides: setteproovides tuvastati 3,8 korda
rohkem OTU-sid, kui veeproovides.

Madalam seene OTU-de arv veeproovides voib olla p&hjustatud filtreeritud vee
kogusest. Enamiku veeproovide puhul oli filtreeritud 150 ml vett ja suurema koguse vee
filtreerimine oli takistatud filtrite ummistumise tdttu. Uks v&imalus selle probleemi
valtimiseks oleks kasutada Uhe veekogu jaoks mitut filtrit, et suurendada filtreeritud vee
kogust. Kuna aga Sterivex tllpi kapselfiltrid on vaga kallid, tuleks kaaluda teisi alternatiive.
Naditeks voib tulevikus kaaluda suurema poorisuurusega eelfiltrite kasutamist voi filtritlidbi
vahetust. Siiski, ka Richards jt (2015) uurimistoos oli erinevus proovitliipide vahel suur:
setteproovidest (n = 24) tuvastati ca 2,7 korda rohkem seene sekventse kui veeproovidest (n
=106).

Tuvastatud seened olid hdimkondade ja seltside tasemel enamasti ootusparased.
Mereveekogudes olid enimlevinud hdimkondadeks Ascomycota, Basidiomycota ja
Chytridiomycota, mis on koosk6las Rama jt (2014) tooga. Samuti olid seisu- ja
vooluveekogudes kaks enimlevinud hoéimkonda Ascomycota ja Basidiomycota, mis
seisuveekogude puhul kattub Khomich jt (2017) uurimuse tulemustega ning vooluveekogude
puhul Duarte jt (2015) tooga. Erinevused kirjeldatud toodega tulevad sisse laialdase
Rozellomycota levikuga. Lepéere jt (2019) uurimuses oli Rozellomycota teine arvukaim
hoéimkond ning Rojas-limenez jt (2018) tods nimetati see Uheks domineerivaimaks
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hdimkonnaks Laanemeres, kuid enamasti on varasemas kirjanduses selle hdimkonna osakaal
kooslustes vaike voi olematu. Naiteks spekuleeriti Khomich jt (2017) uurimistdos, et selle
sekventsid voivad kuuluda t66 kaigus leitud kuid tuvastamata sekventside hulka. Hilisemate
uurimuste kdigus on aga nahtud, et suur hulk varasemalt keskkonnaproovidest isoleeritud
kuid tundmatuks jadanud seenesekventse kuulub Rozellomycota hGimkonda (Tedersoo jt.,
2020). Kuna enamik proove korjati suvel, voib Rozellomycota suur osakaal olla tingitud ka
veeditsengutest, sest mitmed Rozellomycota héimkonna seened on vetikate parasiidid
(Marino jr jt., 2022).

Pleosporales, Helotiales, Hypocreales ja Agaricales kuulumine liigirikkaimate seltside
hulka on vastavuses Khusnullina jt (2018) ning Khomich jt (2017) uurimistéodes esitatud
tulemustega. Kbige levinum selts veeproovides oli Tremellales, mida esines olulisel maaral ka
Khomich jt (2017) uurimuses. Teine suurima osakaaluga selts vees oli Rhizophydiales, mis on
sarnane Wurzbacher jt (2016) valja toodud tulemustega. Rhizophydiales seened on
obligatoorsed vetikate parasiidid, mida on seostatud sinivetikateditsengutega (McKindles jt.,
2021), seega voib nende esinemine olla sarnaselt Rozellomycota seentele tingitud suvistest
veeditsengutest.

Funktsionaalse rolli poolest olid domineerivad saprotroofid. See oli oodatav ja on
kooskélas veeseente suurima rolliga veekeskkondade aineringes (Gulis jt., 2019). Erinevate
taimedega seotud saprotroofid ja taime patogeenid vdisid olla vette edasi kandunud ka
taimse materjaliga. Ka dietolmu saprotroofide esinemine pole ootamatu, sest varasemalt on
kirjeldatud voimalikku seenelingu vormi, kus toiduahelas on fitoplanktoni asemel vette
sattunud OGietolmu terad (Kagami jt., 2017). Vetikate parasiitide osakaal polnud proovides
markimisvaarseltsuur (2,16% OTU-dest), kuid perekonna tasemel tuvastamata seened véivad
seda funktsiooni omada, sest naditeks Rozellomycota héimkonnas esineb mitmeid vetikate

parasiite (Marino jt jt., 2022).

Uuritud veekogude alfamitmekesisus oli varieeruv. Enamasti jaab H’ vaartus vahemikku 1,5-
3,5 (University of Idaho, 2009) ja enamik analisitud veekogusid vastasid sellele ootusele.
Sellegipoolest oli madalaima alfamitmekesisusega veekogudes H’ < 1. Maekila jarve vesi oli
suurima tuvastatud liikide arvuga proov, kuid alfamitmekesisus oli kdrgeim hoopis Elistvere
jarve settes. Erinevus voib olla tingitud sellest, et Elistvere jarves oli suurem osakaal tdpsemalt

identifitseerimata OTU-sid: Elistvere jarve settest leiti 658 OTU-t, millest 517 polnud véimalik
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perekonna tasemel tuvastada, Maekila jarve veeproovi 951-st OTU-st ei olnud perekonna

tasemel tuvastatav 326 OTU-t.

Eesti veekogudes tuvastatud liikide seas esines ka mitmeid patogeenseid seeni. Uheks
suurima sekventside arvuga liigiks oli Penicillium verrucosum, mis toodab nisus sagedaselt
levinud okratoksiini (Moretti jt., 2014). Candida parapsilosis on oportunistlik inimeste
patogeen, mis vdib nakatada inimesi vee kaudu (Zupancic jt., 2018). Erinevates proovides oli
laialdaselt esindatud nahahaigusi tekitav liik Malassezia restricta (Amend jt., 2014). Naiteks
Vortsjarve setteproovis moodustasid Malassezia sekventsid koguni 65% ja vees ca 25%
sekventsidest. Kuna Vortsjarv on puhkemajanduslikult oluline veekogu, voib selle liigi

laialdane levik veekogus osutuda potentsiaalseks riskiks inimeste tervisele.

Veeditsengutega seotud seente laiem levik Eesti veekogudes vdib olla mark iha slivenevast
veekogude eutrofeerumise probleemist. Anallilisitud veekogudest olid Eesti looduse
infoslisteemi (Keskkonnaagentuur, n.d) jargi 19 veekogu eutroofsed ning 2 hipertroofsed.
Troofsuse kohta puudusid andmed 32 veekogu kohta. Keskkonnaagentuuri poolt koostatud
2022. aasta Eesti pinnaveekogumite seisundi vahehinnangu (Eek ja Kovtun-Kante, 2023)
kohaselt on pooled Eesti veekogud heas seisundis, kuid vorreldes 2012. aasta hinnanguga on
heas seisundis olevate veekogude arv vdhenenud ning halvas/vaga halvas seisundis
veekogude osakaal tdusnud. Veeseened on oma oOkoloogiliste rollide tottu veekogude
seisundist lahutamatud, mistdttu on hakatud ka veeseente mitmekesisusele ja nende rollile
suuremat tahelepanu podrama. Viimastel aastatel on algatatud erinevaid projekte selle
olulise elustikuriihma uurimiseks, et arendada paremaid meetodeid veekogude seisundi
hindamiseks ja liigilise mitmekesisuse kaitsmiseks. Naiteks on 2023. aastal alanud projekti
FUNACTION peamiseks eesmargiks valja tootada meetmeid veeseente efektiivseks
seiramiseks ja kaitsmiseks (FUNACTION, n.d). Teise Biodiversa+ programmi ja Euroopa Liidu
poolt rahastatud projekti ,,Monitoring strategies for aquatic fungi diversity - MoSTFUN” sihiks
on valja arendada veeseente seiramiseks meetodeid, mida on vdimalik siduda teiste
veeseireprogrammidega (MoSTFUN, n.d). M&lemasse projekti on kaasatud ka Eesti teadlased
ning seega on tulevikus vdimalik tapsustada ka Eesti veekogude seisundit vottes arvesse ka

veeseente esinemise ja mitmekesisuse.
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Vorreldes kdesoleva magistritoé tulemusi Prins (2022) kaitstud bakalaureusetooga leiti
mitmeid sarnasusi ja ka erinevusi. Vaatamata setteproovide hulga suurenemisele 19 vorra,
olid mdlemas t06s setetes enim esindatud hdimkonnad samad. Suurima erinevuse toi
veeproovide lisamisel valimisse: hdimkonnast Ascomycota sai enimlevinud hdimkond ning
teisele kohale langes Rozellomycota. Suurima tuvastatud liikide arvudega seltsid olid
eelmainitud t606s Agaricales (43 liiki), Helotiales (42), Pleosporales (29), Hypocreales (20) ja
Sordariales (14), mis on ka kdesoleva t00 setete liigirikkaimad seltsid, kuid nende jarjekord
liikide arvu alusel on muutunud.

Erinevate veekogutlilipide vahelised erinevused liigirikkuses ja kooslustes olid
ennustatud ka Prins (2022) t66s, kus keskmine OTU-de ja liikide arv proovi kohta oli kdrgeim
vooluveekogudes ja madalaim mereveekogudes, seda kinnitasid ka kdesoleva t66 valimi
setete peal teostatud ANOVA anallilsid. Lisandunud setteproovidega tdusis kattuvate liikide
arv seisu- ja vooluveekogude vahel 68, seisu- ja mereveekogude vahel kolme, mere- ja
vooluveekogude vahel kuue ning koikide veekogutiilipide vahel 22 vorra.

Suurima tuvastatud liikide arvuga setteks oli eelmainitud t66 valimist puudunud
Ruhijarv. Kui eelnevalt leiti suurima liikide arvuga veekogust, Léwenruh pargi tiigist, 52 liiki,
siis kdesolevas t60s tuvastati margatavalt rohkem liike. Ka Elistvere jarve (varasemalt 51 liiki),
Tatra joe (43) ja Kunda joe (30) setetes leidunud liikide arv tusis. Tuvastatud liikide hulga
suurenemise on pohjustanud eelmainitud t60s kasutatud sekveneerimistulemuste uuesti
analilisimine ajakohaste andmebaasidega.

Kui Prins (2022) t60s oli tuvastatud liikide arvu jargi liigirikkamateks veekogudeks
loetud Lowenruh pargi tiik, Elistvere jarv ja llmatsalu kalatiik, siis Shannoni indeksi jargi oli
setetest kdrgeim alfamitmekesisus hoopis Elistvere jarves, V6handu joes ja Parka ojas, millest
koik olid ka eelmainitud t66 valimis. Eelmainitud t66s oli tuvastatud liikide arvu jargi
nimetatud liigivaesemateks veekogudeks Pangodi jarvja Ratsepa jarv, kuid selgus, et setetest
oli madalaim alfamitmekesisus Pakri lahe ja Soela vaina settes, mis olid samuti eelneva t60
valimis. Erinevused tulemustest on tingitud erinevatest statistilistest meetoditest. Liigirikkust
on vaadeldud Prins (2022) t66s vaid identifitseeritud liikide tasandil ning arvestusest jaidvalja
koik madalamal taksonoomilisel tasemel kirjeldamata OTU-d, kuid kdesolevas t66s on
vaadatud veekogude liigilist mitmekesisust, mida on hinnatud l|3ahtuvalt sekventsidest

Shannon-Wiener indeksi pohjal.
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Uurimistdd kirjanduse Ulevaates toodi iheks veeseente uurimist raskendava tegurina valja
tumeaine seente esinemine. See probleem esines ka selles uurimuses, sest suur hulk seeni jai
perekonna tasemel tuvastamata. Tulemus on ootuspdrane, ka naiteks Wurzbacher jt (2016)
uurimuses jaid enamik OTU-sid tapselt kirjeldamata. Siiski tdestab see tulemus tdpsustavate
uurimistodde ja referentsandmebaaside tdiustamise vajalikkust ning uurimismetoodika
tdiustamise ja optimeerimise vajadust. Rozellomycota oli suurima osakaaluga hdimkond
setetes, kuid selle hdimkonna OTU-d jdid madalamatel taksonoomilistel tasemetel suures
osas identifitseerimata. Ka kooslusi kirjeldades ja vorreldes jai suur hulk enimlevinud
seeneperekondadest tapsemalt kirjeldamata. Nende kirjeldamata taksonite esinemine teeb
tuvastatud seente funktsioonide, okoloogia ja koosluste kirjeldamise keeruliseks.

Teiseks voimalikuks probleemiks toodi veeseente eristamine maismaa seentest.
Praeguse FungalTraits andmebaasi info jargi tuvastati veelise eluviisiga perekondi 278. See
tahendab, et enamik tuvastatud seente perekondadest pole kinnitatud veeseened, kuid
sellegipoolest olid suurimate sekventside arvuga perekonnad vahemalt osaliselt veelise
eluviisiga ning OTU-de arvu poolest olid veeseened lilekaalus. Andmebaaside jargi on
veeseente eristamine maismaaseentest keeruline. Veeproovides suurima osakaaluga
perekond Vishniacozyma on FungalTraits andmebaasi jargi mulla saprotroof ning maismaa
seen, kuid selle perekonna seent V. victoriae on varasemalt isoleeritud ka jarvede setetest
(Ogaki jt., 2020). Seega voib tegemist olla vahemalt osaliselt veelise eluviisiga seeni sisaldava
perekonnaga. Malassezia oli mereveekogudes arvestataval maaral levinud ning oli
FungalTraits andmebaasis nimetatud osaliselt vees elavaks seeneks, kuid naiteks
marinefungi.org mereveeseente andmebaasist see puudub. Ka Steinbach jt (2023) uurimuses
on Malassezia levikut mereveekogudes nimetatud laiahaardeliseks, seega pole tegemist
anomaaliaga. Eelmainitud andmebaasis pole Rozellomycota nimetatud mereveeseeni
sisaldavaks hdimkonnaks, kuid kdesolevas t60s leiti seda mitmest mereveekogude proovist
ning selle hdimkonna esinemist mereveekogudes on varasemalt taheldatud ning on oletatud,
et nad vdivad tdita suurt rolli mereveekogude seenelingus (Sen jt., 2022). Veeseentele
keskenduvad uurimisprojektid on seega vaga vajalikud, sest puuduvate andmete tottu
puudub ammendav llevaade veekogude seenekoosluste kohta. Veeseente kirjeldamiseks
laialdasel kasutatavaid eDNA-st lahtuvaid meetodeid oleks kasulik siduda RNA anallidside ja
kultiveerimismeetoditega, et vahemalt osaliselt kinnitada leitud seente aktiivsust

veekeskkonnas.
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Kdesoleva t66 tulemused nditavad, et Eesti veekogudes on veeseened laialdaselt levinud,
nende kooslused on mitmekesised ja esindatud on mitmed erinevad seenerihmad.
Tulemused on suuresti kooskdlas ka varasemate uuringutega. Kuna veeseeni on kaesolevaks
ajaks veel niivord vahe uuritud, on lisaks t60 kdigus vastatud uurimiskisimustele tekkinud
mitmeid uusi potentsiaalseid uurimisklsimusi tulevikuks. Seenekoosluste omavahelised
erinevused olid Usna vahesel maaral seotud proovi- ja veekogutiilibiga, seega oleks vajalik
teha tapsustavaid uuringuid, kus anallisitakse lisaks ka teisi voimalike muutujaid, naiteks
seenekoosluste seost erinevate toiteainete, veekogu troofsuse, hapnikusisalduse,
saasteainete, aastaaja ja teiste vees leiduvate mikroorganismidega. Paslik oleks votta arvesse
ka samas vesikonnas olevate veekogude seotust. Too kaigus leiti mitmete erinevate
funktsioonidega seeni, mis tdestab vajadust Eesti veeseente funktsionaalse mitmekesisuse

uuringute jarele.
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KOKKUVOTE

Seened tdidavad veekeskkondades olulisi funktsioone, kuid siiani on nende levikut ja
mitmekesisust vahe kirjeldatud. Kdesoleva magistritod eesmarkideks oli kirjeldada ja
analliisida 66 Eesti veekogu vee (n=63) ja setete koosluseid (n=66). Selleks teostati
statistilised anallsid, mille kdigus hinnati alfamitmekesisust kdikides veekogudes, vorreldi
liigirikkust sette ja vee ning veekogutlilipide vahel, vorreldi seenekoosluseid |dhtuvalt proovi-
ja veekogutiibist ning vorreldi enimlevinud seeneliikide levikut sette ja vee vahel. T66 on
koostatud EMU ja TU koostédprojekti FunAqua raames ja tods kasutatud proovid korjati
vabatahtliku uleskutse alusel.

T6o6 laboratoorne osa hdlmas DNA eraldamist setteproovidest MagAttract PowerSoil
DNA KF Kit (Qiagen, US) ja veeproovidest NucleoMag® DNA/RNA Water (MACHEREY-NAGEL,
Saksamaa) komplektidega. DNA eraldusele jargnes rDNA ITS ja 18S rRNA V9 varieeruva
regiooni amplifitseerimine PCR meetodiga. Sekveneerimistulemustest tuvastati kokku 22
erinevat seenehdimkonda, 75 klassi, 166 seltsi, 354 sugukonda, 739 perekonda ja 1048 liiki.
Suurima osakaaluga olid hdimkonnad Ascomycota (44,02% OTU-dest) ja Rozellomycota
(27,27%). Liigirikkaimaks seltsiks osutus Pleosporales (139 liiki). Enim erinevates proovides
esinenud liik oli Sphaerulina polyspora, mida esines 14-s sette- ja 21-s veeproovis. Tuvastatud
perekondad viidi kokku Pdlme jt (2021) andmebaasiga FungalTraits, mille jargi oli suurim hulk
tuvastatud perekondi puidu saprotroofid (18,54% tuvastatud perekondadest).

Setetest tuvastati enim erinevaid liike Ruhijarves (94 liiki) ja veeproovidest Maekiila
jarves (411). Shannon-Wiener indeksi jargi oli kdrgeim alfamitmekesisus oli Elistvere jarve
settes (3,531) ning madalaim Parka oja vees (0). Sette ja vee liigirikkused ja seenekooslused
erinesid Uksteisest oluliselt, kusjuures kérgem liigirikkus oli setetes. Veekogutiilipide vahel
olid erinevused liigirikkuses ja kooslustes vaid setteproovide siseselt, kus kdrgeim liigirikkus
oli vooluveekogudes ning madalaim mereveekogudes. Koosluste erinevuste naiteks on
erinevate proovi- ja veekogutiilpide suurima osakaaluga perekonnad. Setetes oli tuvastatud
perekondadest suurima osakaaluga Malassezia (7,4% sekventsidest), veeproovides aga
Vishniacozyma (13,5%). Seisu- ja mereveekogudes oli suurima osakaaluga perekond
Malassezia (vastavalt 5,6% ja 18%) ning vooluveekogudes Pseudorhypophila (6,34%).
Statistiliselt oluline erinevus 15 enim erinevates proovides tuvastatud liikide levikus oli 9 liigi

puhul, kusjuures 6 liiki olid rohkem levinud settes ja 3 liiki vees.
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The diversity of fungi in Estonian water bodies and their sediments

Victoria Prins

Summary

Aquatic fungi play an important role in aquatic ecosystems, from leaf litter degradation to
shaping the food web through complex interactions with phyto- and zooplankton. However,
despite this significance, the ecology of aquatic fungi remains relatively understudied when
compared to terrestrial fungi. This knowledge gap poses challenges for the conservation of
aquatic ecosystems. To address this issue, the Estonian University of Life Sciences and Tartu
University have launched a cooperation project entitled FunAqua. The project aims to build a
comprehensive database for aquatic fungi. The present master’s thesis is part of this project
and focuses on describing and analyzing the diversity of 66 different Estonian water bodies
and their sediments.

The laboratory work involved DNA extractions from sediment samples using the DNA
Qiagen MagAttract PowerSoil DNA KF Kit (Qiagen, US) and DNA extractions from filtered
water samples using the NucleoMag® DNA/RNA Water (MACHEREY-NAGEL, Germany) kit.
Additionally, PCR amplification of the rDNA ITS and 18S rRNA V9 regions was performed.
Across all samples, a total of 22 fungal phyla, 75 classes, 166 orders, 354 families, 739 genera,
and 1048 species were identified. The dominant phyla were Ascomycota (44.02% of OTUs)
and Rozellomycota (27.27% of OTUs). The order Pleosporales was the most species-rich, with
139 species. The identified genera were cross-referenced with the Pdlme et al. (2022)
FungalTraits database to determine their primary ecological functions. Notably, the largest
share of genera were wood decomposers (18.54% of identified genera).

The statistical analysis included calculating alpha diversity using the Shannon-Wiener
index. Additionally, species-richness was compared between sediments and water samples
using a pairwise T-test. Differencesin species-richness among lentic, lotic, and marine water
bodies were assessed using ANOVA. Fungal communities were compared based on sample
type and water body type using PERMANOVA. Furthermore, the frequency of the 15 most
commonly found species was compared between sediments and water.

The sediment with the highest number of identified species was in Lake Ruhijarv (94
species) while the water sample with the highest number of identified species was Maekiila
lake (441). According to the Shannon-Wiener index, Lake Elistvere exhibited the highest alpha

diversity (H’ = 3.531). Statistically significant differences in species richness were observed
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between sediment and water samples, with sediments having a higher average species
richness (an average of 13.5 OTUs). The fungal communities also varied between sample
types. Among different water body types, only sediments showed statistical significance with
regards to species-richness and communities, with lotic water bodies having the highest
species richness and marine water bodies the lowest. Regarding the most abundantly found
species, 9 had a statistically significant difference in ratios, with 6 being more commonly

found in the sediments, and 3 more commonly found in water.

In summary, aquatic fungi are readily found in Estonian water bodies. Further analysis is

necessary to understand the reasons behind some of the observed differences.
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Tdnusonad

Teadus, nagu ikka, on kollektiivne pingutus ning selle t66 kirjutamise ajal olen jarjepidevalt
tundnud tanulikkust selle eest, et olen saanud koostéod teha inimestega, kes on olnud ndus
mind Uhel voi teisel moel aitama ja oma teadmisi minuga jagama. Ma soovin tdnada enda
juhendajat Kristel Panksepa tema abivalmiduse, positiivsuse, laborit66 Opetuste ja pdhjaliku
tagasiside eest. Soovin tdnada ka kaasjuhendajat Leho Tedersood, kes andis vaartusliku nou
statistilise anallilisi poole pealt ja hulganisti Uldist tagasisidet. Lisaks olen tanulik neile
molemale, et mul on olnud vdimalus liituda FunAqua projektiga, mis on avanud uksed teistes
projektides kaasa l60miseks. Soovin tdnada ka Rasmus Puuseppa, kes on laboris andnud
rohkesti kasulikke ndpunaiteid, Veljo Kisandit ja Vladimir Mikryukovit bioinformaatilise

analllsi teostamise eest ning kdiki vabatahtlikke, kes proove korjasid.

Soovin tanu avaldada ka kdikidele oma lahedastele, kes on mind |8putult toetanud dpingute

jooksul.
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LISAD

Lisa 1: Proovialade kaart. Aluskaart: Maa-amet, 2024.
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Lisa 2: Modifitseeritud protokoll Sterivex™ filtritest DNA eraldamiseks NucleoMag®

DNA/RNA Water (MACHEREY-NAGEL, Saksamaa) komplektiga

Reagendid

Lahus Funktsioon

C1 Ludsilahus

Binding Buffer MWA2 Nukleiinhapete sidumispuhver
Wash buffer MWA3 Pesulahus

Wash buffer MWA4 Pesulahus

NucleoMag® B-Beads Nukleiinhapete sidumine
RNase-vaba H20 DNA elueerimine

Kuluvahendid

Luer-Lock sustlad (3ml) (REF: 4617022V) (B. Braun, Saksamaa)

Luer-lock korgid (REF: 4495101) (B. Braun, Saksamaa)

NucleoSpin Bead Tube Type A tuubid (REF: 740786.50) (MACHEREY-NAGEL, Saksamaa)

KingFisher™ 96 deep-well plate plaadid (REF: 95040450) (Thermo Fisher Scientific, US)

KingFisher™ 96 microplate (200uL) (REF: 97002540) (Thermo Fisher Scientific, US)

KingFisher™ 96 tip comb for DW magnets (REF: 97002534) (Thermo Fisher Scientific, US)

Ettevalmistavad etapid:
1. Eemaldada Luer-Lock siistlaga Sterivex™ filtrilt sailituspuhver (etanool). Eemaldatud
etanool panna 2 ml Eppendorf tuubi.
2. Tuhjendatud Sterivex™ panna kuumakappi 56 °C juurde, et aurustada vélja etanool.
3. 2 ml tuubid etanooliga tsentrifuugida 5 min 11000 g juures.

4. Eemaldada pelletilt etanool ja panna tuub lahtiselt 56 °C juurde kuivama.

Litisimine:
1. Kuivatatud pelletile pipeteerida 900 ul C1 llUsilahust. Pellet lahustada pipetiga 10

korda Ules-alla pipeteerides.
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2. Kuivanud Sterivex™ filtri outlet ots sulgeda Luer-lock korgiga. Lisada Sterivex™
filtrile C1 lahus koos eelnevas etapis lahustatud pelletiga. Sulgeda Sterivex™'i inlet
ots Luer-lock korgiga.

Loksutada Sterivex™ filtrit 5 min vorteksil maksimaalsel kiirusel.

Panna Sterivex™ kuumakappi 70 °C juurde inkubeerimiseks.

Loksutada uuesti Sterivex™ filtrit 5 min vorteksil maksimaalsel kiirusel.

o v &~ W

Eemaldada Luer-Lock sistlaga Sterivex™ tuubist lGusilahus. Liusilahus lisada
beads’idega NucleoSpin Bead Tube Type A tuubi.
7. Luusida edasi mehhaaniliselt: tuub loksutada 5 min vorteksile maksimaalsel kiirusel.

8. Tuub tsentrifuugida 30 s 11000 g juures.

Ettevalmistused pesu- ja elueerimisetappidele:

1. Tosta igast proovist 450 pl lisaati KingFisher™ 96 deep-well plate plaadi
stivenditesse.

2. Pipeteerida proovidele 475 pl MWA2 ja 25 ul NucleoMag® B-Beads lahust.

3. Pipeteerida kahele KingFisher™ 96 deep-well plate plaadi siivenditesse 850 pl
MWA3 pesulahust.

4. Pipeteerida tGhele KingFisher™ 96 deep-well plate plaadi siivenditesse 850 pul MWA4
lahust.

5. Pipeteerida 100 pl RNase-vaba H20 KingFisher 96 microplate plaadi sivenditesse.
Pesu- ja elueerimisetapid on automatiseeritud ja ldbi viidud KingFisher™ Flex System

aparaadil (Thermo Fisher Scientific, US) ldhtuvalt NucleoMag® DNA/RNA Water
tootjapoolsest protokollist (MACHEREY-NAGEL, 2023)
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Lisa 3: Kasutatud praimerid ja nende jarjestused

5'->3' praimer

Jarjestus

3'->5' praimer

Jarjestus

ITS9mun_201

ITS9mun_202

ITS9Smun_203

ITS9Smun_204

ITS9mun_205

ITS9mun_206

ITS9mun_214

ITS9mun_215

ITS9mun_216

ITS9mun_217

ITS9mun_218

ITS9mun_219

ITS9mun_220

ITS9Smun_221

ITS9Smun_222

ITS9mun_223

ITS9mun_224

ITS9mun_225

ITS9mun_226

ITS9mun_227

ITS9Smun_228

ITS9Smun_229

ITS9Smun_230

ITS9mun_231

ITS9mun_238

ITS9mun_239

ITS9mun_242

ACAACACTCCGAGTACACACCGCCCGTCG

ACAAGTGCTGCTGTACACACCGCCCGTCG

ACACAGTCCTGAGTACACACCGCCCGTCG

ACACCAACACCAGTACACACCGCCCGTCG

ACACCGCACAATGTACACACCGCCCGTCG

ACACTTCGGCAAGTACACACCGCCCGTCG

ACCAGCTCAGATGTACACACCGCCCGTCG

ACCAGTGACTCAGTACACACCGCCCGTCG

ACCATCCAACGAGTACACACCGCCCGTCG

ACCGACGCTTGTGTACACACCGCCCGTCG

ACCGATTAGGTAGTACACACCGCCCGTCG

ACCGGAGTAGGAGTACACACCGCCCGTCG

ACCGTAAGACATGTACACACCGCCCGTCG

ACCGTGCTCACAGTACACACCGCCCGTCG

ACCTACTTGTCTGTACACACCGCCCGTCG

ACCTATGGTGAAGTACACACCGCCCGTCG

ACCTCTATTCGTGTACACACCGCCCGTCG

ACCTGATCCGCAGTACACACCGCCCGTCG

ACCTTACACCTTGTACACACCGCCCGTCG

ACCTTGACAAGAGTACACACCGCCCGTCG

ACGACCTACGCTGTACACACCGCCCGTCG

ACGACTGCATAAGTACACACCGCCCGTCG

ACGAGACTGATTGTACACACCGCCCGTCG

ACGAGGAGTCGAGTACACACCGCCCGTCG

ACGCTGTCGGTTGTACACACCGCCCGTCG

ACGGCGTTATGTGTACACACCGCCCGTCG

ACGTGCCTTAGAGTACACACCGCCCGTCG

ITS4ngsUni_201

ITS4ngsUni_202

ITS4ngsUni_203

ITS4ngsUni_204

ITS4ngsUni_205

ITS4ngsUni_206

ITS4ngsUni_214

ITS4ngsUni_215

ITS4ngsUni_216

ITS4ngsUni_217

ITS4ngsUni_218

ITS4ngsUni_219

ITS4ngsUni_220

ITS4ngsUni_221

ITS4ngsUni_222

ITS4ngsUni_223

ITS4ngsUni_224

ITS4ngsUni_225

ITS4ngsUni_226

ITS4ngsUni_227

ITS4ngsUni_228

ITS4ngsUni_229

ITS4ngsUni_230

ITS4ngsUni_231

ITS4ngsUni_238

ITS4ngsUni_239

ITS4ngsUni_242

ACAACACTCCGACcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACAAGTGCTGCTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACACAGTCCTGAcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACACCAACACCACgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACACCGCACAATCcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACACTTCGGCAACcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACCAGCTCAGATCcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACCAGTGACTCACgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACCATCCAACGACgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACCGACGCTTGTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACCGATTAGGTAcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACCGGAGTAGGACgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACCGTAAGACATCcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACCGTGCTCACACcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACCTACTTGTCTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACCTATGGTGAACcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACCTCTATTCGTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACCTGATCCGCAcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACCTTACACCTTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACCTTGACAAGACgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACGACCTACGCTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACGACTGCATAACcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACGAGACTGATTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACGAGGAGTCGACgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACGCTGTCGGTTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACGGCGTTATGTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACGTGCCTTAGACgCCTSCSCTTANTDATATGC




ITS9mun_244

ITS9mun_245

ITS9mun_246

ITS9Smun_249

ITS9mun_250

ITS9mun_251

ITS9mun_252

ITS9mun_253

ITS9mun_254

ITS9mun_255

ITS9mun_256

ITSSmun_257

ITS9mun_258

ITS9mun_259

ITS9mun_260

ITS9mun_261

ITS9mun_262

ITS9mun_263

ITS9mun_264

ITS9mun_265

ITS9mun_266

ITS9mun_267

ITS9mun_268

ITS9mun_273

ITS9mun_274

ITS9mun_275

ITS9mun_276

ITSSmun_277

ITS9Smun_278

ITS9mun_279

ACTAATACGCGAGTACACACCGCCCGTCG

ACTACCTCTTCAGTACACACCGCCCGTCG

ACTACTGAGGATGTACACACCGCCCGTCG

ACTCACAGGAATGTACACACCGCCCGTCG

ACTCATCTTCCAGTACACACCGCCCGTCG

ACTCCTTGTGTTGTACACACCGCCCGTCG

ACTCGGCCAACTGTACACACCGCCCGTCG

ACTCTAGCCGGTGTACACACCGCCCGTCG

ACTGAGCTGCATGTACACACCGCCCGTCG

ACTGTACATGAGGTACACACCGCCCGTCG

ACTGTCGCAGTAGTACACACCGCCCGTCG

ACTTCGGATGCAGTACACACCGCCCGTCG

AGAACCGTCATAGTACACACCGCCCGTCG

AGAACTTGACGTGTACACACCGCCCGTCG

AGAAGGCCTTATGTACACACCGCCCGTCG

AGAATAGCGCTTGTACACACCGCCCGTCG

AGACACCAATGTGTACACACCGCCCGTCG

AGACATACCGTAGTACACACCGCCCGTCG

AGACGACGTGGAGTACACACCGCCCGTCG

AGAGAGACAGGTGTACACACCGCCCGTCG

AGAGCATCCACTGTACACACCGCCCGTCG

AGAGCGGAACAAGTACACACCGCCCGTCG

AGAGTCTTGCCAGTACACACCGCCCGTCG

AGCAACATTGCAGTACACACCGCCCGTCG

AGCAATCGGTATGTACACACCGCCCGTCG

AGCACCGGTCTTGTACACACCGCCCGTCG

AGCAGAACATCTGTACACACCGCCCGTCG

AGCAGGCACGAAGTACACACCGCCCGTCG

AGCCGACTCTGTGTACACACCGCCCGTCG

AGCCGGAGAGTAGTACACACCGCCCGTCG

ITS4ngsUni_244

ITS4ngsUni_245

ITS4ngsUni_246

ITS4ngsUni_249

ITS4ngsUni_250

ITS4ngsUni_251

ITS4ngsUni_252

ITS4ngsUni_253

ITS4ngsUni_254

ITS4ngsUni_255

ITS4ngsUni_256

ITS4ngsUni_257

ITS4ngsUni_258

ITS4ngsUni_259

ITS4ngsUni_260

ITS4ngsUni_261

ITS4ngsUni_262

ITS4ngsUni_263

ITS4ngsUni_264

ITS4ngsUni_265

ITS4ngsUni_266

ITS4ngsUni_267

ITS4ngsUni_268

ITS4ngsUni_273

ITS4ngsUni_274

ITS4ngsUni_275

ITS4ngsUni_276

ITS4ngsUni_277

ITS4ngsUni_278

ITS4ngsUni_279

ACTAATACGCGACgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACTACCTCTTCAcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACTACTGAGGATcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACTCACAGGAATCcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACTCATCTTCCAcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACTCCTTGTGTTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACTCGGCCAACTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACTCTAGCCGGTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACTGAGCTGCATcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACTGTACATGAGCcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACTGTCGCAGTACcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACTTCGGATGCAcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGAACCGTCATACcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGAACTTGACGTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGAAGGCCTTATcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGAATAGCGCTTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGACACCAATGTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGACATACCGTACcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGACGACGTGGACgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGAGAGACAGGTCcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGAGCATCCACTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGAGCGGAACAACgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGAGTCTTGCCACgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGCAACATTGCACcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGCAATCGGTATcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGCACCGGTCTTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGCAGAACATCTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGCAGGCACGAACgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGCCGACTCTGTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGCCGGAGAGTACcgCCTSCSCTTANTDATATGC



ITS9mun_280

ITS9mun_281

ITS9mun_282

ITS9mun_283

ITS9mun_284

ITS9mun_285

ITS9mun_287

ITS9mun_288

ITS9mun_289

ITSSmun_290

ITS9mun_291

ITSSmun_292

ITS9mun_293

ITS9mun_294

ITS9mun_295

ITS9mun_304

ITS9mun_305

ITS9mun_306

ITS9mun_307

ITS9mun_308

ITS9mun_309

ITS9mun_310

ITS9mun_311

ITS9mun_312

ITS9mun_313

ITS9mun_314

ITS9mun_315

ITSSmun_207

ITS9mun_269

AGCCTGGTACCTGTACACACCGCCCGTCG

AGCGAACCTGTTGTACACACCGCCCGTCG

AGCGAGAAGTGAGTACACACCGCCCGTCG

AGCGCATATCCAGTACACACCGCCCGTCG

AGCGGCCTATTAGTACACACCGCCCGTCG

AGCGTCTGAACTGTACACACCGCCCGTCG

AGCTAGCGTTCAGTACACACCGCCCGTCG

AGCTGCACCTAAGTACACACCGCCCGTCG

AGCTGTCAAGCTGTACACACCGCCCGTCG

AGCTTCGACAGTGTACACACCGCCCGTCG

AGGCTCCATGTAGTACACACCGCCCGTCG

AGGCTTACGTGTGTACACACCGCCCGTCG

AGGTACGCAATTGTACACACCGCCCGTCG

AGGTATTACCGAGTACACACCGCCCGTCG

AGGTGAGTTCTAGTACACACCGCCCGTCG

AGTCCGAGTTGTGTACACACCGCCCGTCG

AGTCGCTACACAGTACACACCGCCCGTCG

AGTCGTGCACATGTACACACCGCCCGTCG

AGTGACTGTCAAGTACACACCGCCCGTCG

AGTGATGTGACTGTACACACCGCCCGTCG

AGTGCTAGGTTAGTACACACCGCCCGTCG

AGTGTACCATGAGTACACACCGCCCGTCG

AGTGTGAACGTTGTACACACCGCCCGTCG

AGTTACGAGCTAGTACACACCGCCCGTCG

AGTTCCACGGCTGTACACACCGCCCGTCG

AGTTGAGGCATTGTACACACCGCCCGTCG

AGTTGGTTACGAGTACACACCGCCCGTCG

ACAGACGACGGAGTACACACCGCCCGTCG

AGATAGCTCGCTGTACACACCGCCCGTCG

ITS4ngsUni_280

ITS4ngsUni_281

ITS4ngsUni_282

ITS4ngsUni_283

ITS4ngsUni_284

ITS4ngsUni_285

ITS4ngsUni_287

ITS4ngsUni_288

ITS4ngsUni_289

ITS4ngsUni_290

ITS4ngsUni_291

ITS4ngsUni_292

ITS4ngsUni_293

ITS4ngsUni_294

ITS4ngsUni_295

ITS4ngsUni_304

ITS4ngsUni_305

ITS4ngsUni_306

ITS4ngsUni_307

ITS4ngsUni_308

ITS4ngsUni_309

ITS4ngsUni_310

ITS4ngsUni_311

ITS4ngsUni_312

ITS4ngsUni_313

ITS4ngsUni_314

ITS4ngsUni_315

ITS4ngsUni_207

ITS4ngsUni_269

AGCCTGGTACCTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGCGAACCTGTTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGCGAGAAGTGACcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGCGCATATCCACgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGCGGCCTATTAcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGCGTCTGAACTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGCTAGCGTTCACgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGCTGCACCTAACgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGCTGTCAAGCTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGCTTCGACAGTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGGCTCCATGTAcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGGCTTACGTGTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGGTACGCAATTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGGTATTACCGACcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGGTGAGTTCTAcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGTCCGAGTTGTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGTCGCTACACACcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGTCGTGCACATcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGTGACTGTCAACgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGTGATGTGACTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGTGCTAGGTTACcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGTGTACCATGACcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGTGTGAACGTTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGTTACGAGCTAcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGTTCCACGGCTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGTTGAGGCATTcgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGTTGGTTACGACcgCCTSCSCTTANTDATATGC

ACAGACGACGGACgCCTSCSCTTANTDATATGC

AGATAGCTCGCTcgCCTSCSCTTANTDATATGC
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Lisa 4: Seente alfamitmekesisus kdikides veekogudes

Proovitiilip © Sete e Vesi

Vortsjarv - ° °
Vohandu jogi -
Viru raba -
Viljandi jarv - °
Ulemiste jarv - ° °
Uhtjarv - °
Tiindre jarv -
Tatra jogi - ®
Tambre jarv -
Tallinna reid - °
Suur Suujarv - @ )
Soela véin - [
Saula siniallikad - [} °
Rummu idakarjaar - ®
Rubhijarv - ]
Rouge Suurjarv - °
Rouge kalatiik - [}
Rétsepa jarv - ° e
Puhtulaiu rand - °
Piihajarv - °
Pirita jogi - ° )
Pérnu laht (Kavaru rand) - °
Parlijogi -
Parka oja- ®
Pangodi jarv - °
Paljassaare laht - ° °
Pakri laht - °
Paéaskiila parditiik - °
Paadrema jogi - °
Ounaku laht - o °
Nohipalo Valgéjarv - °
Mooste jarv - ° ®
Méekiila jarv - ®
Luke vanajarv -
Lowenruh pargi tiik -
Kuressaare laht - e
Kunda laht - °
Kunda jogi - °
Klooga jarv - @
Keila jogi - ° ®
Kangruaadu jarv - L] e
Kalikiila karjaar - °
Kaisma jarv - o
Kadriku jarv - °
Kaali jarv - °
limatsalu kalatiik - ®
lhamaru Palojarv - ° »
Hatiku oja - & °
Harku jarv -

Veekogu

Haage jarv - L]

Eru laht - ° ©
Emajogi - °
Elva jogi - L
Elistvere jarv -
Eerika tiik - [} e
Aru-Louna lubjakivikarjaar - °
Ariste laht - ° L
Akste jarv -
Ahijarv - ° °

o
-
N
w-

Alfamitmekesisus (H’)
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Lisa 5: Setteproovide 15 enimlevinud seeneh6imkondade sekventside protsentuaalsed

osakaalud koikide veekogude setetes

Tallinna reid - I |
Kaisma jarv - I I
Parnu laht (Parnu rand) - | ]
Liimala rand - | I |
Kooru jarv - I I
Réuge Suurjary - - I |
Pihajarv - . I R T ——
Viljandi jarv - B
Rae raba- L I— | |
Ténavjary - = @@ |

Eru laht- (N e ]

Kuressaare laht -
Puhtulaiu rand -

Rétsepa jarv - ] N

Miekiila jarv - I I i

Ariste laht- BN

Kunda laht - | __N

Ahijarv - | | 1l

Tlindre jérv- | I B

Klooga jarv - | I

Nohipalo Valg&jéry - [ | | |

Vortsjarv - |

Soela viin - 1l

Kangruaadu jarv - | |

Pakri laht - |

Mooste jarv - I -

Rummu idakarjaar - | I I ||

Harku jarv - - OO 0 i

Haage jérv - = N b

Kaali jarv - T I | | |

Pirnu laht (Kavaru rand) - I I |

Akste jarv - T I $ SN m—

Paljassaare laht- I I T |

Suur Suujéry - T .

lhamaru Palojérv - I

Viru raba- .| I |

Emajogi- = =

Keila jégi- | 0

Tambre jérv - I N |

Kalikiila karjaar - | b

Paaskiila parditiik - L EES—S—S—_ ]

Véhandu jégi- . 1

Kunda jogi- I W |

Uhtjarv - - I

Kaariku jarv - L . | ——

Eerika tiik - oo i

Luke vanajarv - I I b

Elistvere jarv - I I ]

Parka oja - 1 H 1

Réuge kalatiik - I .

Pirita jogi- . § |

Pangodi jarv - 1 |

Saula siniallikad - | |

_ Elvajégi- [ H

Ounaku laht - \ L

Léwenruh pargi tiik - || |1/

Ulemiste jarv - I I

Pirlijégi- | s el

limatsalu kalatiik - I I
Hatiku oja -

Tatra jégi- | H

Ruhijarv - [~ T|

0.00 0.25 0.50 0.75 1.00

Sekventside osakaal (%)

Hoéimkonnad

T Ascomycota f Tuvastamata seene hk T Mortierellomycota —I Zoopagomycota
. Rozellomycota . Aphelidiomycota . Monoblepharomycota . Glomeromycota
f Basidiomycota f GS01 . Sanchytriomycota . Blastocladiomycota
. Chytridiomycota . cf Chytridiomycota ] Mucoromycota —| Ulejadnud

Tuvastamata seente hk- tdpsemalt identifitseerimata seened
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Lisa 6: Veeproovide 15 enimlevinud seenehdimkondade sekventside protsentuaalsed

osakaalud koikide veekogude veeproovides

Puhtulaiu rand -
Maekiila jarv -
Aru-Louna lubjakivikarjaar -
Pérka oja-
Kangruaadu jarv -
Rouge Suurjarv -
Luke vanajarv -
Kaisma jarv -
Ilhamaru Palojarv -
Péaskiila parditiik -
Tallinna reid -

_ Ariste laht-
Qunaku laht -

Eru laht-
Kuressaare laht-
Ahijarv -

Viljandi jarv -
Haage jarv -

Eerika tiik -
Vortsjarv -
Emajogi-

Hatiku oja-

Pakri laht -
Pilhajarv -

Keila jogi-
Paljassaare laht-

.. Kaali jérv-
Ulemiste jarv -
Mooste jérv -

Suur Suujarv -
Pirita jogi -
Rétsepa jarv-
Saula siniallikad -
Paadrema jogi-
Tiindre jarv-
Lowenruh pargi tiik -
Rummu idakarjéar -
Rubhijarv -

Nohipalo Valgojarv -
Tambre jérv -
Roéuge kalatiik -
Kooru jérv-

Kunda jogi -

Akste jarv-

Pérnu laht (Kavaru rand) -
Parlijogi -

limatsalu kalatiik -
Koiguste laht -
Liimala rand -
Tanavjarv -

Klooga jarv -
Pangodi jarv -
Pédrnu laht (Tostamaa MKA) -
Soela vain-

0.00 0.25 0.50 0.75
Sekventside osakaal (%)

Hoimkonnad
Ascomycota . Aphelidiomycota Mortierellomycota . Blastocladiomycota
Basidiomycota . GS46 Mucoromycota Zoopagomycota
. Chytridiomycota GS01 . cf.Aphelidiomycota . Monoblepharomycota
. Rozellomycota . cf.GS46 Tépsustamata seened Ulejaanud

Tapsustamata seened - tdpsemalt identifitseerimata seened.

b-
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Lisa 7: Setteproovide 15 enimlevinud seeneseltside sekventside protsentuaalsed osakaalud

koikide veekogude setetes

Ounaku laht - o ————_—_————————————
Pakri laht - 1 —

Mooste jirv - I
Ritsepa jarv - I

Soela viin- Dt

Kangruaadu jérv - |

Vortsjérv - [ —

Rae raba- T
Tanavjarv - | |
Eru laht- I
Kuressaare laht - | L —
Puhtulaiu rand - L |
Miekiila jarv - H I
Liimala rand - |
Kaisma jérv - |
Pérnu laht (Pédrnu rand) - I
Tallinna reid - I
Réuge Suurjérv - |
Viljandi jérv - |
Kooru jarv - ] |
Piihajérv - ]
Nohipalo Valgjarv - |
Tiindre jérv - 1 L]
Ahijérv - I I
Klooga jarv - |
Ariste laht - | I | ||
Keila jogi -
Kaali jarv - |
Pirnu laht (Kavaru rand) - I
Akste jarv - | .
Paljassaare laht - |
Ihamaru Palojérv - I [ ——
Suur Suujérv - I ——
Kalikiila karjaar - | I I
Haage jarv - || I .
Harku jarv - |
Rummu idakarjaér - I
Emajogi - 1 I
Tambre jérv - | m
Padskiila parditiik - ] T
Viru raba- |
Pirita jégi - |
limatsalu kalat
Paérlijogi -
Léwenruh pargi tiik - | b ]
Saula siniallikad - | [N |

Elva jogi- I —— L
.

Kunda laht -
Pangodi jérv -

Ulemiste jérv - |

Rubhijérv - ] e
Hatiku oja- | N
Tatra jégi- || | | m
Uhtjéry - |
Kunda jogi-
Voéhandu jogi- I EEE
Kadriku jarv - | .
Elistvere jérv - | | - || I
Eerika tiik - -
Luke vanajérv - L
Pirka oja- | D | | L]
Réuge kalatiik - | | : |
0.00 0.25 0.50 0.75

Sekventside osakaal (%)

Seltsid
Rozellomycota tap. selts Helotiales . Rhizophydiales - Chytridiomycota téap. selts
. Sordariales Pleosporales Thelebolales . Glomerellales
Microascales . Pezizales . Malasseziales . Serinales
. Phomatosporales Agaricales . Sordariomycetes tap. selts Ulejaanud

tap. selts - tdpsustamata seltsid ehk seltsi tasemel identifitseerimata OTU-d.
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Lisa 8: Veeproovide 15 enimlevinud seeneseltside sekventside protsentuaalsed osakaalud

koikides veekogudes

Kangruaadu jarv - 1
Aru-LSuna lubjakivikarjaar - 1
Soela viin - I I [
Tambre jérv - I — |
Kaisma jérv - ... |
Pérka oja- I —
Puhtulaiu rand - [l
Méekiila jarv - I 1 DN (0 ([ [ [T
Luke vanajarv -
Paaskiila parditiik -

Ahijary - [Nl | I [Tl [T [I
Kuressaare laht - Nl E 4 ' \ N I D
Eru laht - THE 1 I
Hatiku oja - [ | I
Paadrema jogi- [ R 11 \ [T 1]
Vortsjary - B D B | I
Emajégi- I | '} I | | L \ 1l
Piihajarv - I . | | ] 1 [ LTI
Pakri laht - [ LD I B | [ [ 11 [T [T
Tallinna reid - n I | | |
Roéuge Suurjérv - I 9 \ \ M
Ounaku laht - | || [
Ariste laht - HEE 4 s [ \ I
Haage jarv - I s s \ [ I \
Viljandi jéry - | [ 11 [ ]

Ihamaru Palojarv -
P#rnu laht (Tostamaa MKA) -
Pangodi jarv -

Klooga jarv -
Ténavjary - @@ | | [
Liimala rand - — \ \ \ \ \
Kaiguste laht - | I \ \ \ I
Kooru jar - T \
Tiindre jarv - | I . \ | \ \ \ \
Akstejarv- [ | | \
Kunda jogi- . I \ \ \
limatsalu kalatiik - . I @4

Rouge kalatiik -
Nohipalo Valgdjarv -
Pérnu laht (Kavaru rand) -
Rubhijary -

Pérlijogi -

Léwenruh pargi tiik -
Rummu idakarjaar -
Saula siniallikad -
Eerika tiik -

Ratsepa jarv -
Ulemiste jarv -

Pirita jogi -

Suur Suujary -
Mooste jérv -

Kaali jarv -

Keila jogi -
Paljassaare laht -

o
o-
o
o
(]
(5]
=4
-
o
o
N
W
-
(=4
<o

Sekventside osakaal (%)

Seltsid
. Eurotiales . Tremellales . Rhizophydiales . Chytridiomycota tap. selts

f Sporidiobolales . Helotiales :| Pleosporales . Lobulomycetales
. Saccharomycetales . Polyporales . Agaricales . Dothideales

. Phallales D Rozellomycota tap. selts . Serinales Ulejaanud

tap. selts - tapsustamata seltsid ehk seltside tasemel tuvastamata OTU-d.
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Lisa 9: Setteproovide 15 enimlevinud seeneperekondade sekventside protsentuaalsed

osakaalud koikide veekogude setetes

Tatra jogi- I |
Hatiku oja- H——
Uhtjéry -
Kunda jogi- [ ]
Kadariku jarv - |
Véhandu jogi- I
Pirka oja- I
Elistvere jarv - B
Eerika tiik - u
Luke vanajérv - 1
Réuge kalatiik - I
Paéskila parditiik - | |
Kalikiila karjaar - n
Haage jirv - [
Harku jarv - |
Rummu idakarjaar - |
Viru raba- I
Tambre jérv - I —
Akste jarv - |
Paljassaare laht- |
Suur Suujérv - |
Ihamaru Palojéry - .
Emajagi- L
Kaali jarv - I
Pérnu laht (Kavaru rand) - |
Keila jogi- N .
Mooste jarv -
_ Pakri laht-
Ounaku laht-
Kangruaadu jérv -
Rétsepa jérv - |
Soela vain-

Vortsjérv - I

Elva jogi-

Kunda laht -

Pangodi jéarv -
Rubhijérv - I | I

Léwenruh pargi tiik - 1]
Saula siniallikad - m
Puhtulaiu rand - .|
Kuressaare laht- |
Eru laht - |
Tanavjéry - [
Rae raba-
Méekiila jérv - ||
Ahijérv - —
Klooga jarv -
Tallinna reid -
Réuge Suurjéry - |
Viljandi jérv - I
Liimala rand -
P&rnu laht (Pédrnu rand)-
Kaisma jarv -
Kooru jérv -
Piihajarv - ]
Nohipalo Valgéjirv - L
Tiindre jérv -
Ariste laht -

0.00 0.25 0.50 0.75
Sekventside osakaal (%)

Perekonnad

Rozellomycota tap. pk Malassezia Sordariomycetes tap. pk . Tulosesus
. Schizothecium . Rhizophydiales tap. pk . Cistella Chytridiomycota tap. pk
. Natantispora . Pseudeurotium . Zopfiella Phaeosphaeria

Phomatospora . Ascobolus . Variocladium Ulejaanud

tap. pk - tdpsustamata perekonnad ehk perekonna tasemel identifitseerimata OTU-d.
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Lisa 10: Veeproovide 15 enimlevinud seeneperekondade sekventside protsentuaalsed

osakaalud koikides veekogudes

Liimala rand -
Pédrnu laht (Tostamaa MKA) -
Pangodi jarv -
Klooga jarv -
Tanavjarv -
lhamaru Palojarv -
Viljandi jarv -
Kuressaare laht -
Abhijéry -

Haage jarv -
Péaaskiila parditiik -
Ariste laht -
Tallinna reid -
Pakri laht -
Plihajérv -
Puhtulaiu rand -
Pirka oja-

Kaisma jarv -
Ounaku laht-
Réuge Suurjérv -
Luke vanajérv -
Maekiila jarv -

Eru laht-

Soela vdin-
Tambre jarv -
Kangruaadu jarv -
Aru-Léuna lubjakivikarjaar -
Emajogi-

Hatiku oja-
Vortsjarv -
Paadrema jogi -
Lowenruh pargi tiik -
limatsalu kalatiik -

Tiindre jérv - I e
Kunda jogi- |
Akste jarv - | ]
Kooru jarv - [ |
Kaiguste laht - I
Ruhijéry - I |
Parnu laht (Kavaru rand) - [ ]
Réuge kalatiik -
Nohipalo Valgdjérv - - |
Pérlijogi - I
Rummu idakarjaar - |
Saula siniallikad- [N
Eerika tiik- [N
Rétsepa jarv - N |
Ulemiste jary - |
Pirita jogi - . aaan
Suur Suujary - — 2 0000000
Mooste jérv - )
Kaali jarv - 1 |
Keila jogi- -} ]
Paljassaare laht- I 4
0.00 0.25 0.50 0.75
Sekventside osakaal (%)
Perekonnad
Penicillium . Vishniacozyma Metschnikowia Clavariopsis

. Rhodosporidiobolus Rozellomycota Genus . Chytridiomycota Genus . Sphaerulina
. Candida . Ganoderma Inocybe Coleophoma

Phallus . Rhizophydiales Genus . Lobulomycetales Genus Ulejaanud

tap. pk - tdpsustamata perekonnad ehk perekonna tasemel identifitseerimata OTU-d.
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Lisa 11: Seisuveekogude setete 15 enimlevinud seeneperekondade sekventside

protsentuaalsed

Tiindre jarv -
Nohipalo Valgojarv -
Piihajérv -

Kaisma jdrv -

Kooru jarv -

Réuge Suurjarv -
Viljandi jarv -

Rae raba-
Tanavjarv -
Abhijérv -

Klooga jarv -
Méekiila jarv -
Pangodi jarv -
Léwenruh pargi tiik -
limatsalu kalatiik -

osakaalud koikide seisuveekogude setetes

. \ \ I [
B \ [ (171
- ]

B \ I 1 I T T T
s I [ T

Ulemiste jarv - T ————_—_,
Ruhijérv - | I | B
Vortsjary - |

Kangruaadu jarv - [ I
Rétsepa jary - I | |
Mooste jérv - I | | 1 |

Kaali jarv - I T [T T T

Ihamaru Palojérv - | I I [T

Kalikiila karjaar - | 1 [ [
Suur Suujary - L ——— I \ (]
Tambre jérv- I )N I TT__TI0T [T TLTm

Akste jarv - I | | [l L AN ]
Haage jarv - Y [ [ [ [T I 7T [T I
Harku jarv - .. | 11— Il FHEemm
Rummu idakarjaar - . Himm [T
Viru raba- [ [l \ \ I [ TTrm
Padskiila parditiik - [ | I [T [T T TTI | [ T T W
R&uge kalatiik - T EESS——_—__. | I (A A0
Luke vanajérv - [ —— | | I 1 B 11
Eerika tiik - T | I I B e A N WA
Elistvere jarv- eI e [ R AT
Kaariku jary - A A1
Uhtjérv -
0.00 0.25 0.50 0.75
Sekventside osakaal (%)
Perekonnad
. Rozellomycota tap. pk. . Sordariomycetes tap. pk. . Phaeosphaeria . Acrostalagmus
. Schizothecium . Rhizophydiales tap. pk. . Pseudeurotium . Lasiosphaeriaceae t&p. pk.
. Natantispora . Cistella . Malassezia . Pisorisporiaceae tap. pk.
. Phomatospora . Variocladium - Chytridiomycota tap. pk. | Ulejaanud

tap. pk - tdpsustamata perekonnad ehk perekonna tasemel identifitseerimata OTU-d.

1.00
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Lisa 12: Vooluveekogude setete 15 enimlevinud seeneperekondade sekventside

protsentuaalsed osakaalud kdikides vooluveekogudes

Eiva jﬁgi - _ ‘
Saula siniallikad - - H‘ | ‘ ‘ “H H ‘

- [ ||| ]l

I
I
fill
I
i
T

vohandu jﬁgl ) _

unda jﬁgi ) _

etk oja- — ‘ “

e [ T

0.00 0.25 0.50 0.75
Sekventside osakaal (%)

Perekonnad

. Rozellomycota tap. pk. . Pseudeurotium . Branch02 tép. pk. . GS11 tap. pk.

B Ascobolus I Gsos tap. pk. B rrichoderma [ Rhizophydiales tap. pk.
. Zopfiella . GS08 tap. pk. . Pseudorhypophila . Trichosporiella

. Tulosesus . Pisorisporiaceae tap. pk. . Clavariopsis Ulejadnud

GS05, GS08, GS11 ja Branch02 kuuluvad Rozellomycota hdimkonda. tap. pk. - tdpsustamata

perekonnad ehk perekonna tasemel identifitseerimata OTU-d.
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Lisa 13: Mereveekogude setete 15 enimlevinud seeneperekondade sekventside

protsentuaalsed osakaalud kdikide mereveekogude setetes

Ounaku laht-

Pakri laht -

Soela viin -

Liimala rand -

Pérnu laht (Téstamaa MKA) -
Tallinna reid -

Kunda laht -

Ariste laht -

Kuressaare laht-

Eru laht-

Puhtulaiu rand -

Péarnu laht (Kavaru rand) -

Paljassaare laht -

o
a-
S
=)
)
o
o
-
=]
=)
~
o
-
o
=]

Sekventside osakaal (%)

Perekonnad

| Babjeviella . cf.Chytridiomycota tép. pk. . Lobulomycetales tap. pk. . Pyrenochaetopsis

. Malassezia . Chytridiomycota tap. pk. . Sanchytriomycetes tép. pk. . Ceriosporopsis

. Fungi tap. pk. . Rhizophydiales tép. pk. . Branch02 tap. pk. Zygophlyctis
Rozellomycota tép. pk. . Pseudeurotium . Aphelidiomycota tap. pk. Ulejaanud

Branch02 kuulub Rozellomycota hdimkonda. tdp. pk. - tdpsustamata perekonnad ehk
perekonna tasemel identifitseerimata OTU-d.
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Lisa 14: Seisuveekogude veeproovide 15 enimlevinud seeneperekondade sekventside

protsentuaalsed osakaalud kdikides seisuveekogudes

Aru-Louna lubjakivikarjaar -
Kangruaadu jarv -
Maekdla jarv -

Luke vanajarv- | NN

Réuge Suurjary - | ]
Kaisma jarv - B |
Rouge kalatiik -
Puhajarv- |
Rummu idakarjaar -
Tambre jarv -
Koorujarv- [ ——
Akste jarv-  [INE——
Ruhijarv- [ I .
Haage jarv- [N ||
Vortsjarv -

Ldwenruh pargi tiik -
limatsalu kalatiik -

Tiindre jarv-
Nohipalo Valgdjarv -
Pangodi jarv-

Klooga jarv -
Ténavjarv -
lhamaru Palojarv- [N N
Paaskila parditik- I
Viljandi jarv - 7
Anijarv- 1
Ulemiste jarv- [ | [ 1]
Kaali jérv - | |
Mooste jarv - [ | ul
Suur Suujary -
Ratsepa jarv - [ | | ]
Eerika tiik - 1 1
0.00 0.25 0.50 0.75 1.00
Sekventside osakaal (%)
Perekonnad
Penicillium . Rhizophydiales tap. pk. Lobulomycetales tap. pk. Zygophlyctis
- Phallus Ganoderma . Clavariopsis . Aphelidiomycota tap. pk.
- Rozellomycota tap. pk. . Metschnikowia Coleocphoma Cladosporium
Vishniacozyma - Chytridiomycota tap. pk. . Inocybe Ulejadnud

tap. pk. - tdpsustamata perekonnad ehk perekonna tasemel identifitseerimata OTU-d.

98



Lisa 15: Vooluveekogude veeproovide 15 enimlevinud seeneperekondade sekventside

protsentuaalsed osakaalud kdikides vooluveekogudes

Pérlijogi -

Pérka oja-

Kunda jégi -

Hatiku oja -

Paadrema jogi -

Emajégi-

Saula siniallikad -

Pirita jogi -

Keila jogi -

0.50 0.75

0.00 0.25
Sekventside osakaal (%)
Perekonnad
|| Candida . Rhizophydiales tap. pk. . Sebacina . Physodermatales tap. pk.
. Vishniacozyma . Rozellomyccta tap. pk. . Filobasidium . Aphelidiomycota tap. pk.
. Sphaerulina . Neobulgaria - Cladosporium Patinella
Malassezia . Inocybe . Leptosphaeria Ulejaanud

tap. pk. - tdpsustamata perekonnad ehk perekonna tasemel identifitseerimata OTU-d.
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Lisa 16: Mereveekogude veeproovide 15 enimlevinud seeneperekondade sekventside

protsentuaalsed osakaalud kdikides mereveekogudes

Paljassaare laht-

Puhtulaiu rand - . MI

Ariste laht-
Ounaku laht-

Kuressaare laht -

Eru laht-

Péarnu laht (Kavaru rand)-

Kodiguste laht-

Liimala rand -

Parnu laht (Téstamaa MKA) -

Soela vain-
0.00 0.25 0.50 0.75 1.00
Sekventside osakaal (%)

Perekonnad
Rhodosporidiobolus . Rozellomycota tap. pk. . Rhizophydiales tap. pk. . Penicillium

. Inocybe . Vishniacozyma . cf.GS46 tap. pk. . GSO01 tap. pk.

. Ganoderma . Cladosporium . Sebacina Aphelidiomycota tap. pk.
GS46 tép. pk. B sehaeruina B chytridiomycota tap. pk. Ulejaénud

tap. pk. - tdpsustamata perekonnad ehk perekonna tasemel identifitseerimata OTU-d.
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