Tartu Ulikool
Loodus- ja tehnoloogiateaduskond
Okoloogia ja Maateaduste Instituut

Taimeokoloogia dppetool

Siim-Kaarel Sepp

MAAKASUTUSE MOJU ARBUSKULAARMUKORIISSETE (AM)
SEENTE MITMEKESISUSELE

Magistrit6o

Juhendaja: vanemteadur Maarja Opik

Tartu 2015



Sisukord

R T =T 1] 4T N 3
Materjal ja metoodika .......ccivvruuiiiiiiiiiiiiiiiiiiiriir s e s s s s s s s een 6
[ o Yo 1Y/ 1= = Vo N 6
Proovide KOBUMINE ...ccciveuuuiiiiiiiiiiiinniiiieniinetiennssiiessiseessnssssssssstssessssssssssssssssssssssssssssssssssnnnsss 6
Molekulaarsed aNalliliSid .......ccveuireiiniiiiieiieiieiieniieniieeireectnerseeessssssssernsessssssssesssasesssssnssanssas 6
Bioinformaatilised anallilisSid .........cceieiiniieniieiiieiiiiieiieeiieeireerereesreestseernsesnssenssesssaserssssnssansnas 8
Statistilised aNalUUSIU......c.ceeuiieiiieiiiiiiiiieeircerirrireereereeeateeesreesrasseasseessasssssernsesnsssnssasesnsssnnns 9
0T =T 0 10 =« 10
AM seente JArJestUSTE arV....iiiiiiiieiiiiiiiiiiri e rrsa s s s e r s e s e sa e s s e nasaens 10
AM seenekoosluste VirtuaaltaKkSONIte ArV......ccceeeiieeiieiieiieniieiieiieiireireeireeerneernsesnssesseasernssens 14
AM SEeNEKOOSIUSTE KOOSSEIS . veuireriiniieeiieiiiiireirteiteeereerneeniressressrassrnsseessssssssssnsesnssssssasssassens 19
INAIKAAtOrtakSONId ....ccuieuiieiiiiiiiiicrierireireereereteereesraestaestessanssassssserasssassssssasssasssnsssnnsanns 21
Y 1 1 = S 26
AM seente VirtuaaltakSONite @rV.....c i ieiieiieiriiiieriereieeeiieetreesreetensseessasstnsesnsesnssssssasssasees 26
AM SeeNEKOOSIUSTE KOOSSEIS . eeuireriiniieeirieiiieieireeiteeereerneenieeesressrassrnsseessasssssesnsesnssssssasssassens 27
B I 11 =12z 1 o 1T =Y o 30
Kasutatud Kirjandus........cccoiiiiiiniiiiiiiiieniiiiissssissssmss. 31
KOKKUVOTE .. euieiiieiiieiriieieiieeirneetesteeireestassensseessassensssessasssnssenssasssasssnssasssassenssasssassenssnnns 37
SUMIMAIY «euuiiieiiiiiiiiiieiieeireet et raetraetrastrasttsessraesstasssrasssrasssensssenssssnssrsnssranssrasssrnes 39
Y Yo [ 41



Sissejuhatus

Hoimkonda Glomeromycota (krohmseened) kuuluvate arbuskulaarmikoriissete (AM)
seente ja maismaataimede vaheline kooselu esindab kdige laiemalt esinevat simbioosi
maismaal. Erinevatel andmetel moodustavad arbuskulaarset mikoriisat 80-90%
maismaataimedest (Smith & Read 2008). Kooselu ajalugu ulatub fossiilse ning
molekulaarse tdendusmaterjali pdhjal devoni ajastusse 410 mIn aastat tagasi; AM seente
eoseid on leitud 450 min aasta vanustest ordoviitsiumi ajastu lademetest (Hart &

Klironomos 2003; Willis et al. 2013).

Obligaatsete juuresiimbiontidena saavad AM seened kogu oma siisiniku taimedelt. On
leitud, et taimed voivad mikoriisaseenele anda kuni 40% fotosiinteesi kdigus fikseeritud
susinikust (Drigo et al. 2010). Vastutasuks suurendavad seened toitainete (P, N,
mikrotoitained) transporti taime, tOstavad taimede pdua-, soolsus- ning
raskemetallitaluvust ning pakuvad kaitset patogeenide eest (Smith & Read 2008). Lisaks
otsesele kasule koloniseeritavale taimele, on arbuskulaarset mikoriisat moodustavatel
seentel ka omadus parandada mulla struktuuri, eritades aineid (nditeks glomaliin), mis
aitavad moodustada stabiilsematel mullaagregaatidel. Tulemuseks olev suurepooriline
mullastruktuur parandab mulla dhuvahetust, veehoidmisvéimet ning vahendab erosiooni

(Jeffries et al. 2003).

Okoloogia liks peamisi eesmirke on mdista kooslustevaheliste liikide koosseisu erinevuse
taga seisvaid mehhanisme. Mojult taimekooslustele on AM seeni pikka aega peetud
funktsionaalselt Gisna vordvaarseteks, kuid hiljutisemad t66d on ndidanud, et erinevused
AM seente koosluse koosseisus vdivad mojutada taimekoosluste liigirikkust ja
produktiivsust (Helgason et al. 2002; Hart & Klironomos 2003; van der Heijden et al. 2008;
Li et al. 2010). AM seeneliik, mis vdib tht liiki peremeestaime kasvu toetada, vGib teist liiki
peremeestaimele olla hoopis negatiivse mdjuga (van der Heijden et al. 1998), mistottu
AM seenekooslused on taimkattemustrite kujunemise mdistmiseks suure tahtsusega
(Zobel & Opik 2014). Erinevused AM seente kooslustes vdivad mdjutada lisaks
taimekoosluse produktsioonile ning koosseisule ka muid Okoslisteemi jaoks olulisi

naditajaid, nagu mulla agregeeritus ning slsiniku- ja lammastikuvaru mullas (Miller &



Jastrow 2000). Selleks, et mdista paremini rolli, mida AM seened taimkatte kujunemisel
mangivad, on vaja informatsiooni AM seente levikust ja mitmekesisusest, samuti

teguritest, mis AM seente kooslusi kujundavad (Kivlin et al. 2011; Opik et al. 2013).

Eelnevalt on wuuritud AM seenekoosluste mitmekesisuse ja koosseisu erinevusi
taimekoosluste 18ikes, seda nii globaalsete meta-uuringute kaigus (Opik et al. 2006; Opik
et al. 2010; Kivlin et al. 2011; Opik et al. 2013), kui ka lokaalsemal skaalal (Oehl et al.
2003; Dumbrell et al. 2010; Oehl et al. 2010). Enamik tdid, mis urivad maakasutuse mdju
AM seenekooslustele, on aga selgelt seotud just pdllumajandusega, kus mitmekesisuse ja
koosseisu erinevusi AM seenekooslustes seletatakse nditeks mulla hairinguga (Mirds-
Avalos et al. 2011; Brito et al. 2012), vdetamisega ja podldude monokultuursusega (Oehl et
al. 2003). Samas on mittepdllumajanduslikele aladele keskenduvaid t6id seni tehtud
suhteliselt vahem. Naiteks Davison et al. (2011) leidsid, noorest ja vanast metsast parit
AM seenekooslused on erinevad ning Uibopuu et al. (2012) naitasid, et erinevatest

kooslusettitipidest parit AM seenekooslustel on taimede kasvule erinev mdju.

AM seened vdivad erineda lisaks muudele funktsionaalsetele omadustele ka
elukdigutunnuste poolest, nditeks peamise levisetilbi poolest (Lopez-Garcia et al. 2014).
AM seened vdivad levistena kasutada eoseid, juurtevalist mitseeli voi mukoriisseid juuri.
Varasemates toodes on oletatud, et AM seente taksonoomilised riihmad vdivad oma
pohilise levisetlilibi poolest erineda (Chagnon et al. 2013), mistSttu ka mullas ning juurtes
asuvad AM seenekooslused voiksid koosseisult olla erinevad. Juurte ja mulla AM
seenekoosluste erinevusi on uuritud ka eelnevates toddes ning leitud on, et vastavad AM
seenekooslused erinevad, kuid mullas ja juurtes esinevate AM taksonite arv on umbkaudu

sama (Saks et al. 2014; Varela-Cervero et al. 2015).

Kdesolevas t66s uuritakse AM seenekooslusi maakasutuselt erinevates kooslusetilpides
nagu salumets, puisniit, alvar ja ka duemuru. On vdimalik, et AM seenekooslused vdivad
taimeliigiti erineda (Jansa et al. 2008; Dumbrell et al. 2010; Opik et al. 2010). Selleks, et
eemaldada vdimalik peremeestaimeliigi méju AM seente kooslusele, kasutati t66s vaid
Uhe taimeliigi juuri ning sellele taimele kattesaadavat osa mulla AM seente kooslusest
(taimeisendi risosfaari mulda). Lisaks koosluste kitsamale eristamisele jagati kooslused ka

avatud ning metsasteks kooslusteks (avatud: alvar, kinnikasvanud alvar, duemuru;



metsased: salumets, salumetsa raiesmik, puisniit) ning kvaliteetseteks ning
mittekvaliteetseteks (kontrastsete paaridena: alvar — kinnikasvanud alvar, salumets —
salumetsa raiesmik, puisniit — Guemuru). Salumetsa raiesmik liigitati metsaste koosluste
hulka, kuna voiks eeldada, et seal pikaajaliselt valjakujunenud AM seenekoslused on seda
teinud metsastes tingimustes). Kinnikasvanud alvarit kasitletakse avatud kooslusena
seetdttu, et tegemist oli arbuskulaarmikoriisse kadaka poolt kinnikasvanud alvaritega,

kus ektomukoriisset mandi veel oluliselt ei esinenud.

Antud t606s sooviti leida vastused jargmistele kiisimustele:

(1) kas AM seente liigirikkus sdltub antud prooviala kooslusetiiibist;

(2) kas ja kuidas kuidas erinevad kooslusetiilipide AM seenekoosluste koosseisud;

(3) kas AM seente mitmekesisus ja koosluse koosseis erineb juurtes ja juuri Gmbritsevas
mullas, kusjuures eeldatavasti voiks mulla AM seente mitmekesisus olla suurem (Saks et

al. 2014)?



Materjal ja metoodika

TO06 autori poolt teostati valitoode kaigus proovide kogumine; koostdos teiste toorihma
liikmetega DNA eraldamine proovidest; to0riihmas valja to6tatud metoodikat jargides
bioinformaatiliste analllside Iabiviimine; andmete statistiline t66tlus toorihma liikkmete

juhendamisel.

Proovialad

Uurimusse kaasati kuus taimekoosluse tuubilt ja avatuselt erinevat kasvukohta Eestist.
Kooslusetiilibid liigitusid jargnevalt: alvar, kinnikasvanud alvar (suuremas osas kinni
kasvanud kadakaga, mandi Uksikult ja vaikesed taimed), puisniit, duemuru, salumets ja
salumetsa raiesmik (raie teostatud hinnanguliselt kolm aastat tagasi). Iga kooslusetiiibi

kohta oli uurimuses kaks erinevat prooviala (Lisa 1).

Proovide kogumine

Igalt proovialalt korjati 10 juureproovi liigi Prunella vulgaris (harilik kdbihein) juurtest ning
10 mullaproovi juureproove Umbritsevast risosfdarist. Juureproov sisaldas endas lhe
taimeindiviidi koiki mullast eraldada 6nnestunud juuri. Mullaproovid voeti kahes 5g
korduses, Uritades moistlikkuse piires valtida juurte sattumist mullaproovi hulka. Proovid
korjati 10 x 10 m prooviruudu piires 2014. aasta juulis ja augustis. Nii juure- kui
mullaproovid kuivatati silikageeliga ning sdilitati dhukindlates kottides toatemperatuuril
kuni edasiste analiilisideni. Molekuaarsetesse naliilisidesse kaasati igalt proovialalt 5
mullaproovi ning 5 juureproovi (sekveneerimisel Glomeromycota sekventse andnud

proovid alade kaupa: Lisa 1).

Molekulaarsed analiisid

DNA eraldamine toimus kuivatatud proovidest. Juureproovidest DNA eraldamiseks
kasutati PowerSoil®-htp 96 Well Soil DNA Isolation Kit siisteemi (MO BIO Laboratories,
Inc., Carlsbad, CA, USA) muudatustega, mida on kirjeldatud Saks et al. (2014) ning 5-70

mg kuivatatud juuri proovi kohta. Mullaproovidest DNA eraldamiseks kasutati



PowerMax® Soil DNA Isolation Kit siisteemi (MO BIO Laboratories, Inc., Carlsbad, CA, USA)

ning 5 g kuivkaaluga mullaproovi.

Hdimkonna Glomeromycota sekventsid amplifitseeriti eraldatud DNA ekstraktidest,
kasutades SSU rRNA geeni praimereid NS31 ja AML2 (Simon et al. 1992; Lee et al. 2008),
mis olid vastavalt seotud 454-sekveneerimise adapteritega A ja B, kasutades Opik et al.
(2013) 454 sekveneerimise protokolli. SSU rRNA geen valiti seetdttu, et suurim andmestik
arbuskulaarmikoriissete seente looduslikust mitmekesisusest on kirjeldatud seda
geenoomipiirkonda kasutades (Opik et al. 2014). NS31/AML2 praimeripaar amplifitseerib
umbes 560 aluspaari pikkuse fragmendi SSU rDNA-st enamiku hd&imkonna
Glomeromycota esindajate puhul. Selleks, et eristada erinevatest proovidest parit
sekventse, kasutati 8 aluspaari pikkuseid triipkoode (Parameswaran et al. 2007), mis lisati
adapter A praimeri ning NS31 praimeri sekventside ning adapter B praimeri ning AML2
praimeri sekventside vahele. Kasutati kaheastmelist PCR-i: esimeses PCR reaktsioonis olid
PCR praimerite kiilge lisatud triipkoodid ja osa 454 sekveneerimise adapteritest A voi B;
teises PCR reaktsioonis kasutati praimeritena 454 adaptereid A ja B. See PCR viib 16pule
amplikonile 454 adapter + triipkood + PCR praimer konstrukti lisamise. Paripidine praimer

esimeses PCR reaktsioonis oli: 5’- GTCTCCGACTCAG (NNNNNNNN)

TTGGAGGGCAAGTCTGGTGCC -3’; ja araspidine praimer: 5 TTGGCAGTCTCAG

(NNNNNNNN) GAACCCAAACACTTTGGTTTCC -3’, kusjuures A ja B praimerid on alla
joonitud, triipkoodi tahistavad sulgudes olevad N-tahed ja sptsifiifilised praimerid NS31 ja
AML2 on kursiivis. Esimese PCR reaktsiooni kiimnekordset lahjendust kasutati teises PCR
reaktsioonis praimeritega A (5'-CCATCTCATCCCTGCGTGTCTCCGACTCAG-3)' ja B (5'-
CCTATCCCCTGTGTGCCTTGGCAGTCTCAG-3'). Reaktsioonisegu sisaldas 5 upl Qiagen
HotStarTaq Master Mix (Qiagen Gmbh, Saksamaa), 0,2 ul kumbagi praimerit ja 1 pul DNA
nukleotiidide segu’i, kokku 10 pl. Negatiivsed kontrollid teostati ilma nukleotiidide seguta.
PCR reaktsioone jooksutati 2720 Thermal Cycler (Applied Biosystems, USA) termotstikleril
jargmistel tingimustel: (1) 95°C 15 minutit; (2) viis tsiklit 42°C 30 sekundit, 72°C 90
sekundit, 92°C 45 sekundit; (3) 35 tsuklit (esimene PCR) v&i 20 tsiklit (teine PCR) 65°C 30
sekundit, 72°C 90 sekundit, 92°C 45 sekundit; (4) 65°C 30 sekundit ja 72°C 10 minutit. PCR
produktid eraldati elektroforeesiga labi 1,5% agaroosgeeni 0,5 x TBE-s ning PCR produktid

puhastati geelist kasutades Qiagen QIAquick Gel Extraction komplekti (Qiagen Gmbh,



Saksamaa) ja Agencourt® AMPure® XP PCR puhastussiisteemi (Agencourt Bioscience Co.,
Beverly, MA, USA). DNA kvantifitseeriti, kasutades Qubit® 212 fluoromeetrit (Invitrogen,
Carlsbad, CA, USA).

DNA segu sekveneeriti Genome Sequencer FLX sisteemil, kasutades Titanium Series

reagente (Roche Applied Science).

Bioinformaatilised analiilisid

Sekventsid kaasati edasistesse anallilisidesse, kui nad sisaldasid Oiget triipkoodi ja
edaspidise praimeri jarjestust ning olid (ilma triipkoodi ja praimerijarjestuseta) vahemalt
170 aluspaari pikad. Kimaadrsed jarjestused tuvastati ja eemaldati andmetest kasutades
UCHIME programmi vaikimisi satetega (Edgar et al. 2011) ja referentsandmebaasiks oli
MaarjAM (Opik et al. 2010). Pirast triipkoodi- ja praimerijarjestuste mahaldikamist
kasutati hdimkonna Glomeromycota avaldatud SSU rRNA geeni jarjestuste andmebaasi
MaarjAM sekventsidele taksonoomilise kuuluvuse madramiseks (andmebaasi seisuga
04.02.2015). Kasutati open-reference OTU moodustamist (Bik et al. 2012): esmalt teostati
BLAST (Altschul et al. 1990) otsing MaarjAM andmebaasi vastu (kriteeriumiteks
sekventside sarnasus vahemalt 97%, joonduse pikkus vahemalt 95% jarjestuste pikkusest
ja BLAST'i e-vaadrtus < 1le-50). Sekventsid, mis MaarjAM andmebaasi vastu nendele
kriteeriumitele vastavat vastet ei saanud, eraldati ning teostati nendega BLAST otsing
INSD andmebaasi (seisuga 13.03.2015) vastu. Saadud vastetest voeti vidlja INSD
taksonoomia jargi hdimkonda Glomeromycota kuuluvad jarjestused, klasterdati
programmiga BLASTClust (Dondoshansky & Wolf 2000) ning teostati vaikimisi satetega
ldhinaabri meetodil fllogeneetiline anallilis programmiga TOPALi v2 (Milne et al. 2009),
selgitamaks vdlja MaarjAM andmebaasis esindamata hdimkonna Glomeromycota
virtuaaltaksonid. Moodustati 12 uut virtuaaltaksonit, kusjuures igale uuele
virtuaaltaksonile maarati tuupjarjestus. Uute virtuaaltaksonite tlilipjarjestustele lisati
juurde MaarjAM andmebaasis esindatud virtuaaltaksonite tllpjarjestused ning loodi uus
kombineeritud referentsamdmebaas. Uue andmebaasi vastu teostati uus BLAST otsing

ulalkirjeldatud parameetritega.



Statistilised analitisid

Statistilised anallilisid teostati programmiga R 3.0.1 (R Core Team 2013). Anallilsidest

jaeti valja vaid Uihe sekventsina esinenud virtuaaltaksonid.

Selleks, et testida proovipOhise virtuaaltaksoni arvu ja jdrjestuste arvu erinevusi
erinevates kooslusetiilipides ja proovitiilpides, kasutati lldistatud lineaarseid mudeleid
ja ANOVALt. Lineaarsetes mudelites kasitleti kooslusetllpi fikseeritud faktorina ning
prooviala juhusliku faktorina. Post-hoc vordlustes kasutati paarikaupa t-testi (kask
pairwise.t.test programmis R) Bonferroni korrektsiooniga ning Tukey testi (kdsk TukeyHSD

programmis R).

AM seente koosluse koosseisu analilisimiseks kasutati kvantitatiivset andmestikku, kus
virtuaaltaksonite ohtrust proovis valjendatakse antud virtuaaltaksoni sekventside arvu
suhtena antud proovi kogu sekventside arvu (suhteline ohtrus). Koosluste sarnasuse
modduna kasutati Bray-Curtise statistikut. Koosluste koosseisu varieeruvuse
visualiseerimiseks kasutati korrespondentsanaliilisi [funktsioon cca R paketis vegan

(Oksanen et al. 2015)].

Selleks, et tuvastada AM seente taksonid, mis on eelistatult seotud mingite kindlate
kooslusetlipidega antud uurimuses, kasutati indikaatorliikide analllsi (Dufréne &
Legendre 1997), mida teostati funktsooniga indval() R paketis labdsv (Roberts 2013).
Indikaatorina loeti ainult taksoneid, mille indikaatorvadartus oli védhemalt 0,25 (Moora et

al. 2014 jargi).



Tulemused

Analttside tulemusena saadi 103 proovist kokku 148 AM seente virtuaaltaksonit (VT) 127
720 sekventsina, millest pdrast ainult Uhe sekventsina esinenud virtuaaltaksonite
eemaldamist jai jarele 127 VT 103 proovist (~¥85% algsest VTde arvust). Virtuaaltaksonid
jagunesid sugukondadesse jargmiselt: 79 Glomeraceae, 11 Archaeosporaceae, 10
Diversisporaceae, 9 Acaulosporaceae, 6 Claroideoglomeraceae, 6 Paraglomeraceae, 4
Gigasporaceae, 1 Pacisporaceae, 1 Ambisporaceae (MaarjAM andmebaasi nomenklatuuri

jargi).

AM seente jarjestuste arv

Keskmine AM seente sekventside arv proovi kohta sdltus kooslusetiitibist (ANOVA, Fsg; =
2,7, p < 0,03, joonis 1). Omavahel erinesid salumets ja salumetsa raiesmik, kus
salumetsaproovides oli oluliselt vdhem AM seente jarjestusi kui salumetsa raiesmikul
(Student’i paarikaupa t, p < 0,02). Samuti oli proovitiitipide vordluses mullaproovide AM
seente jdrjestuste arv oluliselt kdrgem (ANOVA, Fi01 = 4,5; p < 0,04, joonis 2).

Kooslusetlilibi ja proovitiilbi vahelist interaktsiooni ei tuvastatud.

10
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Joonis 1. Kooslusetlitibi mdju AM seente jarjestuste arvule proovi kohta. Rasvased jooned
tahistavad mediaane, kastid kvartiile ning vurrud valimi usaldatavaid miinimum- ja
maksimumvaartusi; punktid tdhistavad erindeid. Tahed tdhistavad kooslusetilpide
vahelisi erinevusi. X-telje lihendid tahistavad kooslusetiilipe jargmiselt: alvar — alvar;
kk.alv — kinnikasvanud alvar; puis — puisniit; muru — duemuru; salum — salumets; raiesm —
salumetsa raiesmik.

11
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Joonis 2. AM seente jarjestuste arv proovi kohta proovi tlilibist séltuvalt. Rasvased jooned
tahistavad mediaane, kastid kvartiile ning vurrud valimi usaldatavaid miinimum- ja
maksimumvaartusi; punktid tahistavad erindeid.

Anallsides ainult mullaproove, esines kooslusetilibil samuti oluline m&ju VT jarjestuste
arvule proovi kohta (ANOVA, Fssq4 = 3,1; p < 0,02, joonis 3a), kusjuures oluline erinevus oli
omavahel vorreldes taaskord vaid salumetsal (kGrgem proovipdhine jarjestuste arv) ja
salumetsa raiesmikul (Student’i paarikaupa t, p < 0,03). Ainult juureproove vaadeldes ei

olnud kooslusetilbil VT jarjestuste arvule statistiliselt olulist mdju (joonis 3b).

12
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Joonis 3. AM seente jdrjestuste arv proovi kohta kooslusetlilpide kaupa (a)
mullaproovides ja (b) juureproovides. Rasvased jooned tdhistavad mediaane, kastid
kvartiile ning vurrud valimi usaldatavaid miinimum- ja maksimumvaartusi; punktid
tahistavad erindeid. Tahed tahistavad kooslusetilitipide vahelisi erinevusi. X-telje lihendid
tahistavad kooslusetiitipe jargmiselt: alvar — alvar; kk.alv — kinnikasvanud alvar; puis —
puisniit; muru — duemuru; salum — salumets; raiesm — salumetsa raiesmik.

13



AM seenekoosluste virtuaaltaksonite arv

AM seente keskmine virtuaaltaksonite arv proovi kohta erines kooslusetiilipide vahel
oluliselt (ANOVA, Fso; = 4,4, p < 0,01). Paarikaupa vordluses oli keskmine VT arv proovi
kohta salumetsas oluliselt madalam kui alvaril (keskmiselt vastavalt 20 ja 29 VT proovi
kohta) (Student’i paarikaupa t, p<0,03, joonis 4). Samuti olenes keskmine VT arv proovi
kohta proovi tlibist, mullaproovide keskmine VT arv proovi kohta oli oluliselt kérgem
(ANOVA, Fi191 = 49,1, p < 0,001, joonis 5), olles mullaproovides keskmiselt 28 ja
juureproovides keskmiselt 19 VT proovi kohta. Samuti sdltus VT arv proovi kohta oluliselt
sellest, kas tegemist oli metsase (salumets, raiesmik, puisniit) voi avatud (alvar,
kinnikasvanud alvar, duemuru) kooslusega (ANOVA, Fi99 = 12,2; p < 0,001, joonis 5).

Kooslusetlilibi ja proovitiitibi vahelist interaktsiooni ei esinenud.
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Joonis 4. AM seente virtuaaltaksonite keskmine arv proovi kohta kasvukohtade kaupa tle
kdigi proovide. Rasvased jooned tahistavad mediaane, kastid kvartiile ning vurrud valimi
usaldatavaid miinimum- ja maksimumvaartusi. Tahed tahistavad kooslusetiitipide vahelisi
erinevusi. X-telje lihendid tahistavad kooslusetiilipe jargmiselt: alvar — alvar; kk.alv —
kinnikasvanud alvar; puis — puisniit; muru — duemuru; salum — salumets; raiesm —
salumetsa raiesmik.
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Joonis 5. AM seente virtuaaltaksonite keskmine arv proovi kohta vastavalt kas
mullaproovides voi juureproovides ning avatud voi metsastes kasvukohtades. Suurtahed
tahistavad mulla- ja juureproovide erinevust, vdiketdhed tahistavad kdoikide
faktorikombinatsioonide erinevusi. Rasvased jooned tdhistavad mediaane, kastid kvartiile
ning vurrud valimi usaldatavaid miinimum- ja maksimumvaartusi.

Vaadates ainult juureproovide keskmist VT arvu proovi kohta, esines koosluse tiitibi mdju
(ANOVA, Fs37 = 3,5, p < 0,02, joonis 6), kusjuures paarikaupa vérdlustes oli duemuru
juureproovide keskmine VT arv proovi kohta oluliselt madalam alvari VT arvust proovi

kohta, vastavalt 15 ja 26 VT proovi kohta (Student’i paarikaupa t, p < 0,02).
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Joonis 6. AM seente virtuaaltaksonite keskmine arv proovi kohta kooslusetilbist séltuvalt (a)
juureproovides véi (b) mullaproovides. Rasvased jooned tahistavad mediaane, kastid kvartiile
ning vurrud valimi wusaldatavaid miinimum- ja maksimumvaartusi. Tahed tdhistavad
kooslusetiitipide vahelisi erinevusi. X-telje lihendid tahistavad kooslusetllpe jargmiselt: alvar —
alvar; kk.alv — kinnikasvanud alvar; puis — puisniit; muru — duemuru; salum — salumets; raiesm —
salumetsa raiesmik.
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Mullaproovide puhul oli kooslusetibil VT arvule proovi kohta samuti oluline mdju
(ANOVA, Fss4 = 2,8, p < 0,03, joonis 6), paarikaupa vdrreldes nahtus trend, et salumetsa
proovipdhine VT arv mullaproovides oli madalam kui kinnikasvanud alvaril , vastavalt

keskmiselt 22 ja 31 VT proovi kohta (Student’i paarikaupa t, p = 0,050).

Enim virtuaataksoneid kdikide proovide peale kokku leiti duemuru kooslusetibist (84) ja
vahim kinnikasvanud alvarilt (56) (tabel 1). Proovialade kaupa vérdluses leiti samuti enim
virtuaaltaksoneid duemuru proovialadelt, vastavalt 57 ja 58 VT (lisa 1). Juureproovidest
leiti kokku 86 virtuaaltaksonit, millest ainult juurtes esines 7; mullaproovidest leiti 120
virtuaaltaksonit, millest ainult mullas esines 41 (joonis 7). Mullaproovide arvukaimaks
sugukonnaks oli Glomeraceae (61%), sama sugukond oli arvukaim ka juureproovides, aga

rohkemal méaaral (73%) (joonis 8).

Tabel 1. Virtuaaltaksonite (VT) arv kooslusetiitipide 15ikes.

Kooslusetiiiip VT arv kokku VT juurtes VT mullas
Alvar 62 40 58
Kinnikasvanud alvar 56 35 54
Puisniit 61 33 58
Ouemuru 84 41 83
Raiesmik 64 39 60
Salumets 63 41 56
muld yuured

Joonis 7. Mullaproovidest (vasakul), juureproovidest (paremal) ning nii mulla- kui
juureproovidest (keskel) leitud virtuaaltaksonite (VT) arv.
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Joonis 8. (a) Mulla- ja (b) juureproovide virtuaaltaksonite (VT) arvu jaotus sugukondade
kaupa MaarjAM andmebaasi nomenklatuuri jargi.
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AM seenekoosluste koosseis

Korrespondentsanaltitisi  (CA) kdigus ilmnesid erinevused kooslusetiilipide AM
seenekoosluste koosseisudes. Ko&iki proove vaadates grupeerusid alvaritelt ja
kinnikasvanud alvaritelt parit proovid, mis eristusid ordinatsioonil salumetsa, salumetsa
raiesmike ning Guemuru proovidest, kusjuures salumetsa ja salumetsa raiesmike
kooslused grupeerusid omavahel (joonis 9). Samagugune muster nahtus ka ainult juurtest
ja ainult mullast parit AM seenekoosluste puhul (jooonis 10). Selged erinevused AM
seenekoosluste koosseisus ilmnesid ka juureproovide ja mullaproovide vahel, mis

ordinatsioonil eristusid (joonis 11).
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CA1
Joonis 9. Korrespondentsanaliilis AM seenekoosluste koosseisudest kooslusetiitibi kaupa.
Iga punkt tahistab Ghte proovi. Varvid tahistavad kooslusetliiipe: hall — alvar; must —

kinnikasvanud alvar; oranz — duemuru; lilla — puisniit; roheline — salumets; sinine —
salumetsa raiesmik.
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Joonis 10. Korrespondentsanaliilisid eraldi juureproovide (a) ja eraldi mullaproovide (b)
AM seenekoosluste koosseisudest kooslusetiilibi kaupa varvitult. Iga punkt tahistab Ghte
proovi. Varvid tahistavad kooslusetiiilpe: hall — alvar; must — kinnikasvanud alvar; oranz —
ouemuru; lilla — puisniit; roheline — salumets; sinine — salumetsa raiesmik.
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Joonis 11. Korrespondentsanallilsi graafik, kus iga punkt tdhistab Uhe proovi AM
seenekooslust. Punktid on varvitud selle jargi, kas tegemist on juureprooviga (punane) voi
mullaprooviga (sinine).

Kui kooslused jagada avatud ja metsasteks, ei ilmnenud korrespondentsanaltisi pildil

selgeid erinevusi, proovid olid ordinatsiooniruumis (ihtlaselt jaotunud (Lisa 2).

Indikaatortaksonid

Mulla- ja juureproovide peale kokku tuvastati alvaril ja kinnikasvanud alvaril vastavalt
kiimme ja viis indikaatortaksonit (neist kaks olid indikaatoriks mdlemale kooslusetiiibile),
mida teistes kooslusetiilipides esines harvem voi lldse mitte (kdik indikaatortaksonid
sugukonnast Glomeraceae, tabel 2, indikaatorvaartus > 0,25). Ouemuru kooslusetiiiibile
vastavaid indikaatortaksoneid oli viis (Uks sugukonnast Paraglomeraceae, neli

sugukonnast Glomeraceae). Salumetsa ja salumetsa raiesmiku indikaatortaksoneid oli
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vastavalt kuus (kolm sugukonnast Claroideglomeraceae, (ks Acaulosporaceae, (ks
Archaeosporaceae, Uks Paraglomeraceae) ja kaks (sugukondadest Glomeraceae ja
Diversisporaceae). Puisniidu kooslusetiitbil indikaatortaksoneid ei tuvastatud. Kokku
tuvastati 26 virtuaaltaksonit, millel olid kooslusetiilpide suhtes statistiliselt olulised ning

indikaatorvaartusega > 0,25.

oa.n

Tabel 2. Indikaator-virtuaaltaksonid juure- ja mullaproovide peale kokku. “x” — taksoni
indikaatorvaartus antud kooslusetiilibis > 0,25; “0” — takson esines antud kooslusetiitibis,
kuid oli indikaatorvaartusega alla 0,25.

vT Sugukond Liik alvar kk.alvar muru puisniit salumets raiesmik
VTX00129 Glomeraceae Glomus sp. X X 0 o o
VTX00153 Glomeraceae Glomus sp. X X o 0 o
VTX00135 Glomeraceae Glomus sp. X o o o o
VTX00166 Glomeraceae Glomus sp. X o o 0 o 0
VTX00149 Glomeraceae Glomus sp. X o o o
VTX00117 Glomeraceae Glomus sp. X o 0

VTX00156 Glomeraceae Glomus sp. X o o

VTX00123  Glomeraceae Glomus sp. X o

VTX00304 Glomeraceae Glomus sp. X o o

new.otu_12 Glomeraceae Glomus sp. X

VTX00072 Glomeraceae Glomus sp. o X 0 0
VTX00371 Glomeraceae Glomus sp. o X o o
VTX00165 Glomeraceae Glomus sp. X

VTX00193 Claroideglomeraceae Claroideglomus lamellosum o o o 0 X 0
VTX00057 Claroideglomeraceae Claroideglomus sp. o o o 0 X 0
VTX00056 Claroideglomeraceae Claroideglomus sp. o o o 0 X 0
VTX00030 Acaulosporaceae Acaulospora sp. o 0 X o
VTX00005 Archaeosporaceae  Archaeospora sp. (] o X
VTX00239 Paraglomeraceae Paraglomus brasilianum o X 0
VTX00219 Glomeraceae Glomus sp. o o o X
VTX00060 Diversisporaceae Diversispora sp. o X
VTX00281 Paraglomeraceae Paraglomus laccatum X 0 o 0
VTX00074 Glomeraceae Glomus sp. X o o
VTX00191 Glomeraceae Glomus sp. X 0 0
VTX00108 Glomeraceae Glomus sp. X o
VTX00185 Glomeraceae Glomus sp. X

Vaid juureproove vaadates eristusid indikaatortaksonitena 27 virtuaaltaksonit
(indikaatorvaartus > 0,25, tabel 3). Enim indikaatortaksoneid esines alvaritel ja
kinnikasvanud alvaritel, vastavalt 11 ja neli, kdik sugukonnast Glomeraceae. Ouemuru
indikaatoreiks olid 4 taksonit ja puisniidu indikaatoriks Uks takson, kdik sugukonnast
Glomeraceae. Salumetsa indikaatoreiks oli 6 taksonit (kolm sugukonnast

Claroideglomeraceae, ks Paraglomeraceae, liks Acaulosporaceae, liks Glomeraceae) ning
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salumetsa raiesmiku indikaatoreiks kaks taksonit, millest Uks kattus salumetsa

indikaatoriga (sugukonnad Glomeraceae ja Claroideglomeraceae).

a . n

Tabel 3. Indikaatortaksonid juureproovides. “x” — taksoni indikaatorvaartus antud

kooslusetliibis > 0,25; “0“ — takson esines antud koosluse tiiibis, kuid oli
indikaatorvaartusega alla 0,25.

VT Sugukond Liik alvar kk.alv muru puis salum raiesm
VTX00113 Glomeraceae Glomus sp. X o o o o o
VTX00129 Glomeraceae Glomus sp. X o o o o
VTX00135 Glomeraceae Glomus sp. x o o
VTX00153 Glomeraceae Glomus sp. X o o

VTX00166 Glomeraceae Glomus sp. X o o o o o
VTX00371 Glomeraceae Glomus sp. X o o

VTX00149 Glomeraceae Glomus sp. X o o o
new.otu 9 Glomeraceae Glomus sp. X o o

VTX00117 Glomeraceae Glomus sp. X o o

VTX00156 Glomeraceae Glomus sp. X

new.otu_12 Glomeraceae Glomus sp. X

VTX00177 Glomeraceae Glomus sp. X

VTX00165 Glomeraceae Glomus sp. X

VTX00295 Glomeraceae Glomus sp. o X o o o o
VTX00072 Glomeraceae Glomus sp. o X o

VTX00057 Claroideglomeraceae Claroideglomus sp. o o o o X X
VTX00193 Claroideglomeraceae Claroideglomuslamellosum o o o o X o
VTX00056 Claroideglomeraceae Claroideglomus sp. o o o x
VTX00281 Paraglomeraceae Paraglomus laccatum o X o
VTX00030 Acaulosporaceae Acaulospora sp. o o X o
VTX00312 Glomeraceae Glomus sp. be
VTX00219 Glomeraceae Glomus sp. o o X
VTX00074 Glomeraceae Glomus sp. X o o
VTX00191 Glomeraceae Glomus sp. X o
VTX00108 Glomeraceae Glomus sp. be o
VTX00111 Glomeraceae Glomus sp. o x o o
VTX00115 Glomeraceae Glomus sp. o o o X o o

Kaasates anallilsi vaid mullaproove, eristusid indikaatortaksonitena 39 virtuaaltaksonit
(indikaatorvaartus > 0,25, tabel 4). Enim indikaatoreid esines alvar — kinnikasvanud alvar
paaril (16 virtuaaltaksonit, millest 7 kattusid; sugukonnaline kuuluvus 15 Glomeraceae, 1
Archaesporaceae). Ouemuru indikaatortaksoneid oli 8, sugukondadest Glomeraceae,
Acaulosporaceae, Paraglomeraceae, Archaeosporaceae. Puisniidul tuvastati 4 indikaator-

virtuaaltaksonit sugukondadest Claroideoglomeraceae, Glomeraceae, Diversisporaceae.
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Tabel 4.

kooslusettitibis > 0,25;

Indikaatortaksonid mullaproovides. “x
— takson esines antud koosluse tliibis,

“"

(0]

o n

“"

indikaatorvaartusega alla 0,25.

— taksoni

indikaatorvaartus antud
kuid oli

VT Sugukond Liik alvar kk.alv muru puis salum raiesm
VTX00371 Glomeraceae Glomus sp. x x o o
VTX00149 Glomeraceae Glomus sp. x x o o
VTX00202 Glomeraceae Glomus sp. x x

VTX00129 Glomeraceae Glomus sp. x x o o o
VTX00135 Glomeraceae Glomus sp. x x o o o
VTX00153 Glomeraceae Glomus sp. x X o o o
VTX00064 Glomeraceae Glomus sp. X X o o o o
VTX00117 Glomeraceae Glomus sp. x o o

VTX00156 Glomeraceae Glomus sp. x o o

VTX00123 Glomeraceae Glomus sp. x o

VTX00304 Glomeraceae Glomus sp. x o o

new.otu_12 Glomeraceae Glomus sp. x

VTX00072 Glomeraceae Glomus sp. o X o o
VTX00373 Glomeraceae Glomus sp. o x o

VTX00338 Archaeosporaceae  Archaeospora sp. o X o o
VTX00165 Glomeraceae Glomus sp. X

VTX00115 Glomeraceae Glomus sp. o o o o x
VTX00219 Glomeraceae Glomus sp. o o o x
VTX00067 Glomeraceae Glomus mosseae o o o X
VTX00060 Diversisporaceae Diversispora sp. o X
VTX00356 Diversisporaceae Diversispora sp. o X
VTX00057 Claroideglomeraceae Claroideglomus sp. o o o o X o
VTX00056 Claroideglomeraceae Claroideglomus sp. o o o o x o
VTX00239 Paraglomeraceae Paraglomus brasilianum o x o
VTX00125 Glomeraceae Glomus sp. o o x o
VTX00049 Gigasporaceae Scutellospora sp. o x
VTX00284 Pacisporaceae Pacispora scintillans x
VTX00193 Claroideglomeraceae Claroideglomus lamellosum o o o x x o
VTX00113 Glomeraceae Glomus sp. o o o x o o
VTX00295 Glomeraceae Glomus sp. o o x o
VTX00263 Diversisporaceae Diversispora spurca o o o X o o
VTX00030 Acaulosporaceae Acaulospora sp. X o x o
VTX00005 Archaeosporaceae Archaeospora sp. X o X
VTX00281 Paraglomeraceae Paraglomus laccatum X o o o
VTX00074 Glomeraceae Glomus sp. X o o
VTX00191 Glomeraceae Glomus sp. X o o
VTX00108 Glomeraceae Glomus sp. X o
VTX00231 Acaulosporaceae Acaulospora sp. X o o
VTX00185 Glomeraceae Glomus sp. X
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Salumetsa ja salumetsa raiesmiku indikaatortaksonitest ei kattunud mullaproovide puhul
ukski. Salumetsa indikaatortaksoneid tuvastati 9, sugukondadest Claroideoglomeraceae,
Paraglomeraceae, Glomeraceae, Gigasporaceae, Pacisporaceae, Acaulosporaceae,
Archaeosporaceae. Salumetsa raiesmikul tuvastas anallilis 5 indikaator-virtuaaltaksonit,

sugukondadest Glomeraceae ja Diversisporaceae.
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Arutelu

ToO tulemusena sai kinnitust, et AM seenekooslused erinevad taimekooslusetiilipide
vahel nii proovipdhise VT arvu poolest kui ka koosluse koosseisu poolest. Ka leiti, et AM
seente kooslused juurtes ning juuri Umbritsevas mullas erinevad nii koosseisult kui
virtuaaltaksonite arvu ja sekventside arvu poolest. AM seenekoosluste erinevusi toetas ka
indikaatorliikide analttds nii mulla ning juureproovide vaheliste erinevustega kui ka
erinevustega kooslusetiilipide vahel. Kdige liigirikkamaks kooslusetiitibiks osutus antud

koosluste vordluses Guemuru.

AM seente virtuaaltaksonite arv

VT arv proovi kohta oli kdrgem avatud kooslustes. Sarnaseid tulemusi on saanud Moora
et al. (2014), kuigi proovist tuvastatud VT arv oli viidatud t66s mdnevdrra madalam.
Samuti oli kdesolevas t60s juuri Umbritsevast mullast leitud AM seente taksonite arv
proovi kohta tunduvalt kd&rgem, kui juurtes leidunud AM seente koosluste
virtuaaltaksonite arv proovi kohta. Erinevus VT arvus ilmnes ka kitsamate
kooslusettitipide vordluses, kus vdis ndha trendi, et VT arv proovi kohta langes koosluse
metsasuse astme kasvades. Juureproove ja mullaproove eraldi vaadates oli VT arvu
languse kdver laugem mullaproovide puhul ning langes metsasuse ilmnedes jarsemini
juureproovide puhul. Sellisest erinevusest johtuvalt vdiks spekuleerida, et liigiga P.
vulgaris on mingil pohjusel metsasemates kasvukohtades proovipdhiselt seotud vdiksem
arv AM seente taksoneid, samas kui Umbritsevas mullas saadaval olevate AM seente

taksonite arv ei pruugi olla veel samavdrra vaiksem.

Kogu VT arv mullas oli kdrgem kui juurtes, kusjuures enamik juurtest leitud
virtuaaltaksoneid olid esindatud ka mullaproovides. See tulemus erineb mdnedest
eelnevatest tulemustest, kus juureprovidest leitud VT arv on olnud enam-vahem sama v0oi
suurem kui mullaproovides (Busby et al. 2013; Saks et al. 2014). Erinevuste pdhjus v&ib
olla asjaolu, et kdesolevas t66s kasutati mullast DNA eraldamisel suhteliselt suurt kogust
(5g) mulda, mis tagab suurema téendosuse mingi virtuaaltakson “lles leida” (muudes
toodes on tldjuhul mullaproovi suurused olnud <1 g). See, miks mdnesid juurtes esinenud

virtuaaltaksoneid mullaproovidest ei tuvastatud, vdib olla tingitud AM seente
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allokatsioonilistest erinevustest juuresisestesse ja juurevalistesse struktuuridesse (Hart &
Reader 2002), kusjuures just Glomeraceae sugukonna esindajad allokeerivad biomassi
pigem juuresisestesse struktuuridesse, mis nahtus ka kdesolevas t60s, kus sugukonna
Glomeraceae esindajad olid juureproovides suuremas Ulekaalus kui mullaproovides.
Samuti vOib see asjaolu olla samuti tingitud sellest, et mullaproovides olev AM
sekventside tihedus on vdiksem, nii et isegi suhteliselt suure proovi puhul mingile

virtuaaltaksonile “pihta saamise” vdimalus on ikkagi vaike (Lumini et al. 2010).

Metsastes kooslusetililipides esinenud suhteliselt madalam VT arv proovi kohta vorreldes
avatud kooslusetiilipidega on ilmnenud ka eelnevates téédes (Opik et al. 2006; Moora et
al. 2014). Seda on seletatud naiteks ka salumetsas leiduva kuuse mdjuga pealmise
mullakihi pH-le, samuti on ndidatud, et ektomukoriissed puud vdivad suruda alla AM
seente liigirikkust mullas ning parssida AM seente kolonisatsiooni juurtes (Tyndall 2005;
Becklin et al. 2012). Mulla AM seente liigirikkuse parssimist ektomukoriissete puude poolt
kinnitab ka antud katses ilmnenud madalam VT sekventside arv salumetsas vorreldes
salumetsa raiesmikuga. Kuivord raiesmikud olid suhteliselt noored (raiutud hinnanguliselt
viimase kolme aasta jooksul), vdib spekuleerida, et ektomiikoriissete puude eemaldamisel
paraneb AM seente olukord kiiresti ja margatavalt. Arbuskulaarmukoriisse hariliku kadaka
poolt kinnikasvanud alvaril oli vaatamata alustaimestiku vaesumisele siiski AM seente

liigirikkus mullas oluliselt kdrgem kui salumetsas.

AM seenekoosluste koosseis

Kui varasemates téddes (Opik et al. 2006; Kivlin et al. 2011; Moora et al. 2014) on leitud
erinevusi AM seenekoosluste koosseisus avatud ja metsaste koosluste vahel, siis antud
to0s ordinatsioonipildilt selgeid erinevusi ei tuvastatud. Samas peegeldasid erinevate
kooslusetlitipide erinevusi nii ordinatsioonanaliilis kui indikaatorliikide analils, kus
nditeks muudest sugukondadest peale Glomeraceae parit indikaatortaksonid esinesid
juurtes vaid salumetsa proovides, mullaproovide indikaatortaksoniteks olid seevastu
muude sugukondade esindajad ka teistes kooslusetllpides. Sarnaseid tulemusi, mis
toetavad hiipoteesi AM seeneliikide erinevatest niSieelistustest, on saanud naiteks ka
Varela-Cervero et al. (2015). Seda, miks vaid salumetsas esines juurtes muude

sugukondade esindajaid, kuigi mullas voisid muud sugukonnad olla arvukalt esindatud ka
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teistes kasvukohtades, vdiks tdlgendada kui taim-seen vastastikuste eelistuste muutust
kasvukohast tulenevalt. Samalaadseid tulemusi on saanud ka Davison et al. (2011), kus
leiti, et (ihe peremeestaimeliigi juuri koloniseerisid erinevates kooslusetiilipides (erineva
maakasutuse korral) eelistatult erinevad AM seente liigid. Kuivord on ndidatud, et AM
seente funktsionaalsed ja elukdigutunnused vdivad olla flilogeneetiliselt konserveerunud
(Hart & Reader 2002; Chagnon et al. 2013), vGib oletada, et kasvukohtadevahelised
erinevused juurte AM seente kooslustes peegeldavad vastavates kasvukohtades
eelistatud erinevaid mikoriisaseente funktsionaalseid omadusi. Sams erinesid koosluste
vahel ka mullas olevad AM seenekooslused, mistottu juurtele kattesaadavad AM
seeneliigid ei pruugi erinevate kooslusetiilipide vahel olla samad. Indikaatorliikide
analllse vorreldes johtub aga jdllegi, et mulla AM seenekooslused on flilogeneetiliselt
hajusamad kui juurte AM seenekooslused, mis modneti toetab eelmainitud
fulogeneetiliselt konserveerunud erinevate funktsionaalsete tunnuste eelisseisu mingites

kindlates kooslusetiitipides.

Kull aga erinesid selgelt mullas ning juurtes esinevad AM seente kooslused, seda nii
ordinatsioonipildil kui ka indikaatortaksonite analtsil. Mullaproovide flilogeneetiliselt
varieeruvam indikaator-virtuaaltaksonite koosseis annab alust spekuleerida teatud AM
seente flilogeneetiliste rithmade parema konkurentsivoime Ule juuri koloniseerides. AM
seente vahelist konkurentsi on uuritud suhteliselt vahe (Wilson 1984; Hepper et al. 1988;
Jansa et al. 2008). Tihtipeale ka teistes katsetes tugevat konkurentsivéimet ilmutavad
perekonna Glomus esindajad domineerisid indikaatorliikide analllsis juureproovides,
samas kui mullaproovide indikaator-virtuaaltaksonite seas oli hulganisti esindajaid ka
teistest perekondadest ja sugukondadest. Samuti véib siinkohal olla tegu sellega, et muld
on kui seeneliikide fond, kust juuri koloniseerivad seened moodustavad sellest teatud
alaosa (Johnson et al. 2003; Davison et al. 2011), liiki P. vulgaris proovivotu hetkel
mitteasustavad AM seened vdivad potentsiaalselt asustada teisi koosluses olemasolevaid

taimeliike.

Kui arvesse votta taimekoosluste subjektiivset kvaliteeti (hairituse tugevus,
traditsiooniliselt “heaks” koosluseks peetavast erinemine — kinnikasvamine, liigne
inimmaju), ei ilmnenud ordinatsioonidel suuri erinevusi. See on erinev nditeks Moora et

al. (2014) tulemustest, kus kvaliteeti iseloomustavaks parameetriks oli koosluse héirituse
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aste. Miks antud to0s koosluse kvaliteedil AM seenekooslustele mdju ei ilmnenud, voib
tuleneda sellest, et kvaliteedi naitajaks ei olnud mitte niivérd hairingu intensiivsus (kui
vdlja arvata raiesmiku mehaaniline hdiring), vaid pigem gradient “traditsioonilise” ja
sellest aspektist oma ilme kaotanud ning vaesunud koosluste vahel. Selline hairing on

suhteliselt vaike ja oodatav muutus AM seenekooslusele samuti.
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Kokkuvote

Arbuskulaarmikoriissete (AM) seente ja maismaataimede vaheline kooselu on kdige
laiemalt levinud slimbioosi vorm Maal. Vastutasuks taimede poolt fikseeritud stsinikule
parandavad AM seened taimede toitainetega varustatust, stressitaluvust ning pakuvad

kaitset patogeenide vastu. Samuti parandavad AM seened mulla struktuuri.

Erinevused AM seente kooslustes vdivad vdljenduda AM seente mojus taimekoosluste
kujunemisele ja produktiivsusele, samuti muudes 6koslisteemi nditajates nagu mullas
truktuur ning susiniku- ja lammastikuvaru. Selleks, et mdista AM seente rolli taimkatte

kujunemisel, on vaja uurida tegureid, mis AM seenekooslusi mdjutavad.

Kadesoleva t06 eesmark oli uurida AM seenekoosluste erinevusi maakasutuse poolest
erinevates kooslusetilpides (alvar, kinnikasvanud alvar, puisniit, duemuru, salumets,
salumetsa raiesmik). AM seenekooslusi uuriti Ghe taimeliigi (Prunella vulgaris) juurtes
ning selle taimeliigi juuri Umbritsevas mullas. T66s sooviti vastust leida jargmistele
kisimustele: (1) kas AM seente mitmekesisus soltub kooslusetiilibist; (2) kas ja kuidas
kuidas erinevad kooslusetiitipide AM seenekoosluste koosseisud; (3) kas AM seente

mitmekesisus ja koosluse koosseis erineb juurtes ja juuri Gmbritsevas mullas?

Proovidest 454 sekveneerimise tulemusel tuvastatud AM seenekoosluste anallusi
tulemusel leiti, et AM seente proovipShine virtuaaltaksonite (VT — DNA jarjestuste
sarnasuse alusel loodud AM seente liigi tasemel taksonid) arv erineb kooslusetiilipide
vahel, kusjuures VT arv proovis oli madalaim salumetsas ning umbkaudu poole vorra
kdrgem alvaril. Kooslusetiilipide erinevus ilmnes ka AM seenekoosluste koosseisude
ordinatsioonil, kus omavahel grupeerusid alvari ja kinnikasvanud alvari AM
seenekooslused, mis eristusid salumetsa, salumetsa raiesmiku ja O©Ouemuru AM
seenekooslustest. Kooslusetililipidest enim esines virtuaaltaksoneid duemurus (84) ja

vahim kinnikasvanud alvaril (56).

AM seenekooslused erinesid juurtes ja mullas nii proovipohise VT arvu poolest
(keskmiselt rohkem VT esines mullaproovides) kui ka koosluse koosseisu poolest, kus

mulla- ja juureproovid ordinatsioonil selgelt eristusid. Indikaatortaksonite anallls naitas,
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et mullaproovide AM seenekooslused sisaldavad laiemat valikut sugukondi ile AM seente

flilogeneesipuu kui juureproovid.

Tulemustest voib jareldada, et kooslusetiilipide vahel ei erine mitte ainult maapealsed
kooslused, vaid kooslusi uurides tuleb arvestada ka erinevustega maa-aluses

mitmekesisuses.
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Summary

Impact of land use on the diversity of arbuscular mycorrhizal fungi

The symbiosis between arbuscular mycorrhizal (AM) fungi and land plants is the most
widespread form of mutualistic coexistence on land. In exchange for received
photosynthetically fixed carbon, AM fungi deliver nutrients to plants, alleviate stress and

provide protection against pathogens.

Differences in AM fungal communities may result in their different effectc on the
formation and productivity of plant communities, and other ecosystem-related properties

such as soil structure and carbon storage.

The aim of the current dissertation was to investigate differences in AM tungal richness
and community composition between different habitat types (alvar calcareous grasslands,
overgrown alvars, wooded meadows, lawns, boreonemoral mixed forests and clearcut
sites of those forests). The AM tungal communities were investigated from root samples
of a single plant species (Prunella vulgaris) and its rhizosphere soil. The following
guestions were asked: (1) is AM fungal richness dependent on habitat type; (2) whether
and how AM fungal communities differ between habitat types; (3) is AM fungal richness

and community composition different between root and soil samples?

We found that AM fungal richness per sample was indeed different between habitat
types, the highest being in alvar grasslands and the lowest in boreo-nemoral mixed
forests (about 2/3 of taxa count per sample of alvars). Habitat types differed in terms of
their AM fungal community compositions as well, as alvars and overgrown alvars were
clearly distinct from lawns, boreonemoral mixed firests and clearcut sites on ordination
plots. The most virtual taxa (VT - sequence grups delimited on the basis of sequence

similarity) per habitat were found in lawns (84) and the least in overgrown alvars (56).

AM fungal communities in soil and roots were also different based on AM fungal taxon
richness and community composition, which was apparent in both ordination analyses

and indicator species analyses.
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The results suggest, that in addition to aboveground diversity, belowground diversity also

responds to habitat changes.
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Lisad

Lisa 1.

Proovialade tabel proovialade asukohtade, proovivotu kuupdeva, sekveneerimisel t66tanud
proovide arvu, Glomeromycota sekventside arvu ja AM virtuaaltaksonite (VT) arvuga prooviala

kohta.

Kasvukoht
Alvar 1
Alvar 2
Kinnikasvanud alvar 1
Kinnikasvanud alvar 2
Puisniit 1
Puisniit 2
Ouemuru 1
Ouemuru 2
Salumetsa raiesmik 1
Salumetsa raiesmik 2
Salumets 1

Salumets 2

Asukoht

Uisu
Ridala
Uisu
Nedrema
Tagamoisa
Tummelka
Voorbahi
Ao
Vahukila
Koeru

Vapraméae

Koordinaadid Proovivotu Tootavaid

58°06'15"N
2°11"16"E
58°38'31"N
23°30'S5"E
58°26'12"N
23°04'16"E
58°38'33"N
23°30'S54"E
58°32'33"N
24°04'30"E
58° 27" 40"N
21°59'S8"E
57°40'38"N
27°07"09"E
58°03'11"N
25°51"40"E
58°14'14"N
26°10'02"E
58°58'19"N
26°07" 31"E
58°58' 34" N
26°02'42"E
58°15'05"N
26°27" 3TE

28.07.2014

11.08.2014

29.07.2014

11.08.2014

11.08.2014

28.07.2014

06.08.2014

06.08.2014

12.08.2014

07.08.2014

07.08.2014

06.08.2014

4

5

Tootavaid Glomeromycota
kuupdev juureproove mullaproove sekventside arv

12644

9553

6042

12603

10866

6775

11375

15455

8727

19485

5813

8382

VT arv

44

52

49

41

57

58

32

50

42

43
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Lisa 2.
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Lisa 1. Korrespondentsanaliiis AM seenekoosluse koosseisudest kooslusetlilibi avatuse ja
proovititibi pdhjal jagatuna. Varvid tahistavad proovide jaotust koosluse avatuse ning
proovitlitibi pdhjal: Roheline — metsase koosluse juureproovid; punane — avatud koosluse
juureproovid; sinine — metsase koosluse mullaproovid; hall — avatud koosluse mullaproovid.
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