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Vorwort

Vor Ihnen liegt der Abschlussbericht zur Studie ,Die Stadien der Schimmelbildung sowie die Bakterien-
und Pilzdiversitat auf Reetdachern." Diese Studie wurde im Rahmen der Abschlussarbeit im
Studiengang ,Angewandte Biologe" an der HAS Green Academy in ‘s-Hertogenbosch durchgefiihrt.
Die Abschlussarbeit bildet den finalen Bestandteil des Studiums. Wir haben die Studie zwischen

Februar bis Juli 2025 durchgefiihrt und die vorliegende Abschlussarbeit erstellt.

Wahrend dieses Projekts haben wir verschiedene mikro- und molekularbiologische Techniken wie das
Zuchten von Schimmelpilzen und Bakterien, DNA-Isolierung, PCR, Barcoding und Metabarcoding
angewendet. Bei dieser Abschlussarbeit haben wir nicht unser fachliches Wissen vertieft und unsere
Fahigkeiten verbessert, sondern die Arbeit hat auch zu unserer Entwicklung als Wissenschaftler

beigetragen.

Wir bedanken uns bei unseren Betreuern Arjan Borghuis und Bruce Schoelitsz fiir ihr Feedback und
ihre Unterstlitzung. Wir danken auch den Teams im Microlab und im Chemielab fiir die Unterstiitzung
bei der praktischen Arbeit. Unserer besonderer Dank gilt René de Kloe fiir sein Engagement und die
Erstellung beeindruckender REM-Aufnahmen, die einen unverzichtbaren Beitrag zu dieser Studie
geleistet haben. AbschlieBend modchten wir unseren Familien und Freunden fir ihre kontinuierliche

Unterstitzung und Ermutigung wahrend der gesamten Abschlussarbeit danken.
Wir winschen Ihnen viel Freude beim Lesen.

Michiel van Boven, Ike van der Haring, Inge de Kloe
‘s-Hertogenbosch, 27. Juni 2025
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Zusammenfassung

Reetdacher altern schneller als noch vor einigen Jahrzehnten, vermutlich durch den Einfluss von
Schimmelpilzen. In dieser Studie haben wir untersucht, welche Schimmelpilze daran beteiligt sind und

ob eine Aufeinanderfolge verschiedener Arten im Zersetzungsprozess vorliegt.

Wir haben Proben von elf Dachern mit unterschiedlichen Dachkonstruktionen enthommen. Dabei
handelt es sich um Proben aus sowohl geschadigten als auch ungeschadigten Bereichen. Die Proben
wurden optisch und mikroskopisch analysiert und die strukturelle Integritdt des Reets wurde getestet.
Schimmelpilze und Bakterien wurden auf Nahrboden kultiviert, gereinigt und in Kategorien eingeteilt.
Fir jede Schimmelpilzkategorie wurden Reinkulturen identifiziert. Die identifizierten Schimmelpilze
wurden mikroskopisch untersucht und auf Enzymplatten aufgebracht, um ihre Abbaukapazitaten

darzustellen.

Auf den Reetproben wurden viele verschiedene Schimmelpilze gefunden. Ein Teil davon waren
WeiBfaulepilze, die in der Lage sind, Lignin, Cellulose und Hemicellulose abzubauen. Die
Zusammensetzung der Schimmelpilze war je nach Ort auf dem Dach unterschiedlich. In den befallenen
Bereichen wurden gelb/orangefarbener Flaum und Fruchtkérper gefunden. Das Reet war in diesen
Bereichen schwacher als in ungeschadigten Bereichen des Dachs. Neben WeiBfaulepilzen wurden auch

Braunfaulepilze gefunden.

Drei ligninabbauende Schimmelpilze, Didymella cf. prosopidis, Pestalotiopsis sp. und Aspergillus spp.,
spielen mdglicherweise eine Rolle beim primdaren Befall. Der Unterschied in der Zusammensetzung der
Schimmelpilzarten pro Bereich auf dem Dach zeigt eine Sukzession der das Reet schadigenden
Schimmelpilze. Neben den zuvor genannten Arten wurden an den befallenen Bereichen auch
Fruchtkérper eines WeiBfaulepilzes der Gattung Fuscoporia contigua gefunden. Braunfdulepilze sind
vermutlich erst spater im Befallprozess schadlich flir das Reet. Alle gefundenen
Schimmelpilzgattungen kommen natirlicherweise in den Niederlanden vor und kdnnen auf

nattrlichem Wege auf das Reetdach gelangt sein, sowohl mit frischem Reet als auch Uber die Luft.
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Reetdacher pragen das Erscheinungsbild landlich gelegener (denkmalgeschitzter) Gebaude und sind
wichtig fur den kulturellen Wert einer Landschaft. Aus diesem Grund ist der Erhalt dieser Baukunst
gesetzlich verankert(Rijksdienst voor het Cultureel Erfgoed, 2023). Dennoch gestaltet sich die
Erhaltung des Reetdachs immer schwieriger, da die Lebensdauer von Reet in den letzten Jahren
abgenommen hat(Hofmann et al., 2016; Beenhakker & Daemen, Pers. Comm; National Society of
Master Thatchers Limited, 2018). Bereits 1970 wurde die vorzeitige Zersetzung von Reetdachern
beobachtet(Haslam, 1989). Aufgrund dieser Zersetzung sind haufigere und umfangreichere

Instandsetzungsarbeiten erforderlich, um das Dach in einem funktionsfdhigen Zustand zu halten.

Das hat sowohl Nachteile fir Hauseigentiimer wegen der Zusatzkosten als auch flir Reetdachdecker,
da die Qualitat ihrer Handwerkskunst angezweifelt werden kann.

Eine ernste Bedrohung fiir Reetdacher stellen Faulepilze dar. Insbesondere WeiB- und Braunfaulepilze
sind in der Lage, Lignocellulose abzubauen. Lignocellulose ist ein wichtiger Bestandteil der Zellwande
von Pflanzen und besteht aus Cellulose, Hemicellulose und Lignin. Durch diese Zersetzungsprozess
verliert das Reet seine strukturelle Integritdt, wodurch die Qualitdt des Dachs beeintrachtigt wird.
WeiBfaulepilze zersetzen Lignin mithilfe von Enzymen wie Ligninase und Laccase, wodurch die Farbe
ausbleicht und das beschadigte Material weich und schlaff wird(Leonowicz et al., 1999).
Braunfaulepilze sind spezialisiert auf die Zersetzung von Holozellulose (Cellulose und Hemicellulose),
wodurch das befallene Material eine dunklere Farbe annimmt und sprode wird(Arantes & Goodell,
2014). Diese Stoffe werden mithilfe von Fenton-Reaktionen abgebaut. In diesem Prozess reagieren
die von den Schimmelpilzen ausgeschiedenen Wasserstoffperoxidmolekiile mit den Eisenionen im
holzartigen Material, wobei Hydroxylradikale entstehen. Diese sehr reaktiven HO-Molekiile haben eine
Halbwertzeit von 9-10 Sekunden und reagieren mit der Holocellulose im holzartigen Material, was die
Zersetzung verursacht(Arantes & Goodell, 2014). Das Wachstum der die lignocelluloseabbauenden
Schimmelpilze wird unter anderem durch das Klima und die Unterkonstruktion des Daches beeinflusst
(geschraubt oder gebunden). Eine steigende Luftfeuchtigkeit und héhere Temperaturen durch den
Klimawandel koénnen zu gunstigeren Bedingungen fir das Schimmelwachstum fihren, was
moglicherweise eine schnellere Zersetzung von Reetdachern beglnstigt.(Bilgili & Tokmakci, 2025;
Nielsen et al., 2004). Neben Schimmelpilzen kdnnen auch Bakterien die Lignocellulose
zersetzen(Okeke & Lu, 2011; Wang et al., 2013).

In der Natur sind verschiedene Schimmel- und Hefepilze sowie Bakterien an der Zersetzung des Reets
beteiligt. Die Zersetzung von frischem Reet beginnt mit Blauepilzen, Hefen und speziellen Bakterien,

die von leicht zuganglichen Nahrstoffen leben. Darauf folgen lignocelluloseabbauende Schimmelpilze
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und tunnelbildende/erodierende Bakterien(Agoston-Szabd & Dinka, 2008; National Society of Master
Thatchers Limited, 2018).

Schimmelpilze, die mdglicherweise eine Rolle bei der Zersetzung von Reetdachern spielen, sind die
Gattungen Mycena und Penicillium. Arten innerhalb der Gattung Mycena kénnen namlich Cellulose
abbauen(Baldrian et al., 2012). Zuvor wurden in einem Bericht der Universitdt Wageningen
verschiedene Penicillium-Arten genannt, die eine Rolle bei der Zersetzung von Reet zu spielen
schienen(van der Kolk et al., 2020). Es ist noch nicht klar, welche Schimmelpilze an der Zersetzung
eines Reetdachs beteiligt sind und ob eine vergleichbare Sukzession wie bei der natirlichen Zersetzung

von Reet stattfindet.

Es kann kompliziert sein, Schimmelpilze ohne Hilfsmittel akkurat zu identifizieren, da die
morphologischen Eigenschaften manchmal nicht zu unterscheiden sind(Gautam et al., 2022). Mithilfe
von Enzymplatten ist es aber méglich, die lignocelluloseabbauenden Eigenschaften zu visualisieren.
Dies sind auf Agar basierende Nahrmedien, denen Guaiacol, Carboxymethylcellulose oder Xylan
zugesetzt wurden, sodass die enzymatische Zersetzung von Lignin, Hemicellulose und Cellulose
sichtbar gemacht werden kann (Ang et al., 2011; Dosdall et al., 2014; Gohel et al., 2014; Goud et
al., 2011; Pointing, 1999).. Darliber hinaus kdnnen die Schimmelpilze mit Methoden wie DNA-
Barcoding und Next Generation Sequencing auf Basis von Internal Transcribed Spacers identifiziert
werden. Diese nicht-kodierenden Gene sind hochgradig polymorph und daher geeignet, Arten

voneinander zu unterscheiden.(Fajarningsih, 2016).

Diese Studie wurde durchgefiihrt, um die beschleunigte Zersetzung von Reetdachern darzustellen.
Das daflir gesetzte Ziel lautete ,Identifikation von Schimmelpilzen und/oder Bakterien, die bei der
beschleunigten Zersetzung von Reetdachern beteiligt sind sowie der Nachweis des Vorhandenseins
oder des Fehlens einer mikrobiellen Sukzession®™. Daflir wurden Proben von elf Dachern von Reet mit
jeweils unterschiedlichem Grad der Schadigung entnommen. Diese Proben wurden mikroskopisch
untersucht und kultiviert, um Reinkulturen (Schimmelpilze), flissige Mischproben (Schimmelpilze)
und Isolate (Bakterien) zu gewinnen. AnschlieBend wurden diese nach visuellen Merkmalen
kategorisiert, und mindestens ein Schimmelpilz pro Kategorie wurde anhand der Sanger-
Sequenzierung auf Basis isolierter DNA extern identifiziert. Parallel zur Identifikation wurden dieselben
Schimmelpilze auf Nahrmedien unter Zugabe von Guaiacol, Carboxymethylcellulose und Xylan
kultiviert, um auf diese Weise ihr holzschadigendes Vermdgen zu visualisieren. Dariber hinaus wurden
die flissigen Mischproben mithilfe von Next Generation Sequencing auf Basis von PCR-Produkten
identifiziert, und die Bakterienisolate anhand ihrer Form und Gramfarbung bestimmt. Zusatzlich wurde
die strukturelle Integritat des Reets mittels eines Drei-Punkt-Biegeversuchs untersucht, um den Effekt

der Schimmelpilze auf die Festigkeit des Reets zu ermitteln.
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2. Material und Methode

2.1. Probenentnahme von Reetdachern

Die Reetproben wurden von elf geschadigten Reetddchern enthnommen. Diese Schadigung wurde zuvor
durch Sichtpriifung von Reetdachdeckern der Rietdekkersgilde festgestellt. Die beprobten Dacher
befinden sich in der sitdlichen Hélfte der Niederlande. Die Dacher unterschieden sich in Alter und
Standort (Tabelle 1).

Innerhalb der beprobten Dacher lassen sich zwei Dachkonstruktionen unterscheiden: gebundene oder
geschraubte Dacher. Vier der Dacher haben eine gebundene Konstruktion, finf eine geschraubte
Konstruktion und bei zwei Dachern ist die Konstruktionsweise nicht bekannt (Tabelle 1).

Die Proben wurden gemaB dem erstellten Protokoll entnommen, und fiir jede Probe wurde ein
Probennahmeformular ausgefillt (Anhang 1, Anhang 2). Die Proben stammen aus dem Kern und dem
Rand des geschadigten Bereichs sowie aus einem ungeschdadigten Bereich auf derselben Hoéhe. War
mehr als ein Schimmelfleck sichtbar, wurden die Proben aus dem gréBten Schimmelfleck enthommen
(Abbildung 1).

Neben den Proben der geschadigten Dacher wurde auch eine Probe aus sauberem, ungeschadigten
Neureet angeliefert, das noch nicht auf einem Dach verwendet wurde, sondern Teil einer Lieferung

neuen Reets war.

Schimmelplek

[3]

Abbildung 1: Ein Probennahmeszenario mit einem Schimmelfleck. Von diesem Schimmelfleck wurden
die Proben 1 (nicht geschédigt), 2 (Rand des Flecks) und 3 (Kern des Flecks) entnommen.
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Die Proben wurden in verschlossenen Plastikbeuteln zusammen mit den zugehdérigen

Probennahmeformularen angeliefert und in einer Kihlzelle bei 8 °C gelagert. Sofern ausreichend

Material vorhanden war, wurde von jeder Probe ein Teil in einen Gefrierschrank bei einer

Temperatur von -22 °C aufbewahrt (Tabelle 1).

Tabelle 1: Ubersicht der entnommenen Reetproben. In der Spalte ,,Probentyp" wird angegeben, ob die

Probe von ungeschéddigtem Reet vom Dach, Rand des Schimmelflecks oder Kern des Schimmelflecks
stammt (Probentyp 1, 2 und 3). Fehlten Informationen auf dem Probennahmeformular, wurde
,unbekannt" eingetragen. In der Spalte ,Gefrierschrank" ist vermerkt, ob das Probenmaterial im

Gefrierschrank gelagert wurde.

Dach Prob Standort Reetalter | Reetherkunf Dachtyp Ausrichtun Probenty Gefrierschran
e t g p k
Neuree 0 0 Jahre China Neureet Ja
t
1 1 Breda 2004 Niederlande Gebunden Suden 3 Ja
(10/11
Jahre)
1 2 Breda 2004 Niederlande Gebunden Siden 2 Ja
(10/11
Jahre)
1 3 Breda 2004 Niederlande Gebunden Westen 3 Ja
(10/11
Jahre)
1 4 Breda 2004 Niederlande Gebunden Westen 2 Ja
(10/11
Jahre)
1 5 Breda 2004 Niederlande Gebunden Unbekannt 1 Ja
(10/11
Jahre)
2 6 Rotterdam | 1994 (30 Niederlande Gebunden Sldwesten 3 Ja
Jahre)
2 7 Rotterdam | 1994 (30 Niederlande Gebunden Sldwesten 2 Ja
Jahre)
2 8 Rotterdam | 1994 (30 Niederlande Gebunden Sldwesten 1 Ja
Jahre)
2 9 Rotterdam | 1994 (30 Niederlande Gebunden Sldwesten 3 Ja
Jahre)
3 10 Sprundel Unbekann Unbekannt Geschraub Siden 3 Ja
t t
3 11 Sprundel Unbekann Unbekannt Geschraub Siden 1 Ja
t t
3 12 Sprundel Unbekann Unbekannt Geschraub Siden 3 Ja
t t
3 13 Sprundel Unbekann Unbekannt Geschraub Siden 1 Ja
t t
4 14 Unbekann Unbekann Unbekannt Gebunden Siden 3 Ja
t t
5 15 De Meern Unbekann Ungarn Unbekannt | Osten 3 Ja
t
5 16 De Meern Unbekann Ungarn Unbekannt | Osten 1 Ja
t
6 17 Boskoop Unbekann Niederlande Unbekannt | Siden 3 Ja
t
6 18 Boskoop Unbekann Niederlande Unbekannt | Siuden 1 Ja
t
7 19 Breda 16 Jahre Ungarn Gebunden Sldwesten 3 Ja
7 20 Breda 16 Jahre Ungarn Gebunden Sldwesten 1 Ja
8 21 Rijsbergen | 9,5 Jahre Tirkei Geschraub Siden 3 Ja
t
8 22 Rijsbergen | 9,5 Jahre Tirkei Geschraub Siden 1 Ja
t
9 23 Rotterdam | 9 Jahre Niederlande Geschraub Siden 3 Ja
t
10 24 Rockanje 5 Jahre Niederlande Geschraub Sidosten 3 Nein
t
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11 25 Rotterdam | 25 Jahre Tirkei Geschraub Sldwesten 3 Ja
t
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2.2. Sichtbare, mikroskopische und strukturelle

Merkmale der Schadigung

Die eingegangenen Reetproben wurden - sofern mdéglich — am Tag des Eingangs makroskopisch und
unter einem Stereomikroskop auf Spuren der Schadigung untersucht. War es nicht méglich, die
Proben am selben Tag zu untersuchen, wurden sie maximal drei Tage in einer Kihlzelle bei 8 °C

gelagert.

Das Vorhandensein oder Fehlen sichtbarer Schimmelpilze wurde bestimmt, indem ein Teil des
Reethalms makroskopisch (mit bloBem Auge) und unter einem Stereomikroskop untersucht wurde,
um festzustellen, ob Myzel vorhanden war. War makroskopisch eine Schadigung erkennbar, wurde
ein geschadigter Teil des Halms ausgewahlt. War keine Schadigung sichtbar, wurde ein beliebiger
Teil eines Halms ausgewahlt. Die Farbe der eventuellen Schadigung wurde visuell unter dem
Stereomikroskop bestimmt (VergréBerung 1- bis 5-fach). Von jeder Probe wurden Aufnahmen

gemacht.

Von allen Proben wurde Praparate erstellt, indem dinne Stlicke des Reets und die Schadigung aus
dem zuvor untersuchten Teil des Halms enthommen und auf einen Objekttréger in einem Tropfen
Wasser gelegt wurden. Unter einem Durchlichtmikroskop wurde gepriift, ob Sporen vorhanden
waren (VergréBerung 100- und 400-fach). Von jedem Préaparat wurden Aufnahmen gemacht.
Dariiber hinaus wurden einige haufig vorkommende Formen der Schadigung unter einem
Rasterelektronenmikroskop (REM) untersucht. Verwendet wurde ein FEI Quanta250 FEG-Mikroskop.
Die Reetstlicke wurden mit leitféahiger Silberfarbe auf Stubs befestigt. Die SE-Bilder
(Sekundarelektronen) wurden bei einer Beschleunigungsspannung von 5 kV, einem Strahlstrom von

50 pA und einem Kammerdruck von 50 Pa H20 aufgenommen.

Die Festigkeit des Reets wurde mit einem Drei-Punkt-Biegeversuch auf einer Druck-
/Zugprifmaschine (Instrom 3344) bestimmt, wobei die erforderliche Druckkraft gemessen wurde,
um einen 9 cm langen Halm um 10 mm einzudriicken. Die Auflagepunkte der Probe waren 5cm
auseinander platziert (Anhang 3). Der Biegetest wurde flir Reet aus allen Proben durchgefihrt, mit
Ausnahme der Probe von Dach 10, da nicht genligend Material verfiigbar war. Die Festigkeit von
Neureet, das noch nie auf einem Dach verwendet wurde, wurde ebenfalls getestet, sowohl direkt
nach Eingang als auch nach vier Tagen in einem Trockenofen bei 80 °C. Dies diente dazu, zu prifen,

ob eine zusatzliche Trocknungsperiode die Festigkeit des Reets beeinflusst.
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2.3. Identifikation von Schimmelpilzarten

Die Schimmelpilze wurden, sofern vorhanden, von den Proben auf Reetplatten (ibertragen, indem
vier Reetstiicke von jeweils etwa 5 cm auf einen Nahrboden (Malzextrakt-Agar (MEA)) gesetzt
wurden. Die MEA-N&hrbdden wurden durch Zugabe von 50 Gramm MEA-Pulver zu 1 Liter Wasser
hergestellt. War eine sichtbare Schadigung vorhanden, wurden geschadigte Reethalme verwendet.
War keine Schadigung sichtbar, wurden beliebige Halme verwendet. Die Reetplatten, also die
Nahrboden mit den Reetstlicken darauf, wurden finf Tage lang bei 25 °C inkubiert. Nach der
Inkubationszeit wurden pro Reetplatte die Anzahl der unterschiedlichen Morphologien bestimmt.
Dies erfolgte anhand makroskopischer Beobachtung mit bloBem Auge. Die Auswahl von Nahrbéden
und Inkubationstemperatur basierte auf einer Pilotstudie. Die Versuchsanordnung wurde in
doppelter Ausfiihrung durchgefiihrt.

Die auf den Platten gewachsenen Schimmelpilze wurden anhand &uBerlicher Merkmale miteinander
verglichen. Pro Erscheinungsbild/Morphologie wurden mehrere (mindestens 1, maximal 23)
Schimmelpilze auf neue MEA-Nahrbdden Gbertragen und gereinigt, sodass jede Reinkultur nur eine
Art enthalt. Auf Basis der morphologischen Merkmale der Reinkulturen wurden elf
Schimmelpilzkategorien erstellt (Anhang 4). Die Reinkulturen wurden diesen elf Kategorien
zugeordnet. Die makroskopische Klassifikation erfolgte anhand der folgenden Merkmale: Farbe,
Struktur, Form und Rand der Kolonie. Der Rand der Kolonie beschreibt die visuelle Trennung der
Kolonie zum Agar oder zu einer benachbarten Schimmelkolonie und kann rund, fransig oder
fadenartig sein. Die Reetplatten wurden mit den elf Kategorien verglichen, um zu bestimmen,
welche Kategorien in den Reetproben vorhanden waren. Fir die externe Identifikation wurden 19
Kolonien ausgewahlt, mindestens eine pro Kategorie. Zusatzlich wurde eine Reinkultur des
Austernpilzes (Pleurotus ostreatus) als 20. Kolonie verwendet (Anhang 5). Von den 20 Reinkulturen
wurden Aufnahmen mit einem Stereomikroskop, einem Durchlichtmikroskop und einem
Rasterelektronenmikroskop (REM, FEI Quanta250 feg) angefertigt. Mit einem scharfen Messer
wurden kleine Blocke des Nahrbodens mit Schimmel von den Platten geschnitten. Die Blécke wurden
mit leitfahiger Silberfarbe auf Stubs befestigt, wobei eine Schicht Silberfarbe (ber einem Rand der
Blécke aufgetragen wurde. Die SE-Bilder (Sekundarelektronen) wurden bei einer
Beschleunigungsspannung von 5 kV, einem Strahlstrom von 50 pA und einem Kammerdruck von 50

Pa H20 aufgenommen.

Die Reinkulturen wurden auf Enzymplatten tbertragen, um den enzymatischen Abbau von Lignin,
Cellulose und Hemicellulose zu untersuchen. Fir den Abbau von Lignin wurden 0,2 Gramm Guaiacol
pro Liter MEA verwendet(Ang et al., 2011; Goud et al., 2011). Fir den Abbau von Cellulose und
Hemicellulose wurden jeweils 50 g Carboxymethylcellulose (CMC) bzw. 10 g Xylan pro Liter MEA
eingesetzt(Dosdall et al., 2014; Gohel et al., 2014; Pointing, 1999). Die Platten mit CMC und Xylan
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wurden sechs Tage lang bei 25 °C inkubiert. Nach der Inkubation wurden die Platten bewertet,
indem der Schimmel abgeschabt, die platten mit Lugol gespult und auf das Fehlen von Verfarbungen
unterhalb und neben der Schimmelkolonie untersucht wurde. Die Guaiacol-Platten wurden 13 Tage
lang bei 25 °C inkubiert. An Tag 6 und Tag 13 wurden die Platten auf rotbraune Verfarbung neben

und unterhalb der Schimmelkolonie Gberprift.

Aus den 20 ausgewéhlten Reinkulturen wurde DNA isoliert. Zusatzlich wurde DNA aus
gelb/orangefarbenen Flaum und Fruchtkérpern von zwei Reetproben isoliert. Hierflir wurde das
NucleoSpin Plant II Kit von Macherey-Nagel verwendet. AnschlieBend wurde eine PCR mit den
Primern ITS1 (5'-TCC GTA GGT GAA CCT GCG G-3") und ITS4 (5'-TCC TCC GCT TAT TGA TAT GC-3")
durchgefiihrt (Anhang 6). Als Negativkontrolle diente eine Blindprobe, die nur aus Wasser bestand.
Das erhaltene PCR-Produkt besteht aus zwei Sequenzen: Sequenz 1 (ITS1) enthalt die ITS1-
Primersequenz, die ITS1-Region, das 5.85-Gen und die ITS2-Region. Sequenz 2 (ITS4) enthalt die
ITS4-Primersequenz, die ITS2-Region, das 5.85-Gen und die ITS1-Region. Die PCR-Produkte wurden
an Eurofins Genomics zur Sanger-Sequenzierung gesendet(Eurofins Genomics, z.d.-a). Eine einzige
willkilrliche Reinkultur (Kolonie 10) wurde zur Kontrolle doppelt eingesandt (Identifikationsnummern
10 und 25).

Die Ergebnisse der Sanger-Sequenzierung (ITS1- und ITS4-Sequenzen) wurden in BLAST (Basic
Local Alignment Search Tool) kombiniert. Die erhaltenen ausgerichteten Sequenzen wurden
vollstandig in der ITS-Datenbank von BLAST gesucht und der wahrscheinlichsten Identifizierung
zugeordnet(National Institutes of Health, z.d.). Ein minimaler Query-Cover-Wert von 70 % wurde
verwendet; der Mindestwert fiir die Identitat betrug 90 %. Identifizierungen wurden als ,nahezu
sicher" betrachtet, wenn ein Query-Cover-Wert von mindestens 75 % und eine Identitdt von
mindestens 97 % erreicht wurde. Bei einer Identitat zwischen 94 % und 97 % galt die
Identifizierung als ,unsicher". Das Schadigungsvermdégen der Schimmelpilze wurde auf Basis der

Literatur bestimmt.

Von allen erhaltenen Proben (auBer von Dach 10) wurde eingelagertes Material aus dem
Gefrierschrank entnommen und in flissige Malzextrakt-Bouillon gegeben. Nach drei Tagen
Inkubation bei 25 °C wurde DNA aus dem flissigen Nahrboden mit Hilfe des NucleoSpin Plant II Kit
isoliert. Die erhaltene DNA wurde an Eurofins Genomics fur ein Metabarcoding mit dem INVIEW
Microbiome Profiling Service gesendet(Eurofins Genomics, z.d.-b). Auf Basis der Literatur wurde das

Schadigungsvermdgen der Schimmelpilze bestimmt.
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2.4. Identifizierung von Bakterienarten

Bakterien wurden von den Reetproben auf Reetplatten ibertragen, indem vier Reetstiicke von
jeweils etwa 5 cm auf einen Nahrboden (Ndhragar (NA)) gesetzt wurden. Die NA-Nahrbdden wurden
durch Zugabe von 20 Gramm NA-Pulver zu 1 Liter Wasser hergestellt. War eine sichtbare
Schadigung vorhanden, wurden geschadigte Reethalme verwendet. War keine Schadigung sichtbar,
wurden beliebige Halme verwendet. Die Reetplatten, also die Nahrboden mit den Reetstlicken
darauf, wurden finf Tage lang bei 25 °C inkubiert. Nach der Inkubationszeit wurde pro Reetplatte
makroskopisch (mit bloBem Auge) die Anzahl der unterschiedlichen Morphologien bestimmt. Die

Versuchsanordnung wurde in doppelter Ausfiihrung durchgefihrt.

Bakterien wurden von den Reetplatten auf Nahragar-Platten (NA) Ubertragen, um Isolate zu
gewinnen. Diese Isolate bestehen aus jeweils einer einzigen Bakterienart. AnschlieBend wurden die
Isolate anhand der Koloniemorphologie (Farbe, Struktur, Form, Rand) in Kategorien eingeteilt
(Anhang 7). Pro Kategorie wurden ein bis vier Isolate fir die weitere Identifizierung ausgewahlt
(Anhang 8). Mit Hilfe eines Durchlichtmikroskops und durch Gramfarbung wurden die Isolate
klassifiziert und in grampositive und -negative Stabchen, Kokken und kommaférmige Bakterien

eingeteilt.

2.4. Datenanalyse

Um Unterschiede in der Festigkeit des Reets zwischen den Probentypen, Dachtypen und einzelnen
Dachern zu priifen, wurden Kruskal-Wallis-Tests mit Dunn-Tests (Bonferroni als Korrektur) als Post-
hoc-Verfahren verwendet, da die Daten nicht normalverteilt waren (Shapiro-Wilk-Test). Die gleichen
Tests wurden eingesetzt, um zu untersuchen, ob Unterschiede in der Festigkeit zwischen Neureet vor
und nach dem Trocknen bestehen. Kruskal-Wallis- und Dunn-Tests wurden ebenfalls verwendet, um
Unterschiede in der Anzahl einzigartiger Morphologien auf den beiden Nahrbédentypen zwischen den
Probentypen, Dachtypen und Dachern zu prifen. Um zu testen, ob Unterschiede in den gefundenen
Schimmelpilzkategorien zwischen den Probentypen, Dachtypen und einzelnen Dachern bestehen,
wurden PERMANOVA- und Pairwise-PERMANOVA-Tests eingesetzt. Die gleichen Tests wurden auch
verwendet, um Unterschiede in der Zusammensetzung der Schimmelpilze, die mittels Metabarcoding
ermittelt wurden, zwischen Probentypen, Dachtypen und Dachern zu analysieren. Die gefundenen
Bakterientypen wurden in einem Histogramm dargestellt. Alle statistischen Analysen wurden mit der
Software RStudio durchgefihrt(Posit Software, z.d.).

HE\S Die Stadien der Schimmelbildung sowie die

academy Bakterien- und Pilzdiversitat auf Reetdachern.

14



3. Ergebnisse

3.1. Sichtbare Merkmale der Schadigung

In sieben Proben wurden Fruchtkorper gefunden (Abbildung 2). Diese Proben stammten aus dem
Kern eines Schimmelflecks. Die Fruchtkdrper weisen stachelférmige Strukturen auf (Abbildung 2B).

Abbildung 2: In Reemproben v'orgefundene Fruchtkérper. Abbildung A: Draufsicht auf einen
Fruchtkérper. Abbildungen B: Detailaufnahme der stachelférmigen Strukturen Abbildung C:
Seitenansicht eines Fruchtkérpers auf einem Reethalm.

Zwolf Proben enthielten gelb bis orangefarbenen Flaum (Abbildung 3). Drei dieser Proben stammten

vom Rand des Schimmelflecks, die (ibrigen aus dem Kern.

v d ‘. ,_‘Y T . '\».
Abbildung 3: Gelb/orangefarbener Flaum auf Reetproben. Abbildung A: Draufsicht des Flaums.
Abbildung B: Detailaufnahme des Flaums auf Reet.

Auf Proben vom Rand und Kern der Schimmelflecken wurde geschadigtes Reetmaterial mit weiBer
Verfarbung und weicher Struktur festgestellt (Abbildung 4). Die Struktur des Reets war von geringer
Qualitdt und das Material zerfiel leicht. Diese Struktur war auf ungeschadigtem Reet der Dacher nicht

vorhanden.
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Abbildung 4: WeiB und weich gewordenes Reet. Abbildung A: Detailaufnahme von weichem Reet.
Abbildung B: Detailaufnahme geschédigten Reets.

Im Kern des Schimmelflecks eines Dachs wurden schwarze Flecken und weiBer Flaum beobachtet.
Sowohl auf ungeschadigtem Reet als auch im Kern der Schimmelflecken wurden Algen gefunden
(Abbildung 5).

q&' g e il
TR o R
Abbildung 5: Schwarze Flecken und weiBer Flaum. Abbildung A: Draufsicht Algen. Abbildung B:
Detailaufnahme weiBer Flaum. Abbildung C: Draufsicht Alge und weiBer Flaum. Abbildung D:
Draufsicht Algen.

3.2. Mikroskopische Merkmale der Schadigung

Auf siebzehn der Proben wurden Sporen nachgewiesen (Abbildung 6). Auf dem Neureet, das nie auf
einem Dach gelegen hat (Dach 0), wurden keine Sporen gefunden. Die Proben stammten aus dem
Kern eines Schimmelflecks, vom Rand des Schimmelflecks sowie von ungeschadigten Bereichen. Nicht
auf allen Proben aus dem Kern eines Schimmelflecks wurden Sporen festgestellt. Dasselbe gilt fir die

Proben vom Rand und von ungeschadigtem Reet.
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Auf vierzehn Proben wurden stachelférmige Strukturen beobachtet (Abbildung 7). In Proben von
ungeschadigten Bereichen wurden diese Strukturen nicht gefunden. Die stachelférmigen Strukturen
wurden auf dem Reet, im Flaum und in den Fruchtkérpern festgestellt. In allen Proben vom Rand des
Schimmelflecks wurden die Stacheln nachgewiesen; dies war bei den Proben aus dem Kern nicht der
Fall.

Abbildung 7: Abbildungen A und B zeigen die auf dem Reet gefundenen Stacheln bei 100-facher
VergréBerung.

Verschiedene Formen der Schadigung (Fruchtkdrper, Flaum und Stacheln) wurden mit einem
Rasterelektronenmikroskop (REM) untersucht. Sowohl im Flaum als auch in den Fruchtkérpern wurden
Stacheln nachgewiesen (Abbildungen 8 und 10). Die Struktur der beiden untersuchten Fruchtkdrper
wies Unterschiede auf (Abbildungen 9 und 10).
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Abbildung 10: REM-Aufnahmen eines Fruchtkérpers von Dach 3, Probe 12.

3.3. Strukturelle Integritat von Reet

Das ungeschadigte Reet war signifikant starker als das Reet aus dem Kern eines Schimmelflecks

(Abbildung 11). Es waren durchschnittlich 7 Newton mehr erforderlich, um ungeschadigtes Reet zu
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brechen als Reet aus dem Kern des Schimmelflecks. Der maximale Druck auf das Reet vom Rand des

Schimmelflecks unterschied sich nicht signifikant von den anderen beiden Probentypen.
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Abbildung 11: Durchschnittlicher maximaler Druck in Newton, der erforderlich ist, um einen Reethalm
zu brechen. Getrennt dargestellt fiir ungeschddigtes Reet, Rand des Schimmelflecks und Kern des
Schimmelflecks (Probentyp 1, 2 und 3). Unterschiedliche Buchstaben in der Grafik kennzeichnen

signifikante Unterschiede zwischen den Probentypen (p<0,05). Die Standardabweichung ist durch
Fehlerbalken dargestellt.

Zwischen den gebundenen und geschraubten Dachkonstruktionen wurde kein signifikanter
Unterschied beim maximalen Druck festgestellt (Abbildung 12).
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Abbildung 12: Durchschnittlicher maximaler Druck in Newton (mit * Standardfehler und
Signifikanzbuchstaben) fiir zwei Dachtypen: gebunden und geschraubt.

Zwischen den Déachern wurden groBe Unterschiede im maximalen Druck festgestellt. Das Reet von
Dach 3 war das starkste, unterschied sich jedoch nur signifikant von Dach 7 und 9. Das Reet von Dach
9 war das schwachste und wies signifikante Unterschiede zu den Dachern 1, 3, 6, 7 und 8 auf. Die
Reethalme von Neureet, das nie auf einem Dach gelegen hat (Dach 0) benétigten im Durchschnitt 5
Newton zum Brechen, was nicht signifikant von den anderen Dachern abwich (Abbildung 13). Von
Dach 10 stand nicht genligend Material fir den Test zur Verfligung.
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Abbildung 13: Durchschnittlicher maximaler Druck in Newton (mit * Standardfehler und

Signifikanzbuchstaben), dargestellt pro Dach. Dach 0 besteht aus Neureet, das nie auf einem Dach
gelegen hat.

Getrocknetes Neureet war signifikant starker als ungetrocknetes Neureet (Abbildung 14).
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Abbildung 14: Durchschnittlicher maximaler Druck in Newton (mit * Standardfehler und
Signifikanzbuchstaben) flir ungetrocknetes Neureet und getrocknetes Neureet.
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3.4. Anzahl an Schimmelpilz- und

Bakterienmorphologien auf Nahrboden

Es wurde kein signifikanter Unterschied in der Anzahl eindeutiger Schimmelpilz- und
Bakterienmorphologien zwischen ungeschdadigtem Reet vom Dach, dem Rand eines Schimmelflecks
und dem Kern eines Schimmelflecks festgestellt (p>0,05). Die Zdhlungen erfolgten separat auf
Malzextrakt-Agar (MEA) und Nahragar (NA) (Abbildung 15).
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Abbildung 15: Durchschnittliche Anzahl eindeutiger Schimmelpilz- und Bakterienmorphologien, auf
Proben von ungeschddigtem Reet, dem Rand eines Schimmelflecks und dem Kern eines
Schimmelflecks (mit £ Standardfehler und Signifikanzbuchstaben). Die Probentypen sind als 1, 2 und
3 dargestellt. Die Morphologien wurden auf Malzextrakt-Agar (MEA, links, A) und Né&hragar (NA,
rechts, B) kultiviert.

Auf MEA wurde kein signifikanter Unterschied in der Anzahl der gezahlten Morphologien zwischen
gebundenen und geschraubten Dachern festgestellt. Auf NA wurden signifikant mehr eindeutige

Morphologien auf gebundenen Déachern als auf geschraubten Dachern gefunden (Abbildung 16).
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Abbildung 16: Durchschnittliche Anzahl eindeutiger Schimmelpilz- und Bakterienmorphologien (mit £
Standardfehler und Signifikanzbuchstaben) auf MEA (links, A) und NA (rechts, B), dargestellt fiir die
beiden Dachtypen: gebunden und geschraubt.

Zwischen den einzelnen Dachern wurden keine signifikanten Unterschiede in der Anzahl eindeutiger
Morphologien festgestellt. Die Zdhlungen wurden separat auf MEA und NA durchgefiihrt. Auf MEA
wurden fiir Dach 4 und 10 bei beiden Zéhlungen die gleiche Anzahl Morphologien festgestellt. Dasselbe
gilt fur Dach 4 auf NA (Abbildung 17). Daher wurde keine Standardabweichung angegeben.
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Abbildung 17: Durchschnittliche Anzahl eindeutiger Schimmelpilz- und Bakterienmorphologien (mit +
Standardfehler und Signifikanzbuchstaben) auf den verschiedenen Ddchern. Die Morphologien wurden
auf MEA (links, A) und NA (rechts, B) kultiviert. Dach 0 besteht aus Neureet, das nie auf einem Dach
gelegen hat.

3.5. Zusammensetzung der Schimmelpilzkategorien

Die Schimmelpilze wurden basierend auf ihren morphologischen Eigenschaften in 11 Kategorien
eingeteilt (Anhang 4). Schimmelpilzkategorie 2 trat in jeder enthommenen Probe auf. Kategorie 1 war

in fast allen Proben vorhanden. Die Kategorien 8 und 9 traten nur sporadisch auf (Tabelle 2).

Tabelle 2: Die auf den Proben kultivierten Kategorien. Die Einteilung erfolgte auf Basis der
Morphologie. In der Tabelle ist angegeben, zu welchem Probentyp die Probe gehérte und von welchem
Dach sie stammte. Vorhandene Kategorien sind griin markiert. Kategorien werden mit ,Kat." und der
entsprechenden Nummer bezeichnet.

Probenty Dac Kat. Kat. Kat. Kat. Kat. Kat. Kat. Kat. Kat. Kat. Kat.
p h 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11
Neureet 0

1 1

1 2

1 3

1 3

1 5

1 6
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1 7
1 8
2 1
2 1
2 2
3 1
3 1
3 2
3 2
3 3
3 3
3 4
3 5
3 6
3 7
3 8
3 9
3 10
3 11

Die Kategorien 1, 2, 7 und 10 traten in allen Probentypen sowie auf Neureet auf. Die Kategorien 4, 6,
9 und 11 kamen auf ungeschadigtem Reet und im Kern eines Schimmelflecks vor. Kategorie 3 trat auf
ungeschadigtem Reet, am Rand und im Kern eines Schimmelflecks auf. Kategorie 5 wurde auf Neureet,
ungeschadigtem Reet und im Kern eines Schimmelflecks nachgewiesen. Kategorie 8 kam

ausschlieBlich auf ungeschadigtem Reet vor (Abbildung 18).

Die Stadien der Schimmelbildung sowie die

Bakterien- und Pilzdiversitat auf Reetdachern.

25



Onaangetast riet (1) Rand plek (2)

Kern plek (3)

Aantal overlappende monstertypen: 12l 3 M4
Abbildung 18: Venn-Diagramm der Kategorien pro Probentyp. Die Zahlen in Klammern bezeichnen
die Probentypen. Die Farben zeigen die Anzahl der (iberlappenden Probentypen: die hellste Farbe
entspricht einem Probentyp, die dunkelste allen vier Probentypen. Die in den verschiedenen
Probentypen vorkommenden Kategorien sind mit ,Kat." und der Nummer gekennzeichnet.

Ungeschadigtes Reet und Reet vom Rand eines Schimmelflecks unterscheiden sich signifikant
(p<0,05) in der Zusammensetzung der Schimmelpilzkategorien auf den Nahrboden mit Reetstlicken
(Abbildung 19). Zwischen ungeschadigtem Reet und Reet aus dem Schimmelfleck sowie zwischen
Reet vom Rand und dem Kern des Schimmelflecks wurden keine signifikanten Unterschiede

festgestellt.
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Abbildung 19: Heatmap der gefundenen Kategorien pro Probentyp. Ein Sternchen (*) kennzeichnet
einen signifikanten Unterschied (p<0,05). Hbhere R?-Werte zeigen gréBere Unterschiede in der

Zusammensetzung zwischen den Probentypen an.
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Es wurden keine signifikanten Unterschiede in der Zusammensetzung der Schimmelpilzkategorien
zwischen gebundenen und geschraubten Dachtypen festgestellt. Ebenso bestehen keine signifikanten
Unterschiede in der Zusammensetzung der Kategorien zwischen den einzelnen Dachern. Der Vergleich
zwischen Dach 5 und Dach 8 zeigt einen hohen R2-Wert, was darauf hinweist, dass die

Zusammensetzungen nur teilweise lGbereinstimmen (Abbildung 20).
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Abbildung 20: Heatmap der gefundenen Kategorien auf den Ddchern. Ein Sternchen (*) kennzeichnet
einen signifikanten Unterschied (p<0,05). H6here R?-Werte zeigen gréBere Unterschiede in der
Zusammensetzung zwischen den D&chern an.

3.6. Gefundene Schimmelpilzgattungen und -arten

Auf Basis der aus dem Barcoding erhaltenen ausgerichteten Sequenzen wurden die Reinkulturen
mithilfe von BLAST identifiziert (Anhang 9). Die wahrscheinlichste Identifizierung ist angegeben
(Tabelle 3); die BLAST-Ergebnisse lieferten jedoch auch weitere potenzielle Identifizierungen (Anhang
10). Fir den gelb/orangefarbenen Flaum (Nummer 21 und 22) sowie die Fruchtkérper (Nummer 23
und 24) war keine Identifizierung maéglich. Bei Reinkultur Nummer 14 war keine Identifizierung auf
Basis der DNA madglich; mithilfe der Koloniemorphologie und REM-Aufnahmen konnte jedoch die
Gattung bestimmt werden (Abbildung 21). Reinkultur Nummer 18 konnte ausschlieBlich anhand der
ITS4-Sequenz identifiziert werden. Nummer 20 ist eine Kontrollkultur und stammte nicht vom Reet.
Von allen Reinkulturen wurden Aufnahmen mit dem Stereomikroskop, dem Durchlichtmikroskop und
dem REM angefertigt (Anhang 11).

Tabelle 3: Identifikationsnummer des Schimmelpilzes, identifizierter Name, Sicherheitsprozentsatz
und Query-Cover-Wert auf Basis der ausgerichteten Sequenz. Bei einer Identifizierung auf
Gattungsebene wurden Sicherheits- oder Query-Cover-Werte nicht angegeben. Identifizierungen mit
* enthalten zwei Namen, die Synonyme derselben Art darstellen. Identifizierungen mit ** wurden
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anhand mikroskopischer/REM-Eigenschaften

der ITS4-Sequenz.

vorgenommen. Identifizierungen mit *** basieren auf

Identifikationsnummer | Kategorie Identifizierung Sicherheit Query-
(%) Cover (%)

1 10 Mucor cf. 99,44 96
brunneogriseus /
Mucor cf. plumbeus*

2 5 Rhizopus azygosporus | 100,00 100

3 5 Mucor hiemalis 99,82 98

4 9 Umbelopsis sp. - -

5 7 Mortierella rishikesha | 99,29 100

6 8 Didymella cf. 99,79 100
prosopidis

7 8 Pestalotiopsis sp. - -

8 2 Trichoderma 100,00 100
atroviride

9 2 Trichoderma sp. - -

10 3 Umbelopsis brunnea 98,89 82

11 3 Umbelopsis brunnea 98,67 82

12 1 Penicillium cf. 99,60 100
citreosulfuratum

13 1 Penicillium cf. 99,60 100
citreonigrum

14 1 Penicillium sp.** - -

15 11 Penicillium cf. 99,61 100
expansum

16 11 Cladosporium sp. - -

17 4 Umbelopsis brunnea 98,68 83

18 4 Umbelopsis cf. 96,71 98
brunnea***

19 6 Mucor circinelloides 99,64 100

20 - Pleurotus ostreatus 98,82 98

21 - - - -

22 - - - -

23 - - - -

24 - - - -

25 3 Umbelopsis brunnea 98,89 82
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HV det pot WD mag [] vac mode HFW — 100 pm —————

S5.00 kv | LFD 100mm | 1000x Low vmjuum 414 pym schimmel 14
Abbildung 21: REM-Aufnahme sporenbildender Kérper von Schimmelpilz 14. Die sporenbildenden
Koérper sind pinselférmig, typisch filir Schimmelpilze der Gattung Penicillium.

Die identifizierten Arten lassen sich taxonomisch in vier Abteilungen einteilen: Mocoromycota,
Mortierellomycota, Ascomycota und Basidiomycota. Unter Basidiomycota fallt nur der gewdhnliche
Austernpilz (Pleurotus ostreatus). Dies ist die Kontrollkultur und stammt nicht von den Reetdachern.
Auf den Dachern wurden neun verschiedene Familien nachgewiesen. Die Mehrzahl der gefundenen

Arten sind saprophytisch (Tabelle 4).

Tabelle 4: Ubersicht der identifizierten Schimmelpilze und ihrer taxonomischen Einteilung. Die
Einteilung erfolgt von links nach rechts zunehmend spezifischer, von breiteren Gruppen bis auf
Artenebene(Westerdijk Fungal Biodiversity Institute et al., z.d.). Die Farben in der Tabelle geben die
Lebensweisen der Schimmelpilze an (siehe Legende unten in der Tabelle).

Reich " Abteilung " Klasse " Ordnung " Familie " Gattung und Art |
Fungi Mocoromycota Mucoromycetes Mucorales Mucoraceae | Mucor cf. brunneogriseus® 1° |
| Mucor hiemalis® 1° |

| Mucor circinelloides® 19 |

Rhizopodaceae " Rhizopus azygosporus? |

Umbelopsidomycetes Umbelopsidales Umbelopsidaceae | Umbelopsis brunnea® |

| Umbelopsis cf. brunnea® |

| Umbelopsis sp.® |

Mortierellomycota " Mortierellomycetes " Mortierellales " Mortierellaceae " Mortierella rishikesha? |

Ascomycota Dothideomycetes | Pleosporales " Didymellaceae " Didymella cf. prosopidis® |

| Cladosporiales " Cladosporiaceae " Cladosporium sp.> |

| Sordariomycetes " Amphisphaeriales " Pestalotiopsidaceae " Pestalotiopsis sp.'! |
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Hypocreales Hypocreaceae

| Trichoderma atroviride” |

| Trichoderma sp.”

Eurotiomycetes Eurotiales Aspergillaceae

| Penicillium cf. citreosulfuratum?

| Penicillium cf. citreonigrum

| Penicillium cf. expansum?

Basidiomycota

" Agaricomycetes " Agaricales " Pleurotaceae

" Pleurotus ostreatus*

| Penicillium sp.° |

Legende: Farben und dazugehdrende Lebensweise

Saprophytisch

Parasitar

Symbiotroph
Saprophytisch-symbiotroph
Saprophytisch-parasitar
Unbekannt

Zersetzen totes organisches Material

Zersetzen lebendes Pflanzenmaterial
Smybiotische Beziehung mit lebenden Organismen
Sowohl saprophytisch als auch symbiotroph

Sowohl saprophytisch als auch parasitar

Quellen: (Djoki¢ et al., 2024; Gryganskyi et al., 2018; Guo et al., 2024, Kay & and Vilgalys, 1992; Li
et al., 2024; Luo et al., 2024; Macias-Rodriguez et al., 2020; Muszewska et al., 2021, Pitt, 2014;
Voigt et al., 2016, Wu et al., 2022).

Alle Gattungen, die mittels Barcoding gefunden wurden, wurden auch mit Metabarcoding
nachgewiesen, mit Ausnahme der Gattung Pestalotiopsis (Anhang 12). 17 Gattungen wurden auf mehr
als zwei Proben nachgewiesen (Tabelle 5). Von manchen Gattungen wurde nur eine einzelne Art
gefunden. Dies sind die Arten Coniophora puteana, Fuscoporia contigua, Kockovaella prillingeri,

Niesslia exilis und Phaeostalagmus cyclosporus.

Tabelle 5: Gattungen, die mindestens dreimal mittels Metabarcoding auf dem Reet nachgewiesen
wurden, einschlieBlich der Probentypen, auf denen sie vorkamen. Dabei war Probentyp 1
ungeschddigtes Reet, Probentyp 2 Reet vom Rand des Schimmelflecks und Probentyp 3 war Reet aus
dem Kern des Schimmelflecks. ,Neureet" bezeichnet Reet, das nie auf einem Dach gelegen hat.

Gattung Neureet | Ungeschadigtes Rand des Kern des
Reet (1) Schimmelflecks (2) | Schimmelflecks

(3)

Acremonium

Aspergillus

Coniochaeta

Coniophora

Fellomyces

Fuscoporia

Kockovaella
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Mortierella

Mucor

Naganishia

Niesslia

Penicillium

Phaeostalagmus

Rhizopus

Sordaria

Trichoderma

Umbelopsis

3.7 Zusammensetzung der Schimmelpilzgattungen

(Metabarcoding)

Von den beim Metabarcoding nachgewiesenen Gattungen wurden 28 ausschlieBlich auf
ungeschadigtem Reet gefunden. Nur eine Gattung wurde ausschlieBlich am Rand eines Schimmelflecks
nachgewiesen, und im Kern des Schimmelflecks wurden 16 Gattungen gefunden (Abbildung 22,
Anhang 13).

Onaangetast riet (1) Rand plek (2)

Kern plek (3)

Aantal overlappende monstertypen: 12l 3 M4

Abbildung 22: Venn-Diagramm mit den Gattungen pro Probentyp. Die Zahlen in Klammern bezeichnen
die Probentypen. Die Farben zeigen die Anzahl der (berlappenden Probentypen: die hellste Farbe
entspricht einem Probentyp, die dunkelste allen vier Probentypen. Die Gruppen der Gattungen sind
mit A bis I bezeichnet; die Anzahl der Gattungen innerhalb der jeweiligen Gruppe ist in Klammern
angegeben.
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Ungeschddigtes Reet und Reet aus dem Kern des Schimmelflecks unterscheiden sich signifikant
(p<0,05) in der Zusammensetzung der mittels Metabarcoding nachgewiesenen
Schimmelpilzgattungen (Abbildung 23). Zwischen ungeschadigtem Reet und Reet vom Rand des

Schimmelflecks sowie zwischen Reet vom Rand und aus dem Kern des Schimmelflecks wurden keine

Unterschiede gefunden.
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Abbildung 23: Heatmap der gefundenen Gattungen in den Probentypen. Ein Sternchen (*)
kennzeichnet einen signifikanten Unterschied (p<0,05). Hohere RZ2-Werte weisen auf gréBere
Unterschiede in der Zusammensetzung der Gattungen zwischen den Dachtypen hin.

Es wurden keine signifikanten Unterschiede in der Zusammensetzung von Schimmelpilzgattungen
zwischen gebundenen und geschraubten Dachtypen festgestellt. Auch zwischen den einzelnen

Dachern wurden keine signifikanten Unterschiede gefunden (Abbildung 24).
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Abbildung 24: Heatmap der nachgewiesenen Gattungen auf den Dé&chern. Ein Sternchen (*)
kennzeichnet einen signifikanten Unterschied (p<0,05). Héhere R?-Werte weisen auf gréBere
Unterschiede in der Zusammensetzung der Gattungen zwischen den Dachtypen hin.
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3.8. Abbauvermogen der gefundenen Schimmelpilze

Didymella cf. prosopidis, Pestalotiopsis sp., Trichoderma atroviride sowie die positive Kontrolle
Pleurotus ostreatus zeigten eine Verfarbung auf den Enzymplatten zum Ligninabbau (Abbildung 25).
Bei den Ubrigen identifizierten Reinkulturen trat keine Verfarbung auf (Anhang 14). Die Enzymplatten
zum Abbau von Cellulose und Hemicellulose zeigten keine Verfarbungen. Aus der Literatur geht hervor,
dass die Gattungen Mucor, Cladosporium, Pestalotiopsis, Trichoderma, Penicillium und Pleurotus, die
auch im Barcoding nachgewiesen wurden, Lignin und Hemicellulose abbauen kénnen. Cellulose kann

von denselben Gattungen sowie zusatzlich von Rhizopus abgebaut werden (Tabelle 6).

Abbildung 25: Enzymplatten mit Guaiacol zum Nachweis von Reinkulturen, die Lignin abbauen. Die
rotbraune Verférbung weist auf die Anwesenheit der entsprechenden Enzyme hin. Von links nach
rechts: Reinkultur Didymella cf. prosopidis (A), Pestalotiopsis sp. (B), Trichoderma atroviride (C) und
Pleurotus ostreatus (D). Pleurotus ostreatus ist die positive Kontrolle, der gewdhnliche Austernpilz.

Tabelle 6: Abbauvermdgen der mittels Barcoding identifizierten Schimmelpilze, basierend auf
Literaturangaben und den Ergebnissen der Enzymplatte flir Ligninabbau. Wenn ,Ja" eingetragen ist,
zeigen Literaturdaten oder die Ergebnisse dieser Studie, dass der Pilz den Stoff abbauen kann. Wenn
,Nein" eingetragen ist, geht daraus hervor, dass der Pilz den Stoff nicht abbauen kann. Wenn ,-"
eingetragen ist, liegen hierzu keine Literaturangaben vor. Wenn ,Méglich" eingetragen ist, ist aus der
Literatur bekannt, dass einige Arten innerhalb der Gattung den Stoff abbauen kénnen,; ob dies jedoch
auch auf die untersuchte Reinkultur zutrifft, ist unklar.

Schimmelpilz Lignin- Ligninabba Celluloseabba Hemicelluloseabba Quellen
Enzymplatt u u u
e
Mucor cf. Nein - Ja - (Tallapragada
brunneogriseus ,2012)
Mucor hiemalis Nein Ja Ja Ja (Al Mousa,
Abo-Dahab,
et al., 2022;
Al Mousa,
Hassane, et
al., 2022;
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Kiiskinen et

al., 2004)

Mucor Nein Ja Ja Ja (Al Mousa,

circinelloides Abo-Dahab,
et al., 2022;
Al Mousa,
Hassane, et
al., 2022;
Kiiskinen et
al., 2004)

Rhizopus Nein - Ja - (Khoirunnisa

azygosporus et al., 2020)

Umbelopsis Nein - - -

brunnea

Umbelopsis cf. Nein - - -

brunnea

Umbelopsis sp. Nein - - -

Mortierella Nein - - -

rishikesha

Didymella cf. Ja - - -

prosopidis

Cladosporium Nein Mdéglich Mdéglich Méglich (Bonugli-

sp. Santos et al.,
2010; Hong
et al., 2011;
Zyani et al.,
2009)

Pestalotiopsis Ja Mdoglich Mdoglich Mdoglich (Chen et al.,

sp. 2011;
Goukanapalle
et al., 2020;
Hao et al.,
2007; Koh et
al., 2021;
Yadav et al.,
2019)

Trichoderma Ja Ja Ja Ja (Grigorevski-

atroviride Lima et al.,
2013;
Kiiskinen et
al., 2004)

Trichoderma sp. | Nein Mdoglich Mdoglich Mdoglich (Grigorevski-
Lima et al.,

HAS

academy
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2013;
Kiiskinen et
al., 2004)

Penicillium cf. Nein Ja Nein Ja (Djoki¢ et al.,

citreosulfuratu 2024)

m

Penicillium cf. Nein - - -

citreonigrum

Penicillium sp. Nein Mdoglich Mdoglich Mdoglich (Djoki¢ et al.,
2024)

Penicillium cf. Nein Ja Ja Ja (Yang et al.,

expansum 2009; Zyani
et al., 2009)

Pleurotus Ja Ja Ja Ja (Fernandez-

ostreatus Fueyo et al.,
2016)

Far die mittels Metabarcoding nachgewiesenen Gattungen Fellomyces, Kockovaella, Niesslia,
Phaeostalagmus und Umbelopsis wurde in der Literatur kein Nachweis dafiir gefunden, ob sie in der
Lage sind, Lignin, Cellulose oder Hemicellulose abzubauen (Tabelle 7). Fir die Gattung Fuscoporia
wurde kein direkter Nachweis gefunden, dass diese Schimmelpilze Lignin abbauen kdnnen; sie sind

jedoch als WeiBfaulepilze bekannt.

Tabelle 7: Abbauvermégen der identifizierten Gattungen, die mindestens drei Mal mittels
Metabarcoding nachgewiesen wurden - basierend auf Literaturangaben und den Ergebnissen der
Enzymplatten fiir den Ligninabbau. Wenn ,Ja" eingetragen ist, zeigen Literaturdaten oder die
Ergebnisse dieser Studie, dass der Pilz den Stoff abbauen kann. Wenn ,Nein" eingetragen ist, geht
daraus hervor, dass der Pilz den Stoff nicht abbauen kann. Wenn ,,-" eingetragen ist, liegen hierzu
keine Literaturangaben vor. Gattungen mit * sind als schdadigende Schimmelpilze bekannt, jedoch
wurde keine Literatur zur Enzymproduktion gefunden.

Gattung Ligninabbau | Celluloseabbau | Hemicelluloseabbau | Quellen

Acremonium Ja Ja Ja (Iglima et al., 2024;
Kishishita et al.,
2014)

Aspergillus Ja Ja Ja (Li et al., 2020;

Richhariya et al.,
2020; Tallapragada,
2012)

Coniochaeta Ja Ja Ja (Jiménez et al.,
2020; Ravindran et
al., 2012)
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Coniophora

Ja

Ja

Ja

(Irbe et al., 2014;
Lee et al., 2004)

Fellomyces

Fuscoporia*

Méglich

Moglich

Mdéglich

(Kim et al., 2024;
Palla et al., 2023)

Kockovaella

Mortierella

Ja

Ja

Ja

(Lisov et al., 2021;
Wang et al., 2022)

Mucor

Ja

Ja

Ja

(Al Mousa, Abo-
Dahab, et al., 2022;
Al Mousa, Hassane,
et al., 2022;
Kiiskinen et al.,
2004; Tallapragada,
2012)

Naganishia

Ja

Ja

Ja

(Moodley & Botes,
2025; Morosoli et
al., 1989;
Wisniewska et al.,
2021)

Niesslia

Penicillium

Ja

Ja

Ja

(Djoki¢ et al., 2024;
Yang et al., 2009;
Zyani et al., 2009)

Phaeostalagmus

Rhizopus

Ja

Ja

Ja

(Ezeilo et al., 2020;
Khoirunnisa et al.,
2020; More et al.,
2011; Tian et al.,
2019)

Sordaria

Ja

Ja

Ja

(Ansari et al., 2022;
Chen et al., 2024;
X. Yang et al.,
2020)

Trichoderma

Ja

Ja

Ja

(Grigorevski-Lima
et al., 2013;
Kiiskinen et al.,
2004)
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Umbelopsis - - -

3.9. Nachgewiesene Bakterientypen

Auf den ausgewahlten Isolaten wurden vier verschiedene Bakterientypen gefunden. Grampositive
Stabchen traten am haufigsten auf, Gram-negative Kokken am seltensten (Abbildung 26). Bei einem

Isolat handelte es sich nicht um ein Bakterium, sondern um einen Schimmelpilz (Tabelle 8).

Aantal

|

Kokken-Negatief Kokken-Positief Staven-Negatief Staven-Positief

Type bacterie

Abbildung 26: Die Anzahl der Bakterientypen handelte es sich nicht um ein Bakterium, sondern um
einen Schimmelpilz (Tabelle 8).

Tabelle 8: Form- und Gram-Bestimmung der untersuchtem Bakterien. Identifikationsnummer 4 war
kein Bakterium, sondern ein Schimmelpilz.

Identifikationsnummer | Kategorie | Form Gram-Ergebnis

1 12 | Kokken Positiv
2 12 | Stabchen | Positiv
3 13 | Stabchen | Positiv
4 14 | - -

5 15 | Stabchen | Positiv
6 16 | Stabchen | Positiv
7 17 | Stabchen | Positiv
8 17 | Stabchen | Positiv
9 17 | Kokken Positiv
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10 17 | Stabchen | Positiv
11 18 | Stabchen | Positiv
12 19 | Stébchen | Positiv
13 19 | Stabchen | Positiv
14 20 | Stabchen | Negativ
15 20 | Kokken Positiv
16 21 | Stabchen | Positiv
17 21 | Kokken Positiv
18 21 | Stabchen | Positiv
19 22 | Kokken Positiv
20 22 | Kokken Positiv
21 23 | Stabchen | Positiv
22 23 | Stabchen | Positiv
23 24 | Stabchen | Positiv
24 24 | Stabchen | Positiv
25 25 | Kokken Positiv
26 25 | Stabchen | Negativ
27 25 | Kokken Negativ
28 25 | Stabchen | Positiv
29 26 | Kokken Positiv
30 27 | Stabchen | Negativ
31 27 | Stabchen | Negativ
32 28 | Stabchen | Negativ
33 28 | Stabchen | Negativ
34 29 | Kokken Positiv
35 29 | Stabchen | Negativ
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4. Diskussion und Fazit

Diese Studie hat gezeigt, dass eine Gruppe von WeiBfaulepilzen Reetdacher schadigt. Dabei ist eine
Sukzession erkennbar: Einige Arten beginnen den Befall, wahrend andere Arten ihn im weiteren
Verlauf Gibernehmen. Die Schimmelflecken auf den Ddachern enthalten gelb/orangefarbenes Myzel und
Fruchtkdrper, sehr wahrscheinlich vom WeiBfaulepilz Fuscoporia contigua. Der Befall durch

Schimmelpilze fihrt zu einer Verringerung der Stabilitat des Reets.

Die Zusammensetzung der Schimmelpilze und die dauBeren Merkmale des Reets zeigten deutliche
Unterschiede, je starker der Befall zunahm. Auf ungeschadigtem Reet wurde eine gréBere Diversitat
an einzigartigen Pilzgattungen gefunden als im Kern eines Schimmelflecks (28 bzw. 16 einzigartige
Gattungen). Zehn Gattungen und vier Arten kamen sowohl auf ungeschadigtem Reet als auch im Kern
von Schimmelflecken vor; sieben Gattungen wurden zudem am Rand eines Schimmelflecks
nachgewiesen. Auf ungeschadigtem Reet wurden Schimmelpilzarten gefunden, die Lignocellulose
(Lignin, Cellulose und Hemicellulose) abbauen koénnen. Auch das Erscheinungsbild des Reets
veranderte sich mit zunehmender Schadigung sichtbar: Fruchtkdrper traten ausschlieBlich im Kern
der Schimmelflecken auf, wédhrend Flaum und mikroskopische Stachelstrukturen sowohl im
Randbereich als auch im Kern vorkamen. Geschadigtes Reet zeigte eine weiB3e, faserige Struktur, die
stark vom festen, gelbfarbigen Reet der ungeschadigten Dachbereiche abwich. Sporen wurden auf
allen Bereichen der Dacher nachgewiesen; Die Stabilitat des Reets nahm mit zunehmender
Schadigung ab: Reet aus dem Kern eines Schimmelflecks erwies sich als deutlich weniger stabil als

Reet aus ungeschadigten Dachbereichen.

Die Schimmelpilzdiversitat unterschied sich zwischen ungeschadigtem Reet und dem Kern eines
Schimmelflecks. Insgesamt wurden auf den Dachern sowie auf Neureet (das nicht auf einem Dach
gelegen hat) siebzehn Schimmelpilzgattungen und -arten aus Reinkulturen mithilfe von Barcoding
identifiziert. Acht dieser Gattungen und Arten waren (zum Teil) in der Lage, Lignocellulose abzubauen.
Auf dem ungeschadigten Reet wurden alle siebzehn Schimmelpilzarten nachgewiesen. Basierend auf
Literatur und den Ergebnissen der Enzymplatten wurde festgestellt, dass sechs der gefundenen Arten
zu den WeiBfaulepilzen (Abbau von Lignocellulose) und zwei zu den Braunfaulepilzen (Abbau nur von
Cellulose und Hemicellulose) gehéren(Goodell et al., 2008; Goud et al., 2011; Schwarze, 2007). Die
Enzymplatten fir Lignin lieferten klare Ergebnisse mit der positiven Kontrolle und den getesteten
Reinkulturen; die beiden anderen Enzymtests zeigten jedoch keine Reaktionen. Um beim Barcoding
mdglichst viele Informationen zu erhalten, wurde die Verwendung ausgerichteter Sequenzen gewahlt.
Die Genauigkeit der Identifizierung kénnte beeintrachtigt sein, da die Entscheidung getroffen wurde,
die Primer in den ausgerichteten Sequenzen zu belassen. Durch den Erhalt der Primer-Sequenzen
konnte jedoch ein Informationsverlust vermieden werden(MacManes, 2014; Mohsen et al., 2019).
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Alle Gattungen, die mittels Barcoding identifiziert wurden, enthielten Arten, die Lignocellulose abbauen
kdénnen(Bonugli-Santos et al., 2010; Goukanapalle et al., 2020; Grigorevski-Lima et al., 2013; Hong
et al., 2011; Kiiskinen et al., 2004; Koh et al., 2021; Wang et al., 2012; Yang et al., 2009; Zyani et
al., 2009). Zwei dieser Arten wurden ausschlieBlich auf ungeschadigtem Reet nachgewiesen:
Didymella cf. prosopidis und Pestalotiopsis sp. Die Gattung Pestalotiopsis umfasst Arten, die
Hemicellulose, Lignin oder Cellulose abbauen kénnen(Goukanapalle et al., 2020; Hong et al., 2011;
Koh et al., 2021). Die Abbaukapazitat vonD. cf. prosopidis ist in der Literatur nicht beschrieben; andere
Arten (D. bryoniae und Didymella spp.) sind jedoch fiir ihre Fahigkeit bekannt, Lignocellulose
abzubauen. In dieser Studie wurden mithilfe von Enzymplatten, die den Ligninabbau nachweisen,
gezeigt, dass die isolierte D. cf. prosopidis Lignin abbauen kann. Die Mehrheit der gefundenen

Schimmelpilze lebt saprophytisch, das heiBt, sie zersetzen in der Natur totes Pflanzenmaterial.

Von den mit Metabarcoding identifizierten Gattungen wurden siebzehn Gattungen mindestens drei Mal
nachgewiesen. Zwolf dieser Gattungen sind in der Lage, Lignocellulose abzubauen. Keine der
Gattungen, die nur auf ungeschadigtem Reet oder ausschlieBlich im Kern eines Schimmelflecks
vorkamen, sind Reet-schadigende Schimmelpilze. Alle Gattungen, mit Ausnahme von Aspergillus,
wurden im Kern eines Schimmelflecks nachgewiesen. Aspergillus war nur auf Neureet oder auf
ungeschadigtem Reet vorhanden. Die Gattung Acremonium wurde ausschlieBlich am Rand und im
Kern eines Schimmelflecks gefunden. Auf Neureet wurde auch die Gattung Fuscoporia, genauer
Fuscoporia contigua, nachgewiesen. Einige Gattungen wurden mindestens dreimal auf
ungeschadigtem Reet und im Kern eines Schimmelflecks gefunden, nicht jedoch am Rand. Dies lasst
sich dadurch erklaren, dass nur drei Proben vom Rand verfiigbar waren. Zwei der schadigenden
Gattungen produzieren Fruchtkoérper: Coniophora puteana und Fuscoporia contigua(NDFF
Verspreidingsatlas, z.d.). F. contigua bildet weiB- bis braun gefarbtes Myzel mit zahlreichen Setae
(stachelférmigen Zellen) und braunen Fruchtkdérpern mit vielen Poren.(Huckfeldt & Schmidt, 2006;

Naturalis Biodiversity Center, z.d.).

Auf Reet aus dem Kern von Schimmelflecken wurden entsprechende Fruchtkérper gefunden, Diese
Fruchtkdrper waren braun gefarbt und wiesen zahlreiche Poren auf. AuBerdem wurde sowohl im Kern
als auch am Rand der Schimmelflecken gelb/orangefarbener Flaum nachgewiesen. An allen
Dachbereichen wurden Sporen gefunden. Diese Sporen waren auf Neureet, das noch nicht auf einem
Dach gelegen hat, nicht vorhanden. Sowohl die Fruchtkérper als auch der Flaum enthielten zahlreiche
Setae, die haufig bei holzabbauenden Schimmelpilzen vorkommen(Pinho et al., 2012; Polemis et al.,
2013; Silveira et al., 2008). Es ist sehr wahrscheinlich, dass die Fruchtkérper und der Flaum (Myzel)
von F. contigua, einem bekannten WeiBfaulepilz, stammen(Kim et al., 2024; Palla et al., 2023;
Rijksdienst voor het Cultureel Erfgoed, 2024). Reet aus dem Kern und vom Rand der Schimmelflecken

zeigte eine weiche, faserige Struktur und eine weiBe Farbung. Dies sind typische Symptome fir eine
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Schadigung durch WeiBfaulepilze(Goodell et al., 2008; Goud et al., 2011; Martinez et al., 2005). Auf

fast allen Dachern wurde diese Struktur und somit WeiBfaule festgestellt.

Nicht geschadigtes Reet war stabiler als geschadigtes Reet. Der Grund daflir kann sein, dass die
Schadigung die Lignocellulose im Reet abbaut. Lignocellulose befindet sich in den Zellwanden und
spielt eine groBe Rolle fiir die Stabilitat des Pflanzenmaterials(Somerville et al., 2004). Wenn sie
(teilweise) zerstort wird, verliert das Material seine Festigkeit und gibt dem Druck leichter nach.
Zwischen den Dachern wurden ebenfalls Unterschiede in der Stabilitat festgestellt. Diese kdnnen durch
Einflisse von Sonne, Schatten und das Alter des Reets bedingt sein. Neureet, das zum Verlegen auf
dem Dach geliefert wurde, war relativ weich. Nach einiger Zeit im Trockenofen wurde dieses Reet
stabiler. Dies entspricht den Ergebnissen einer anderen Studie, in der gezeigt wurde, dass das
Trocknen von Reet die Stabilitat erhéht, solange die Temperatur nicht zu hoch ist(Dosdall et al., 2015).
Die Unterschiede in der Stabilitédt lassen sich dadurch erkldren, dass das Reet méglicherweise noch
nicht vollstandig getrocket war und daher flexibler blieb. Nach dem Entzug der Restfeuchtigkeit wurde
das Reet harter und weniger flexibel. Von einigen Dachern lagen nur Proben aus dem Kern eines
Schimmelflecks vor, sodass von diesen Dachern kein ungeschadigtes Material analysiert werden

konnte. Von einem Dach war zudem zu wenig Material vorhanden, um die Stabilitéat zu bestimmen.

Es gab Unterschiede in der Zusammensetzung der Schimmelpilze zwischen den verschiedenen
Probentypen. So enthielt ungeschadigtes Reet zwei Schaderreger, (D. cf. prosopidis und Pestalotiopsis
sp.), die in den anderen Proben nicht gefunden wurden. Der Schaderreger Aspergillus wurde nur auf
Neureet und auf ungeschadigtem Reet nachgewiesen. Der Schaderreger Acremonium kam dagegen
nur in Schimmelflecken vor. Dies ldsst sich durch einen Sukzessionsprozess erkldren, bei dem einige
Arten eine primare Rolle bei der Schadigung spielen, die danach von anderen Arten ibernommen wird.
Auf ungeschadigtem Reet wurden Arten nachgewiesen, die Lignocellulose zersetzen kénnen, dies aber
noch nicht sichtbar getan hatten. Méglicherweise benétigen Schimmelpilze einen Startpunkt, um mit

der Zersetzung zu beginnen.

Lignin, ein Bestandteil der pflanzlichen Zellwénde, ist in der Lage, Licht mit kurzen Wellenlangen wie
ultraviolettes Licht (UV) zu absorbieren(Somerville et al., 2004; Wu et al., 2024). Dadurch bietet es
einen teilweisen Schutz vor dem Abbau von Cellulose und Hemicellulose. Lignin selbst ist jedoch sehr
anfallig fir UV-induzierten Abbau(Bosman, 1985; Cogulet et al., 2016). Die Schadigung von
holzartigem Material unter dem UV-Einfluss zeigt sich als graue Verfarbung und langsame Erosion der
Deckschicht(Berdahl et al., 2008). Dies kdnnte der Startpunkt flir Schimmelpilze sein, die
Lignocellulose abbauen(Goodell et al., 2008; Martinez et al., 2005). Obwohl experimentelle Belege

fehlen, ist anzunehmen, dass UV-Schaden und Schimmelbefall einander verstarken(Buchner, 2021).

Primare Schaderreger wie D. cf. prosopidis, Pestalotiopsis sp. und Aspergillus spp., die nur in den

frihen Stadien der Schadigung vorkommen, kénnen in einem spateren Stadium von anderen
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Schimmelpilzen wie Acremonium verdrangt werden. Dadurch sind die urspriinglichen Schaderreger
z.B. im Kern eines Schimmelflecks, wo die Sukzession stattgefunden hat, nicht mehr nachweisbar.
Wenn Lignin erst durch Sonneneinstrahlung und Schimmelaktivitdt geschadigt wurde, werden
Cellulose und Hemicellulose besser zuganglich(Bosman, 1985; Cogulet et al., 2016). Es ist
anzunehmen, dass Schimmelpilze Cellulose und Hemicellulose erst abbauen, nachdem diese durch
primdre Schaderreger und abiotischen Abbau freigelegt wurden. Sie gehéren somit vermutlich zu
einem spateren Stadium der Schadigung. Ein Beispiel ist Rhizopus azygosporus, der in der Lage ist,
Cellulose zu zersetzen (Khoirunnisa et al., 2020). Da dieser Schimmelpilz auf Reet ohne sichtbare
Schadigung als auch im Kern eines stark geschadigten Schimmelflecks vorkommt, kann angenommen
werden, dass er das Reet erst abbaut, nachdem andere Schimmelpilze durch den Ligninabbau die
Cellulose freigelegt haben. Dieser Schimmelpilz spielt somit erst im spdteren Verlauf des

Sukzessionsprozesses eine zersetzende Rolle.

Alle gefundenen Reet-Schaderreger kommen natirlicherweise in den Niederlanden vor. Dies gilt auch
fir einen GroBteil der nachgewiesenen Arten(Naturalis Biodiversity Center et al., z.d.). Wenn diese
Schimmelpilze Sporen bilden, kénnen diese lUber den Wind verteilt werden und auf Reetdachern
landen. Mit Ausnahme von den vier Gattungen (Coniochaeta, Coniophora, Fuscoporia und Sordaria)
kénnen alle schadigenden Gattungen auf frischem, noch nicht geerntetem Reet vorkommen. Daher
ist es moglich, dass die Schimmelpilze bereits auf dem Reet vorhanden sind, bevor es auf dem Dach
verlegt wird(Khalmuratova et al., 2021; Neubert, 2005; Van Ryckegem et al., 2007; Voronin et al.,
2021). Es kann somit sein, dass Reetdachdecker Reet verwenden, das bereits befallen ist. Wenn dies
nicht der Fall ist, kann der Befall problemlos liber in der Natur vorkommende Schimmelpilze entstehen.
Es ist derzeit nicht bekannt, ob und wie ein Befall des Reets mit schadigenden Schimmelpilzen

verhindert werden kann. Folgestudien kénnten hierzu weitere Erkenntnisse liefern.

Die Schadigung von Reetdachern wird hauptsachlich von mehreren Arten von WeiBfaulepilzen wie F.
contigua verursacht. Einige schadigende Schimmelpilzarten kommen nur auf Neureet und auf
ungeschadigten Dachbereichen vor, andere Arten nur auf geschadigten Bereichen. Braunfaulepilze
und einige WeiBfaulepilze scheinen erst in einem spateren Stadium der Schadigung eine Rolle zu
spielen. Es ist anzunehmen, dass einige WeiBfaulepilze wie Didymella cf. prosopidis, Pestalotiopsis sp.
und Aspergillus spp. die Schadigung einleiten. Méglicherweise tragt dabei auch UV-Schadigung zur
Initiierung bei. AnschlieBend U(bernehmen andere Schimmelpilze im Sukzessionsprozess die
Schadigung, wahrend die primaren Schaderreger verschwinden. Um mehr Klarheit Gber das
tatsachliche Abbauvermdégen der gefundenen Schimmelpilze zu gewinnen, kdénnen Enzymassays
durchgefihrt werden, mit denen die Menge der ausgeschiedenen Enzyme bestimmt werden kann.
Methoden zur Vermeidung von Schadigungen kdénnen in weiteren Studien erforscht werden. Es ist
moglich, dass Schimmelpilze, die natlrlicherweise in den Niederlanden vorkommen, in den letzten
Jahren aufgrund eines veranderten Klimas mehr Schaden anrichten. Dies kénnte in einer Folgestudie

untersucht werden.
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Anhang 1. Protokoll fiir die Probenentnahme von

Reetdachern

Probenentnahme

e Reetproben mit einer Halmldnge von ungefahr 20 cm Lange (einschlieBlich des der AuBenluft
ausgesetzten Teils) und einer Bundstarke von etwa 5 cm entnehmen.

e Proben von ,Neureet" zu ,geschadigtem Reet" entnehmen, von auBerhalb des Schimmelflecks in
Richtung Kern.

e Befindet sich mehr als ein Schimmelfleck auf dem Dach, die Proben aus dem gréBten
Schimmelfleck entnehmen.

e Die Proben einzeln in verschlieBbare Plastikbeutel legen, sodass ein Beutel jeweils eine Probe
enthalt. Die Beutel mit einem eindeutigen Identifikationscode beschriften, der aus Ort und
Probenummer besteht (z. B. vom Dach in Sprundel: Sprundel-1, Sprundel-3).

e Nach der Entnahme von Proben aus einem Schimmelfleck die Handschuhe wechseln oder die
Hande reinigen, bevor Proben aus dem nachsten Schimmelfleck entnommen werden.

e Bei einem kleinen Schimmelfleck (geschatzt kleiner als 1 m2) drei Proben entnehmen (Abbildung
27):

Probe von nicht sichtbar geschadigtem Reet auf derselben Hohe wie die anderen Proben

Probe vom Rand des Schimmelflecks

woN e

Probe aus dem Kern des Schimmelflecks
Die Proben in der Reihenfolge 1, 2 und 3 entnehmen (Abbildung 27).

o Jede Probe in einen eigenen Plastikbeutel legen.

e}

Schimmelplek

B

Abbildung 27: Bereich der Probenentnahme bei einem kleinen Schimmelfleck, einschlieBlich der
Kennzeichnung der Probentypen (Ziffern 1, 2, 3).

e Bei einem groBen Schimmelfleck (geschéatzt 1 m? oder gréBer) vier Proben entnehmen (Abbildung
28):
1. Probe von nicht sichtbar geschadigtem Reet auf derselben Hohe wie die anderen Proben
2. Probe vom Rand des Schimmelflecks
3. Probe aus dem Kern des Schimmelflecks
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4. Probe zwischen Kern und Rand des Schimmelflecks
o Die Proben in der Reihenfolge 1, 2, 4, 3 entnehmen (Abbildung 28).
o Jede Probe in einen eigenen Plastikbeutel legen.

Schimmelplek

Bl (4]

Abbildung 28: Bereich der Probenentnahme bei einem groBen Schimmelfleck, einschlieBlich der
Kennzeichnung der Probentypen (Ziffern 1, 2, 3, 4).

Informationen zu jeder Probe
¢ Folgende Informationen bereitstellen, sofern verfigbar:
o Identifikationscode
o Datum der Probenentnahme
o Bereich der Probenentnahme
o Name der Person, die die Proben entnimmt, und Name des Unternehmens
o Probentyp (Ziffern 1 bis 3 oder 1 bis 4, wie in Abbildungen 27 und 28 beschrieben)
o Alter des Reets
o Herkunft des Reets
o Obere oder untere Halfte der Dachflache
o Beschreibung der Dachkonstruktion
o Ausrichtung der Dachflache (Norden, Osten, Siiden, Westen)
o Vorhandensein von Schatten (z. B. durch Baume)
o Foto der Situation
o Besonderheiten
¢ Die enthommenen Proben separat in verschlossenen Plastikbeuteln abgeben, sodass sich in jedem
Beutel genau eine Probe befindet, mit einem Identifikationscode auf dem Beutel und auf dem
dazugehérenden Formular. Von einer Halfte einer Dachseite werden somit drei oder vier Beutel
mit jeweils einer Probe abgegeben.
e Die oben genannten Angaben kdnnen in das Probennahmeformular (Anhang 2) eingetragen

werden. Ein Formular pro Probe ausfillen.

Abgabe der Proben
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Die Proben in verschlossenen Plastikbeuteln mit den dazugehérenden Formularen zu einem
vereinbarten Zeitpunkt bei der HAS Green Academy oder bei Inge de Kloe abgeben. Ein Student ist
anwesend, um die Proben entgegenzunehmen.
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Anhang 2. Probennahmeformular

Tabelle 9: Probennahmeformular, in das die Angaben zu jeder entnommenen Probe eingetragen

werden.

Identifikationscode

Datum der Probenentnahme

Name der Person, die die Probe entnimmt, und

Name des Unternehmens

Bereich der Probenentnahme

Probentyp (1=Neureet, 2=Rand Fleck, 3=Kern

Fleck, nur bei groBem Schimmelfleck

4=zwischen Rand und Kern)

Alter des Reets

Herkunft des Reets

Obere oder untere Halfte der Dachflache

Beschreibung der Dachkonstruktion

Ausrichtung der Dachflache (Norden, Osten,
Sitden, Westen)

Vorhandensein von Schatten (z. B. durch

Baume)

Foto der Situation

Besonderheiten
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Anhang 3. Protokoll fiir den Drei-Punkt-Biegeversuch

Drei-Punkt-Biegeversuch

- Maschine auf eine Reichweite von 5 cm einstellen. Der Kopf der Maschine ist mit einem Lineal
ausgestattet, das auf -5 und 5 eingestellt werden (effektiv -2,5 cm und 2,5 cm) (Abbildung 29).
- Das korrekte Programm auswahlen. Dieses Programm ist so programmiert, dass die Reethalme
maximal 10 mm eingedrickt werden.

- 10 Reethalme aus der Probe nehmen. 10 Reetstlicke jeweils 9 cm lang zwischen den Nodien
abschneiden. Mdéglichst intakte Halme verwenden und darauf achten, dass die Reetstiicke keine
Nodien enthalten.

- Ein Reetstlick der Probe in den Kopf der Maschine legen, sodass auf beiden Seiten gleich viel Reet
herausragt.

- Auf den Namen der Datei und des Halms achten, ggf. anpassen. Auf ,Start" driicken.

- Nach dem Hochfahren der Maschine den Halm entfernen. Den nachsten Halm einlegen, Namen
anpassen und auf ,Start" driicken. Dies fir alle 10 Halme der Probe wiederholen.

- Wenn alle 10 Halme getestet sind, die Taste mit der Flagge driicken. Ergebnisse unter dem
Probencode speichern. Das Programm fragt anschlieBend, ob eine neue Reihe unter demselben
Protokoll gestartet werden soll. Auf ,Ja“ driicken.

- Neue Probe nehmen, Reetstlicke zuschneiden, Bezeichnung prifen und die oben beschriebenen

Schritte wiederholen.

Kopvan de
machine

L

|Il||l||||III|IIII|I|II|I||I||III||||I|l|||||l|l||l|||||II||||I|III""|I|I|II||III||III|IIIIIIII||||II||III|IIIIIIIIl|ll|l|llll|||ll||lll\
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Abbildung 29: Druck/Zugpriifmaschine, eingestellt auf die korrekte Reichweite mit einem Reethalm.
Der Pfeil zeigt auf den ,,Kopf" der Maschine.
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Anhang 4. Die verschiedenen Schimmelpilzkategorien

Tabelle 10: Gefundene Schimmelpilzmorphologien, eingeteilt in Kategorien. Jeder Kategorie sind die
Beschreibung der Morphologie und ein Foto zugeordnet.

Kategorie | Morphologie Foto

1 Die Farbe ist weiB, blau, gelb
und griin. Die Struktur ist dick
flauschig, der Flaum ist kurz.
Der Schimmelpilz hat einen
glatten Rand mit einzelnen
runden Kolonien.

2 Die Farbe ist wei3. Die Struktur

ist diinn flauschig, der Flaum ist
lang. Die Kolonie breitet sich auf
dem Nahrboden aus. Verfarbt

sich bei niedrigen Temperaturen

grun.

3 Die Farbe ist wei3/beige. Die
Struktur ist maBig flauschig und
weich. Die Kolonie hat einen
fransigen Rand und eine runde

Form.

4 Die Farbe ist beige/grau. Die
Struktur ist maBig flauschig und
weich. Die Kolonie hat einen
fransigen Rand und eine runde

Form.

5 Die Farbe ist hellgrau. Die
Struktur ist dick flauschig, der
Flaum ist lang. Die Schimmelpilz
wachst Uber den gesamten
Nahrboden und bildet schnell

Sporen.
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Die Farbe ist dunkelgrau. Die
Struktur ist dick flauschig mit
deutlichen langen Faden. Die
Schimmelpilz wachst Gber den
gesamten Nahrboden und bildet

schnell Sporen.

Die Farbe ist weiB3. Die Struktur
ist dinn flauschig. Der
Schimmelpilz wachst in
sichtbaren Wellen Uber den
Nahrboden.

Die Farbe ist wei3 mit rosa. Die
Struktur ist mittelmaBig

flauschig. Der Schimmelpilz hat
einen leicht fransigen Rand und

keine einzelnen Kolonien.

Die Farbe ist rostartig/braun. Die
Struktur ist maBig flauschig und
weich. Die Kolonie hat einen
fransigen Rand und eine runde

Form.
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10

Die Farbe ist schwarz. Die
Struktur ist mittelmaBig
flauschig. Die Schimmelpilz
wachst Gber den gesamten
Nahrboden und bildet schnell

Sporen.

11

Die Farbe ist griin. Die Struktur
ist puderartig mit einem kurzen
dicken Flaum. Der Schimmelpilz
hat einen glatten Rand mit
einzelnen runden Kolonien.
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Anhang 5. Schimmelpilzkolonien zur Identifizierung

Tabelle 11: Schimmelpilzkolonien, die aus den erstellten Kategorien ausgewédhlt und zur
Identifizierung eingesendet wurden, mit den dazugehdrenden Probeninformationen und Foto.

Identifikationsnummer | Kategorie Dach Probe Foto
1 10 2 6

2 5 0 0
3 5 2 8
4 9 5 16
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5 9
6 20
7 20
8 13
9 1
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10 10 24
11 5 15
12 1 2

13 6 18
14 5 15
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15 11 4

16 11 18
17 4 15
18 4 16
19 6 11
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Anhang 6. Protokoll fiir die DNA-Extraktion und PCR

Protokoll fiir die Extraktion von DNA aus Schimmelpilzen
Macherey-Nagel NucleoSpin® Plant II, Version 14

Bitte beachten! Zusatzliche Reagenzien und Ausristung erforderlich:
e Ethanol (96 - 100 %)

¢ Chloroform

e Mikropistill

e MN Bead Tubes Type B oder Seesand

1 Probe homogenisieren

50 - 200 mg Myzel (Frischgewicht) oder Material eines Fruchtkdrpers von Makropilzen in Ethanol
waschen. Myzel kann aus einer Flissigkultur gewonnen oder von der Oberflache eines festen
Néhrmediums (mit oder ohne Agar) abgeschabt werden. Die Probe vollstdndig mit Ethanol bedecken
und vorsichtig mischen. Ein kurzes Waschen in Ethanol ist meist ausreichend, eine
Ubernachtinkubation kann jedoch die DNA-Ausbeute erhdhen. (Langzeitlagerung in Ethanol ebenfalls

maoglich). Ethanol durch Pipettieren entfernen und Myzel vorsichtig ausdriicken.

2 Zelllyse

Probe in MN Bead Tubes Typ B oder in ein 1,5-mL-Mikrozentrifugenréhrchen (nicht enthalten) mit
150 mg Seesand geben und 200 pL Puffer PL1 hinzufligen. Mit Mikropistill homogenisieren und
regelmaBig vortexen. Weitere 100 pL Puffer PL1 hinzufligen und Homogenisierung fortsetzen.
Hinweis: Ist die Probe schwer handhabbar (z. B. weil sie zu viel Puffer aufsaugt), kann zusatzlicher
Puffer PL1 hinzugefligt werden. Das Volumen von Puffer PC (Schritt 4) muss dann proportional
erhéht werden. Optional: Ist die Probe reich an RNA oder Proteinen, empfiehlt sich die Zugabe von
10 uL RNase A und/oder Proteinase K (Stammlésung 5 - 10 mg/mL) zur PL1-Lysislésung, um
Kontaminationen zu minimieren. 10 Min. bei 65 °C inkubieren. Bei manchen Pilzen kann eine
Verlangerung auf 30 - 60 Min. vorteilhaft sein. 100 yL Chloroform hinzuftigen, 10 Sek. vortexen und
Phasen durch Zentrifugation flir 15 Min. bei 20.000 x g trennen. Die obere wassrige Phase in ein

neues 1,5-mL-Mikrozentrifugenréhrchen pipettieren.

3 Filtration / Klarung des Rohlysats

Einen NucleoSpin® Filter (violetter Ring) in ein neues Auffangréhrchen (2 mL) einsetzen und Lysat
auf die Saule geben. 2 Min. bei 11.000 x g zentrifugieren, klaren Durchfluss sammeln und den
NucleoSpin® Filter entsorgen. Wenn nicht die gesamte Flissigkeit den Filter passiert hat,
Zentrifugation wiederholen. Sichtbares Pellet im Durchfluss: Uberstand in ein neues 1,5-mL-
Réhrchen tberfiihren. Alternativ: Rohlysat 5 Min. bei 11.000 x g zentrifugieren, Uberstand in neues
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Réhrchen geben oder geklarten Uberstand durch NucleoSpin® Filter geben, um Feststoffe

vollstandig zu entfernen.

4 DNA-Bindungsbedingungen einstellen
450 pL Puffer PC hinzufligen und grindlich durch Auf- und Abpipettieren (5 x) oder Vortexen

mischen.

5 DNA binden
NucleoSpin® Plant II Saule (griner Ring) in ein neues Auffangréhrchen (2 mL) einsetzen. Maximal
700 pL Probe aufladen, 1 Min. bei 11.000 x g zentrifugieren und Durchfluss entsorgen. Die maximale

Ladekapazitat der Saule betragt 700 L. Bei groBeren Probenvolumina Ladeschritt wiederholen.

6 Silicamembran waschen und trocknen

1. Waschen

400 uL Puffer PW1 auf die Saule geben, 1 Min. bei 11.000 x g zentrifugieren, Durchfluss entsorgen.

Hinweis: Waschen mit PW1 erhéht die Reinheit, kann jedoch die Endausbeute leicht reduzieren.

2. Waschen

700 pL Puffer PW2 auf die Saule geben, 1 Min. bei 11.000 x g zentrifugieren, Durchfluss entsorgen.

3. Waschen

Weitere 200 pL Puffer PW2 auf die Saule geben, 2 Min. bei 11.000 x g zentrifugieren, um Restpuffer

zu entfernen und Membran vollsténdig zu trocknen.

7 DNA eluieren

NucleoSpin® Plant II-Saule in ein neues 1,5-mL-Mikrozentrifugenréhrchen einsetzen. 50 uL Puffer
PE (auf 65 °C vorgewarmt) auf Membran pipettieren, 5 Min. bei 65 °C inkubieren. 1 Min. bei 11.000
X g zentrifugieren, um die DNA zu eluieren. Schritt mit weiteren 50 uL Puffer PE (65 °C) wiederholen
und in dasselbe R6hrchen eluieren. Hinweis: Fir maximale Ausbeute oder héhere Konzentrationen
alternative Elutionsverfahren beachten (Abschnitt 2.6). Elutionspuffer PE enthalt kein EDTA. Wenn
nach Lagerung ein DNA-Abbau beobachtet wird, EDTA im Puffer PE vor der Elution auf 1 mM

einstellen.
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Protokoll PCR
Versuchsanleitung Biotechnologie

Materialien

PCR-GefdBe (Eppis), Mastermix, DNA-Proben, Primermix, Socorex-Pipette 100 pl, Socorex-
Pipettenspitzen, Mikrozentrifuge und PCR-Gerdt (BioRad C1000 Thermal Cycler)

Durchfiihrung und Vorgehensweise

Mastermix fur 1 Probe: Puffer (Promega) 5 pl + dNTP (Promega) 0,5 yl + GoTaq (Promega) 0,125 pl
+ MQ-Wasser (Leadpharma) 9,375 pl => 15 pl

Primer-Mix: 20 pl Primer 1 +20 pl Primer 2 + 960 ul steriles Wasser
PCR-Vorbereitung:

- Darauf achten, dass Primermix, Mastermix und DNA-Material beim Pipettieren nicht miteinander in
Kontakt kommen. Dazu den Mastermix an den Boden des PCR-GefaBes pipettieren, Primermix an
eine Seite pipettieren und das DNA-Material an die gegentiberliegende Seite pipettieren.

- 15 pl Mastermix in jedes GefaB pipettieren.
- 10 pl Primermix in jedes GefaB pipettieren.
- Zuletzt 5 pl DNA hinzufiigen. Fir jedes GeféB neue Pipettenspitzen verwenden.

- Alle PCR-GefaBe 1 Minute zentrifugieren, sodass Mastermix, Primermix und DNA-Material
miteinander vermischt werden.

- PCR-GefaBe in das PCR-Gerdt einsetzen und das PCR-Programm starten (siehe Tabelle 12).
- Nach der PCR die Proben im Gefrierschrank (-20 °C) lagern.

Tabelle 12: Eigenschaften der PCR-Zyklen.

Durchgang Schritt Funktion Temp. Zeit

1 1. Schritt Denaturierung 94 °C 2 Min.

1x wiederholen

2 1. Schritt Denaturierung 94 °C 0,5 Min.
2. Schritt Anlagerung 55 °C 0,5 Min.
3. Schritt Extension 72 °C 0,5 Min.

34x wiederholen
3 1. Schritt Extension 72 °C 2 Min.

1x wiederholen
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Anhang 7. Die verschiedenen Bakterienkategorien

Tabelle 13: Die gefundenen Bakterienmorphologien, eingeteilt in Kategorien. Jeder Kategorie sind
die Beschreibung der Morphologie und ein Foto zugeordnet.

Kategorie | Morphologie Foto
12 Die Farbe ist weiB3. Die Struktur

ist zahfllssig. Das Bakterium

breitet sich auf dem Nahrboden

aus.

13 Die Farbe ist hellgelb. Die
Struktur ist gelatineartig. Das
Bakterium bildet kleine, runde

Kolonien.

14 Die Farbe ist durchscheinend-
weiB. Die Struktur ist
einigermaBen flauschig. Der
Schimmelpilz breitet sich aus
und die Kolonie hat fransige
Rander.

15 Die Farbe ist créme. Die Struktur
ist glatt und glanzend. Das
Bakterium breitet sich mit
fingerférmigen Ausstllpungen

aus.
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16

Die Farbe ist créme. Die Struktur
ist matt. Das Bakterium bildet
Kolonien, die mit fransigen

Randern auneinanderwachsen.

17

Die Farbe ist weiB3, an den
Randern durchscheinend. Die
Struktur ist glanzend. Das
Bakterium bildet kleine, runde

Kolonien.

18

Die Farbe ist creme. Die Struktur
ist gldnzend mit einer Anhaufung
in der Mitte der Kolonie. Das

Bakterium bildet runde Kolonien.

19

Die Farbe ist weiB3. Die Struktur
ist glanzend. Das Bakterium
bildet einzelne runde Kolonien,
die mit fingerférmigen
Ausstllpungen auslaufen

kdénnen.

20

Die Farbe ist durchscheinend-
weiB. Die Struktur ist glanzend.
Das Bakterium bildet runde

Kolonien.
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21

Die Farbe ist weiB/creme. Die
Struktur ist zahfllssig und
glanzend. Das Bakterium bildet

groBe, runde Kolonien.

22

Die Farbe ist weiB3. Die Struktur
ist matt mit Faden, die
Uberlappende Kreise bilden. Das
Bakterium wachst Uber den

gesamten Nahrboden.

23

Die Farbe ist wei3. Die Struktur
ist sowohl matt als auch

gléanzend. Das Bakterium bildet
groBe, runde Kolonien mit einer

konvexen Form.

24

Die Farbe ist wei3. Die Struktur
ist glanzend mit einem Punkt in
der Mitte der Kolonie. Das
Bakterium bildet kleine Kolonien
mit einer runden Form und

einem wellenférmigen Rand.

25

Die Farbe ist weiB3. Die Struktur
ist matt mit einer Anhaufung in
der Mitte der Kolonie. Das
Bakterium bildet groBe
unregelmaBige Kolonien mit

einem wellenférmigen Rand.

26

Die Farbe ist weiB3. Die Struktur
ist matt mit weiBen gerippten
Verdickungen. Das Bakterium
bildet groBe Kolonien mit einem

wellenférmigen Rand.
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27

Die Farbe ist gelb. Die Struktur
ist schleimig mit einem leicht
durchscheinenden Rand. Das
Bakterium wachst sowohl auf
dem Néhrboden als auch auf

dem Deckel der Petrischale.

28

Die Farbe ist hellgelb bis gelb.
Die Struktur ist gldanzend mit
einem erhéhten Rand. Das
Bakterium bildet kleine, runde

Kolonien.

29

Die Farbe ist lachsrosa. Die
Struktur ist glanzend. Das
Bakterium bildet kleine, runde

Kolonien.
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Anhang 8. Bakterienkolonien zur Identifizierung

Tabelle 14: Die Bakterienkolonien, die aus den erstellten Kategorien ausgewdhlit und mit
Gramféarbung identifiziert wurden, einschlieBlich der zugehérigen Probeninformationen und Fotos. Bei
der Identifizierung stellte sich heraus, dass die Kolonien mit der Identifikationsnummer 4 ein
Schimmelpilz waren.

Identifikationsnummer | Kategorie Dach Probe Foto
1 12 3 11
2 12 3 12
3 13 7 19
4 14 6 18
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5 15 11 25
6 16 2 7
7 17 2 9
8 17 6 18
9 17 6 18
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10 17 2
11 18 15
12 19 17
13 19 1
14 20 9
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15 20 12
16 21 12
17 21 9
18 21 23
19 22 2
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20 22 10 24
21 23 1 4
22 23 6 17
23 24 11 25
24 24 1 5
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25 25 2 6
26 25 2 8
27 25 10 24
28 25 10 24
29 26 6 18

HAS

[=1g=1-Tg]
academy

Die Stadien der Schimmelbildung sowie die
Bakterien- und Pilzdiversitat auf Reetdachern.

79



30 27 20
31 27 0
32 28 9
33 28 0
34 29 5
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Anhang 9. Erhaltene ITS1, ITS4 und ausgerichtete

Sequenzen

Reinkultur 1

ITS1 (forward):
AAGAAATCTTGGGCTTGTCCATTATTATCTATTTACTGTGAACTGTATTATTATTTGACATTTGAGGGATGTTCC
AATGTTATAAGGATAGACATTGGAAATGTTAACCGAGTCATAATCAGGTTTAGGCCTGGTATCCTATTATTATTT
ACCAAATGAATTCAGAATTAATATTGTAACATAGACCTAAAAAATCTATAAAACAACTTTTAACAACGGATCTCT
TGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAGTGCGATAACTAGTGTGAATTGCATATTCAGTGAATCATCGA
GTCTTTGAACGCAACTTGCGCTCATTGGTATTCCAATGAGCACGCCTGTTTCAGTATCAAAACAAACCCTCTAT
TCAACTTTTGTTGTATAGGATTATTGGGGGCCTCTCGATCTGTATAGATCTTGAAACCCTTGAAATTTACTAAG
GCCTGAACTTGTTTAATGCCTGAACTTTTTTTTAATATAAAGGAAAGCTCTTGTAATTGACTTTGATGGGGCCTC
CCAAATAAATCTTTTTTAAATTTGATCTGAAATCAGGTGGGATTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGGC
CGGAGGAAA

ITS4 (reverse):
GGGAACCACCTGATTTCAGATCAAATTTAAAAAAGATTTATTTGGGAGGCCCCATCAAAGTCAATTACAAGAGC
TTTCCTTTATATTAAAAAAAAGTTCAGGCATTAAACAAGTTCAGGCCTTAGTAAATTTCAAGGGTTTCAAGATCT
ATACAGATCGAGAGGCCCCCAATAATCCTATACAACAAAAGTTGAATAGAGGGTTTGTTTTGATACTGAAACAG
GCGTGCTCATTGGAATACCAATGAGCGCAAGTTGCGTTCAAAGACTCGATGATTCACTGAATATGCAATTCACA
CTAGTTATCGCACTTTGCTACGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCGTTGTTAAAAGTTGTTTTATAG
ATTTTTTAGGTCTATGTTACAATATTAATTCTGAATTCATTTGGTAAATAATAATAGGATACCAGGCCTAAACCT
GATTATGACTCGGTTAACATTTCCAATGTCTATCCTTATAACATTGGAACATCCCTCAAATGTCAAATAATAATA
CAGTTCACAGTAAATAGATAATAATGGACAAGCCAAGATTATTGATTATTTAATGATCCTTCCGCAGGTCACCC
C

Ausgerichtete Sequenz:
CCACCTGATTTCAGATCAAATTTAAAAAAGATTTATTTGGGAGGCCCCATCAAAGTCAATTACAAGAGCTTTCC
TTTATATTAAAAAAAAGTTCAGGCATTAAACAAGTTCAGGCCTTAGTAAATTTCAAGGGTTTCAAGATCTATACA
GATCGAGAGGCCCCCAATAATCCTATACAACAAAAGTTGAATAGAGGGTTTGTTTTGATACTGAAACAGGCGT
GCTCATTGGAATACCAATGAGCGCAAGTTGCGTTCAAAGACTCGATGATTCACTGAATATGCAATTCACACTAG
TTATCGCACTTTGCTACGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCGTTGTTAAAAGTTGTTTTATAGATTTT
TTAGGTCTATGTTACAATATTAATTCTGAATTCATTTGGTAAATAATAATAGGATACCAGGCCTAAACCTGATTA
TGACTCGGTTAACATTTCCAATGTCTATCCTTATAACATTGGAACATCCCTCAAATGTCAAATAATAATACAGTT
CACAGTAAATAGATAATAATGGACAAGCCAAGATT

Reinkultur 2

ITS1 (forward):
ACCTTTACTGGGATTTACTTCTCAGTATTGTTTGCTTCTATACTGTGAACCTCTGGCGATGAAGGTCGTAACTG
ACCTTCGGGAGAGACTCAGGACATATAGGCTATAATGGGTAGGCCTGTTCTGGGGTTTGATCGATGCCAATCA
GGATTACCTTTCTTCCTTTGGGAAGGAAGGTGCCTGGTACCCTTTACCATATACCATGAATTCAGAATTGAAAG
TATAATATAATAACAACTTTTAACAATGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAGTGCGATA
ACTAGTGTGAATTGCATATTCGTGAATCATCGAGTCTTTGAACGCAGCTTGCACTCTATGGATCTTCTATAGAG
TACGCTTGCTTCAGTATCATAACCAACCCACACATAAAATTTATTTTATGTGGTGATGGACAAGCTCGGTTAAAT
TTAATTATTATACCGATTGTCTAAAATACAGCCTCTTTGTAATTTTCATTAAATTACGAACTACCTAGCCATCGTG
CTTTTTTGGTCCAACCAAAAAACATATAATCTAGGGGTTCTGCTAGCCAGCAGATATTTTAATGATCTTTAACTA
TGATCTGAAGTCAAGTGGGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAG
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ITS4 (reverse):
GATCCACTTGACTTCAGATCATAGTTAAAGATCATTAAAATATCTGCTGGCTAGCAGAACCCCTAGATTATATG
TTTTTTGGTTGGACCAAAAAAGCACGATGGCTAGGTAGTTCGTAATTTAATGAAAATTACAAAGAGGCTGTATT
TTAGACAATCGGTATAATAATTAAATTTAACCGAGCTTGTCCATCACCACATAAAATAAATTTTATGTGTGGGTT
GGTTATGATACTGAAGCAAGCGTACTCTATAGAAGATCCATAGAGTGCAAGCTGCGTTCAAAGACTCGATGAT
TCACGAATATGCAATTCACACTAGTTATCGCACTTTGCTACGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCAT
TGTTAAAAGTTGTTATTATATTATACTTTCAATTCTGAATTCATGGTATATGGTAAAGGGTACCAGGCACCTTCC
TTCCCAAAGGAAGAAAGGTAATCCTGATTGGCATCGATCAAACCCCAGAACAGGCCTACCCATTATAGCCTAT
ATGTCCTGAGTCTCTCCCGAAGGTCAGTTACGACCTTCATCGCCAGAGGTTCACAGTATAGAAGCAAACAATA
CTGAGAAGTAAATCCCAGTAAAGTGCCAATACATTAGTTAATGATCCTTCCGCAGGTCACCCTTACGGAA

Ausgerichtete Sequenz:
CCACTTGACTTCAGATCATAGTTAAAGATCATTAAAATATCTGCTGGCTAGCAGAACCCCTAGATTATATGTTTT
TTGGTTGGACCAAAAAAGCACGATGGCTAGGTAGTTCGTAATTTAATGAAAATTACAAAGAGGCTGTATTTTAG
ACAATCGGTATAATAATTAAATTTAACCGAGCTTGTCCATCACCACATAAAATAAATTTTATGTGTGGGTTGGTT
ATGATACTGAAGCAAGCGTACTCTATAGAAGATCCATAGAGTGCAAGCTGCGTTCAAAGACTCGATGATTCAC
GAATATGCAATTCACACTAGTTATCGCACTTTGCTACGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCATTGTT
AAAAGTTGTTATTATATTATACTTTCAATTCTGAATTCATGGTATATGGTAAAGGGTACCAGGCACCTTCCTTCC
CAAAGGAAGAAAGGTAATCCTGATTGGCATCGATCAAACCCCAGAACAGGCCTACCCATTATAGCCTATATGT
CCTGAGTCTCTCCCGAAGGTCAGTTACGACCTTCATCGCCAGAGGTTCACAGTATAGAAGCAAACAATACTGA
GAAGTAAATCCCAGTAAAG

Reinkultur 3

ITS1 (forward):
TAAGAAGGGCCTCCTAGAACTTGTTCTAGTTAGGTTCATTCTTTTTTACTGTGAACTGTTTTAATTTTCAGCGTT
TGAGGAATGTCTTTTAGTCATAGGGATAGACTATTAGAATGTTAACCGAGCTGAAGTCAGGTTTAGACCTGGTA
TCCTATTAATTATTTACCAAAAGAATTCAGTATTATTATTGTAACATAAGCGTAAAAAACTTATAAAACAACTTTT
AACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAGTGCGATAACTAGTGTGAATTGCATATTC
AGTGAATCATCGAGTCTTTGAACGCAACTTGCGCTCAATGGTATTCCATTGAGCACGCCTGTTTCAGTATCAAA
AACACCCCACATTCATAATTTTGTTGTGAATGGAACTGAGAATTTCGACTTGTTTGAATTCTTTAAACTTATTAG
GCCTGAACTATTGTTCTTTCTGCCTGAACATTTTTTTAATATAAAGGAATGCTCTAGTATTAAGACTATCTCTGG
GGCCTCCCAAATAAAACTTTCTTAAATTTGATCTGAAATCAGGCGGGATTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAA
TAAGGCGGAGGAAAA

ITS4 (reverse):
ATGGGATCCGCCTGATTTCGATCAATTTAAGAAAGTTTTATTTGGGAGGCCCCAGAGATAGTCTTAATACTAGA
GCATTCCTTTATATTAAAAAAATGTTCAGGCAGAAAGAACAATAGTTCAGGCCTAATAAGTTTAAAGAATTCAAA
CAAGTCGAAATTCTCAGTTCCATTCACAACAAAATTATGAATGTGGGGTGTTTTTGATACTGAAACAGGCGTGC
TCAATGGAATACCATTGAGCGCAAGTTGCGTTCAAAGACTCGATGATTCACTGAATATGCAATTCACACTAGTT
ATCGCACTTTGCTACGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCGTTGTTAAAAGTTGTTTTATAAGTTTTTI
ACGCTTATGTTACAATAATAATACTGAATTCTTTTGGTAAATAATTAATAGGATACCAGGTCTAAACCTGACTTC
AGCTCGGTTAACATTCTAATAGTCTATCCCTATGACTAAAAGACATTCCTCAAACGCTGAAAATTAAAACAGTTC
ACAGTAAAAAAGAATGAACCTAACTAGAACAAGTTCTAGGAGGCCATCTAAATTATTTAATGATCCTTCCGCAG
GTTCACCCTACGGAA

Ausgerichtete Sequenz:

CCGCCTGATTTCGATCAATTTAAGAAAGTTTTATTTGGGAGGCCCCAGAGATAGTCTTAATACTAGAGCATTCC
TTTATATTAAAAAAATGTTCAGGCAGAAAGAACAATAGTTCAGGCCTAATAAGTTTAAAGAATTCAAACAAGTC
GAAATTCTCAGTTCCATTCACAACAAAATTATGAATGTGGGGTGTTTTTGATACTGAAACAGGCGTGCTCAATG
GAATACCATTGAGCGCAAGTTGCGTTCAAAGACTCGATGATTCACTGAATATGCAATTCACACTAGTTATCGCA
CTTTGCTACGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCGTTGTTAAAAGTTGTTTTATAAGTTTTTTACGCTT
ATGTTACAATAATAATACTGAATTCTTTTGGTAAATAATTAATAGGATACCAGGTCTAAACCTGACTTCAGCTCG
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GTTAACATTCTAATAGTCTATCCCTATGACTAAAAGACATTCCTCAAACGCTGAAAATTAAAACAGTTCACAGTA
AAAAAGAATGAACCTAACTAGAACAAGTTCTAGGAGGCC

Reinkultur 4

ITS1 (forward):
AATGAGTCTTCAATCATTGAAGCTTCTTCCCATTGTGCTGGCTTTGACCGTATGTTATGTTGGGGATTAAACAT
GGTTGAGAATTTATTTTCGGCCGTCCCCAACAAATTATCTTATCCTTTATTAAATTGAACTGAACTCATTTTGAG
ATTACATAAAAAAATAATCTTTTAATACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGCA
GCGAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCATAATTCAGTGAATCATCCAATCTTTGAACGCACATTGCACTCTAT
GGTATTCCGTAAAGTATGCCTGTTTCAGTATCATGAACACCTCACTACTATAACTTTGGTTGTAATTAGTGGACT
TGGGATGCGCTGGTGTCAATCCCCCCTTCTAAAAAGGAGTTCTTGCGCTGTT

ITS4 (reverse):
GGGGTCCTGATTTCGATCAAATTTGAAGAGGATAAATCCTCAAAAATTCTGTATATCAAGACTGTCAAATTCTA
AGCAAAAAAAGCCAGGATTTCAACATTACTGCCGAAACTTATTAGGCCAACATGCTGTTAAAACAAATCAACAG
TGCAAGAACTCCATTTTAGAAGGGCTGATTGACACCAGCGCATCCCAAGTCCACTAATTACAACCAAAGTTATA
GTAGTGAGGTGTTCATGATACTGAAACAGGCATACTCTACGGAATACCATAAAGTGCAATGTGCGTTCAAAGA
TTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACATTACGTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGAGAACC
AAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTGTATTAAAAGATTATTTTTTTATGTAATCTCAAAATGAGTTCATTTCATTTTAA
TAAAGGATAAAATAATTTGTTGGGGACGGCCGAAAAAAAATTCTCAACCATGTTTAATCCCCAACATAAAATAC
GGACAAAGCCAGCACGGTGGGAAGAAGCTTCGATGATTGAAGACTCACTTCATTAATGATCCTTCCGCACGTT
CACCTAAGGAAGG

Ausgerichtete Sequenz:
AACAGTGCAAGAACTCCATTTTAGAAGGGCTGATTGACACCAGCGCATCCCAAGTCCACTAATTACAACCAAA
GTTATAGTAGTGAGGTGTTCATGATACTGAAACAGGCATACTCTACGGAATACCATAAAGTGCAATGTGCGTTC
AAAGATTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACATTACGTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGA
GAACCAAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTGTATTAAAAGATTATTTTTTTATGTAATCTCAAAATGAGTTCATTTCA
TTTTAATAAAGGATAAAATAATTTGTTGGGGACGGCCGAAAAAAAATTCTCAACCATGTTTAATCCCCAACATA
AAATACGGACAAAGCCAGCACGGTGGGAAGAAGCTTCGATGATTGAAGACTCA

Reinkultur 5

ITS1 (forward):

AAAGAGTTTATGGGACTTTTTAATCCATATCCACCTTGTGTGCAATGTCAGTCGATCTTCTTCATGGAGATCGA
CCAAACATCAACCTTTATTTTTTAACTCTTTGTCTGAAAAATATTATGAATAAACAATTCAAAATACAACTTTCAA
CAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTC
AGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCATATTGCGCTCTTTGGTATTCCGAAGAGCATGCTTGTTTGAGTATCAGT
AAACACCTCAAAGCTTTTGGATTTTTTAATCGAAAAGCTTTGGACTTGAGCAATCCCAACACCAATCTTTTTGAG
ATCGGTGGCGGGTTGCTTGAAATGCAGGTGCAGCTGGACATTCTCCTGAGCTAAAAGCATATTCATTTAGTCC
CGTCAAACGGATTATTACTTTTGCTGCAGCTAACATAAAGGGAGTTTGACCGTATTGGCTGACTGATGCAGGA
TTTCACAAGGGTCGGCAACGATTCTTGTTAAACTCGATCTCAAATCAAGTAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCA
TATCAATAAAC

ITS4 (reverse):
ATCTTCTTGATTTGAGATCGAGTTTAACAAGAATCGTTGCCGACCCTTGTGAAATCCTGCATCAGTCAGCCAAT
ACGGTCAAACTCCCTTTATGTTAGCTGCAGCAAAAGTAATAATCCGTTTGACGGGACTAAATGAATATGCTTTT
AGCTCAGGAGAATGTCCAGCTGCACCTGCATTTCAAGCAACCCGCCACCGATCTCAAAAAGATTGGTGTTGGG
ATTGCTCAAGTCCAAAGCTTTTCGATTAAAAAATCCAAAAGCTTTGAGGTGTTTACTGATACTCAAACAAGCAT
GCTCTTCGGAATACCAAAGAGCGCAATATGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACATTA
CGTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGAGAGCCAAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTGTATTTTGAATT
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GTTTATTCATAATATTTTTCAGACAAAGAGTTAAAAAATAAAGGTTGATGTTTGGTCGATCTCCATGAAGAAGAT
CGACTGACATTGCACACAAGGTGGATATGGATTTAAAAAGTGCCATAAAACACTTATTATGAATGATCCTTCCG
CAGTCACCC

Ausgerichtete Sequenz:
TCTTCTTGATTTGAGATCGAGTTTAACAAGAATCGTTGCCGACCCTTGTGAAATCCTGCATCAGTCAGCCAATA
CGGTCAAACTCCCTTTATGTTAGCTGCAGCAAAAGTAATAATCCGTTTGACGGGACTAAATGAATATGCTTTTA
GCTCAGGAGAATGTCCAGCTGCACCTGCATTTCAAGCAACCCGCCACCGATCTCAAAAAGATTGGTGTTGGGA
TTGCTCAAGTCCAAAGCTTTTCGATTAAAAAATCCAAAAGCTTTGAGGTGTTTACTGATACTCAAACAAGCATG
CTCTTCGGAATACCAAAGAGCGCAATATGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACATTAC
GTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGAGAGCCAAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTGTATTTTGAATTG
TTTATTCATAATATTTTTCAGACAAAGAGTTAAAAAATAAAGGTTGATGTTTGGTCGATCTCCATGAAGAAGATC
GACTGACATTGCACACAAGGTGGATATGGATTTAAAAAGTGCCATAAA

Reinkultur 6

ITS1 (forward):
GAATGTAAGGCTTTGCCTGCTATCTCTTACCCATGTCTTTTGAGTACCTTCGTTTCCTCGGCGGGTCCGCCCGC
CGATTGGACAATTTAAACCATTTGCAGTTGCAATCAGCGTCTGAAAAAACTTAATAGTTACAACTTTCAACAAC
GGATCTCTTGGTTCTGGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAGTGTGAATTGCAGAATTCAGTG
AATCATCGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCTTGGTATTCCATGGGGCATGCCTGTTCGAGCGTCATTTGTA
CCTTCAAGCTCTGCTTGGTGTTGGGTGTTTGTCTCGCCTCTGCGCGTAGACTCGCCTCAAAACAATTGGCAGC
CGGCGTATTGATTTCGGAGCGCAGTACATCTCGCGCTTTGCACTCATAACGACGACGTCCAAAAGTACTTTTTT
ACACTCTTGACCTCGGATCAGGTAGGGATACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCCGGAGGAAAAGC

ITS4 (reverse):
TCCCTACCTGATCCGAGGTCAAGAGTGTAAAAAGTACTTTTGGACGTCGTCGTTATGAGTGCAAAGCGCGAGA
TGTACTGCGCTCCGAAATCAATACGCCGGCTGCCAATTGTTTTGAGGCGAGTCTACGCGCAGAGGCGAGACA
AACACCCAACACCAAGCAGAGCTTGAAGGTACAAATGACGCTCGAACAGGCATGCCCCATGGAATACCAAGG
GGCGCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACACTACTTATCGCATTTCGCTGCG
TTCTTCATCGATGCCAGAACCAAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTGTAACTATTAAGTTTTTTCAGACGCTGATTG
CAACTGCAAATGGTTTAAATTGTCCAATCGGCGGGCGGACCCGCCGAGGAAACGAAGGTACTCAAAAGACAT
GGGTAAGAGATAGCAGGCAAAGCCTACAACTCTAGGTAATGATCCTTCCGCAGGTTCACCTACGGAAGAAT

Ausgerichtete Sequenz:
TCCCTACCTGATCCGAGGTCAAGAGTGTAAAAAGTACTTTTGGACGTCGTCGTTATGAGTGCAAAGCGCGAGA
TGTACTGCGCTCCGAAATCAATACGCCGGCTGCCAATTGTTTTGAGGCGAGTCTACGCGCAGAGGCGAGACA
AACACCCAACACCAAGCAGAGCTTGAAGGTACAAATGACGCTCGAACAGGCATGCCCCATGGAATACCAAGG
GGCGCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACACTACTTATCGCATTTCGCTGCG
TTCTTCATCGATGCCAGAACCAAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTGTAACTATTAAGTTTTTTCAGACGCTGATTG
CAACTGCAAATGGTTTAAATTGTCCAATCGGCGGGCGGACCCGCCGAGGAAACGAAGGTACTCAAAAGACAT
GGGTAAGAGATAGCAGGCAAAGCCTACA

Reinkultur 7

ITS1 (forward):
TCAAACTCCCAACCCATGTGAACTTACCATTGTTGCCTCGGCAGAAGCTGCTCGGTGCACCCTACCTTGGAAC
GGCCTACCCTGTAGCGCCTTACCCTGGAACGGCTTACCCTGTAGCGGCTGCCGGTGGACTACCAAACTCTTGT
TATTTTATTGTAATCTGAGCGTCTTATTTTAATAAGTCAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTGGCATCG
ATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCA
CATTGCGCCCATTAGTATTCTAGTGGGCATGCCTGTTCGAGCGTCATTTCAACCCTTAAGCCTAGCTTAGTGTT
GGGAGCCTACTGCTTTTACTAGCTGTAGCTCCTGAAATACAACGGCGGATCTGCGATATCCTCTGAGCGTAGT
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AATTTTTATCTCGCTTTTGACTGGAGTTGCAGCGTCTTTAGCCGCTAAATCCCCCAATTTTTAATGGTTGACCTC
GGATCAGGTAGGAATACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCCGGAGGAAATACCC

ITS4 (reverse):
TCCTACTGATCCGAGGTCAACCATTAAAAATTGGGGGATTTAGCGGCTAAAGACGCTGCAACTCCAGCTCCAA
AAGCGAGATAAAAATTACTACGCTCAGAGGATATCGCAGATCCGCCGTTGTATTTCAGGAGCTACAGCTAGTA
AAAGCAGTAGGCTCCCAACACTAAGCTAGGCTTAAGGGTTGAAATGACGCTCGAACAGGCATGCCCACTAGAA
TACTAATGGGCGCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACATTACTTATCGCATTT
CGCTGCGTTCTTCATCGATGCCAGAACCAAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTTTGACTTATTAAAATAAGACGCTC
AGATTACAATAAAATAACAAGAGTTTGGTAGTCCACCGGCAGCCGCTACAGGGTAAGCCGTTCCAGGGTAAGG
CGCTACAGGGTAGGCCGTTCCAAGGTAGGGTGCACCGAGCAGCTTCTGCCGAGGCAACAATGGTAAGTTCAC
ATGGGTTGGGAGTTTAGAAAACTCTATAATGATCCCTCCGCAGGTTCACCTACGGAAGC

Ausgerichtete Sequenz:
TCCTACTGATCCGAGGTCAACCATTAAAAATTGGGGGATTTAGCGGCTAAAGACGCTGCAACTCCAGCTCCAA
AAGCGAGATAAAAATTACTACGCTCAGAGGATATCGCAGATCCGCCGTTGTATTTCAGGAGCTACAGCTAGTA
AAAGCAGTAGGCTCCCAACACTAAGCTAGGCTTAAGGGTTGAAATGACGCTCGAACAGGCATGCCCACTAGAA
TACTAATGGGCGCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACATTACTTATCGCATTT
CGCTGCGTTCTTCATCGATGCCAGAACCAAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTTTGACTTATTAAAATAAGACGCTC
AGATTACAATAAAATAACAAGAGTTTGGTAGTCCACCGGCAGCCGCTACAGGGTAAGCCGTTCCAGGGTAAGG
CGCTACAGGGTAGGCCGTTCCAAGGTAGGGTGCACCGAGCAGCTTCTGCCGAGGCAACAATGGTAAGTTCAC
ATGGGTTGGGAGTTT

Reinkultur 8

ITS1 (forward):
AAAGATAACTCCAAACCCAATGTGAACCATACCAAACTGTTGCCTCGGCGGGGTCACGCCCCGGGTGCGTCG
CAGCCCCGGAACCAGGCGCCCGCCGGAGGGACCAACCAAACTCTTTTCTGTAGTCCCCTCGCGGACGTTATTT
CTTACAGCTCTGAGCAAAAATTCAAAATGAATCAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTGGCATCGATGA
AGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACATT
GCGCCCGCCAGTATTCTGGCGGGCATGCCTGTCCGAGCGTCATTTCAACCCTCGAACCCCTCCGGGGGGTCG
GCGTTGGGGACCTCGGGAGCCCCTAAGACGGGATCCCGGCCCCGAAATACAGTGGCGGTCTCGCCGCAGCC
TCTCCTGCGCAGTAGTTTGCACAACTCGCACCGGGAGCGCGGCGCGTCCACGTCCGTAAAACACCCAACTTCT
GAAATGTTGACCTCGGATCAGGTAGGAATACCCGCTGAACTTAAGCATATCATAAACCG

ITS4 (reverse):
GGATCTACCTGATCCGAGGTCAACATTTCAGAAGTTGGGTGTTTTACGGACGTGGACGCGCCGCGCTCCCGG
TGCGAGTTGTGCAAACTACTGCGCAGGAGAGGCTGCGGCGAGACCGCCACTGTATTTCGGGGCCGGGATCC
CGTCTTAGGGGCTCCCGAGGTCCCCAACGCCGACCCCCCGGAGGGGTTCGAGGGTTGAAATGACGCTCGGA
CAGGCATGCCCGCCAGAATACTGGCGGGCGCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGAATTCTGCAAT
TCACATTACTTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCCAGAACCAAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTTTGA
TTCATTTTGAATTTTTGCTCAGAGCTGTAAGAAATAACGTCCGCGAGGGGACTACAGAAAAGAGTTTGGTTGGT
CCCTCCGGCGGGCGCCTGGTTCCGGGGCTGCGACGCACCCGGGGCGTGACCCCGCCGAGGCAACAGTTTGG
TATGGTTCACATTGGGTTTGGGAGTTGTAAACTCGGTAATGATCCCTCCGCAGGTCACCCCTACGGAAGGATT
ACCGAGTTTACAACTCCCAAACCCAATGTGAACCATACCAAACTGTTGCCTCGGCGGGGTCACGCCCCGGGTG
CGTCGCAACCCGGAAACCAGGCGCCC

Ausgerichtete Sequenz:

CTACCTGATCCGAGGTCAACATTTCAGAAGTTGGGTGTTTTACGGACGTGGACGCGCCGCGCTCCCGGTGCG
AGTTGTGCAAACTACTGCGCAGGAGAGGCTGCGGCGAGACCGCCACTGTATTTCGGGGCCGGGATCCCGTCT
TAGGGGCTCCCGAGGTCCCCAACGCCGACCCCCCGGAGGGGTTCGAGGGTTGAAATGACGCTCGGACAGGC
ATGCCCGCCAGAATACTGGCGGGCGCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACA
TTACTTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCCAGAACCAAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTTTGATTCATT
TTGAATTTTTGCTCAGAGCTGTAAGAAATAACGTCCGCGAGGGGACTACAGAAAAGAGTTTGGTTGGTCCCTC
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CGGCGGGCGCCTGGTTCCGGGGCTGCGACGCACCCGGGGCGTGACCCCGCCGAGGCAACAGTTTGGTATGG
TTCACATTGGGTTTGGGAGTT

Teil 2:
AACTCCCAAACCCAATGTGAACCATACCAAACTGTTGCCTCGGCGGGGTCACGCCCCGGGTGCGTCGCAACC
CGGAAACCAGGCGCCC

Reinkultur 9

ITS1 (forward):
CAATTAACTCCCAAACCCAATGTGAACCATACCAAACTGTTGCCTCGGCGGGGTCACGCCCCGGGTGCGTCGC
AGCCCCGGAACCAGGCGCCCGCCGGAGGGACCAACCAAACTCTTTCTGTAGTCCCCTCGCGGACGTTATTTCT
TACAGCTCTGAGCAAAAATTCAAAATGAATCAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTGGCATCGATGAAG
AACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACATTGC
GCCCGCCAGTATTCTGGCGGGCATGCCTGTCCGAGCGTCATTTCAACCCTCGAACCCCTCCGGGGGGTCGGC
GTTGGGGATCGGGAACCCCTAAGACGGGATCCCGGCCCCGAAATACAGTGGCGGTCTCGCCGCAGCCTCTCA
TGCGCAGTAGTTTGCACAACTCGCACCGGGAGCGCGGCGCGTCCACGTCCGTAAAACACCCAACTTCTGAAA
TGTTGACCTCGGATCAGGTAGGAATACCCGCTGAACTTAAGCATATCAAAACC

ITS4 (reverse):
CGGGATCTACCTGATCCGAGGTCAACATTTCAGAAGTTGGGTGTTTTACGGACGTGGACGCGCCGCGCTCCC
GGTGCGAGTTGTGCAAACTACTGCGCATGAGAGGCTGCGGCGAGACCGCCACTGTATTTCGGGGCCGGGATC
CCGTCTTAGGGGTTCCCGATCCCCAACGCCGACCCCCCGGAGGGGTTCGAGGGTTGAAATGACGCTCGGACA
GGCATGCCCGCCAGAATACTGGCGGGCGCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTC
ACATTACTTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCCAGAACCAAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTTTGATT
CATTTTGAATTTTTGCTCAGAGCTGTAAGAAATAACGTCCGCGAGGGGACTACAGAAAGAGTTTGGTTGGTCC
CTCCGGCGGGCGCCTGGTTCCGGGGCTGCGACGCACCCGGGGCGTGACCCCGCCGAGGCAACAGTTTGGTA
TGGTTCACATTGGGTTTGGGAGTTGTAAACTCGGTAATGATCCCTCCGCAGGTCACCC

Ausgerichtete Sequenz:
CTACCTGATCCGAGGTCAACATTTCAGAAGTTGGGTGTTTTACGGACGTGGACGCGCCGCGCTCCCGGTGCG
AGTTGTGCAAACTACTGCGCATGAGAGGCTGCGGCGAGACCGCCACTGTATTTCGGGGCCGGGATCCCGTCT
TAGGGGTTCCCGATCCCCAACGCCGACCCCCCGGAGGGGTTCGAGGGTTGAAATGACGCTCGGACAGGCAT
GCCCGCCAGAATACTGGCGGGCGCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACATT
ACTTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCCAGAACCAAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTTTGATTCATTTT
GAATTTTTGCTCAGAGCTGTAAGAAATAACGTCCGCGAGGGGACTACAGAAAGAGTTTGGTTGGTCCCTCCGG
CGGGCGCCTGGTTCCGGGGCTGCGACGCACCCGGGGCGTGACCCCGCCGAGGCAACAGTTTGGTATGGTTC
ACATTGGGTTTGGGAGTT

Reinkultur 10

ITS1 (forward):
ACAGAAATCTTTCAACTCGAAAGATCTTTTCCTTTGTGCTGGCTTTGACCGTATGTAATTTTGGGACTTAAACAT
GGTAGGCCTTACGGTTTACCGGTCCCAAAAACAATATATCATCCTTATGAAAAACTTACTGAACAACTAAACAA
TGATTTTAATAATCTGTTTAAAACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCG
AAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACATTGCACTCCTTGGT
ATTCCGAGGAGTATGCCTGTTTCAGTATCATGAGCACTCTCACACCTAACCTTTGGGTTATGTTGTGGAATTGG
GATGCGCCGATTTTTACTAGTCGGCACTCCTAAAATGTAGCTCTTGGCTGTTTCCTATTACAGCAGTTTGGCCT
AATAGTTTTGACTTTTGTCAAATCTTTGGCTACATTTGCTTCTGGAAATCAGTCTTGATAATACAGAAAACTCAT
TTCAAACTTTGATCTGAAATCAGGTAGGGCTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCCGGAAGGAAAAAA

ITS4 (reverse):
GGGACCTACCTGATTTCAGATCAAAGTTTGAAATGAGTTTTCTGTATTATCAAGACTGATTTCCAGAAGCAAAT
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GTAGCCAAAGATTTGACAAAAGTCAAAACTATTAGGCCAAACTGCTGTAATAGGAAACAGCCAAGAGCTACAT
TTTAGGAGTGCCGACTAGTAAAAATCGGCGCATCCCAATTCCACAACATAACCCAAAGGTTAGGTGTGAGAGT
GCTCATGATACTGAAACAGGCATACTCCTCGGAATACCAAGGAGTGCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATT
CACTGAATTCTGCAATTCACATTACGTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCG
TTGTTGAAAGTTGTTTTAAACAGATTATTAAAATCATTGTTTAGTTGTTCAGTAAGTTTTTCATAAGGATGATATA
TTGTTTTTGGGACCGGTAAACCGTAAGGCCTACCATGTTTAAGTCCCAAAATTACATACGGTCAAAGCCAGCAC
AAAGGAAAAGATCTTTCGAGTTGAAAGATTATCTTTTGGTAATGATCCTTCCGCAGGTCACCCC

Ausgerichtete Sequenz:
CCTACCTGATTTCAGATCAAAGTTTGAAATGAGTTTTCTGTATTATCAAGACTGATTTCCAGAAGCAAATGTAGC
CAAAGATTTGACAAAAGTCAAAACTATTAGGCCAAACTGCTGTAATAGGAAACAGCCAAGAGCTACATTTTAGG
AGTGCCGACTAGTAAAAATCGGCGCATCCCAATTCCACAACATAACCCAAAGGTTAGGTGTGAGAGTGCTCAT
GATACTGAAACAGGCATACTCCTCGGAATACCAAGGAGTGCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGA
ATTCTGCAATTCACATTACGTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCGTTGTTG
AAAGTTGTTTTAAACAGATTATTAAAATCATTGTTTAGTTGTTCAGTAAGTTTTTCATAAGGATGATATATTGTTT
TTGGGACCGGTAAACCGTAAGGCCTACCATGTTTAAGTCCCAAAATTACATACGGTCAAAGCCAGCACAAAGG
AAAAGATCTTTCGAGTTGAAAGATTATCT

Reinkultur 11

ITS1 (forward):

GTAAAGAAATCTTTCAACTCGAAAGATCTTTTCCTTTGTGCTGGCTTTGACCGTATGTAATTTTGGGACTTAAAC
ATGGTAGGCCTTACGGTTTACCGGTCCCAAAAACAATATATCATCCTTATGAAAAACTTACTGAACAACTAAAC
AATGATTTTAATAATCTGTTTAAAACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGCAG
CGAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACATTGCACTCCTTG
GTATTCCGAGGAGTATGCCTGTTTCAGTATCATGAGCACTCTCACACCTAACCTTTGGGTTATGTTGTGGAATT
GGGATGCGCCGATTTTTACTAGTCGGCACTCCTAAAATGTAGCTCTTGGCTGTTTCCTACTACAGCAGTTTGGC
CTAATAGTTTTGACTTTTGTCAAATCTTTGGCTACATTTGCTTCTGGAAATCAGTCTTGATAATACAGAAAACTC

ATTTCAAACTTTGATCTGAAATCAGGTAGGGCTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCCGGAGGAAACA
AAA

ITS4 (reverse):
GGACCTACCTGATTTCAGATCAAAGTTTGAAATGAGTTTTCTGTATTATCAAGACTGACTTCCAGAAGCAAATG
TAGCCAAAGATTTGACAAAAGTCAAAACTATTAGGCCAAACTGCTGTAATAGGAAACAGCCAAGAGCTACATTT
TAGGAGTGCCGACTAGTAAAAATCGGCGCATCCCAATTCCACAACATAACCCAAAGGTTAGGTGTGAGAGTGC
TCATGATACTGAAACAGGCATACTCCTCGGAATACCAAGGAGTGCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCA
CTGAATTCTGCAATTCACATTACGTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCGTT
GTTGAAAGTTGTTTTAAACAGATTATTAAAATCATTGTTTAGTTGTTCAGTAAGTTTTTCATAAGGATGATATATT
GTTTTTGGGACCGGTAAACCGTAAGGCCTACCATGTTTAAGTCCCAAAATTACATACGGTCAAAGCCAGCACA
AAGGAAAAGATCTTTCGAGTTGAAAGATTATCTTTTGGTAATGATCCTTCCGCAGGTCACC

Ausgerichtete Sequenz:
CCTACCTGATTTCAGATCAAAGTTTGAAATGAGTTTTCTGTATTATCAAGACTGACTTCCAGAAGCAAATGTAG
CCAAAGATTTGACAAAAGTCAAAACTATTAGGCCAAACTGCTGTAATAGGAAACAGCCAAGAGCTACATTTTAG
GAGTGCCGACTAGTAAAAATCGGCGCATCCCAATTCCACAACATAACCCAAAGGTTAGGTGTGAGAGTGCTCA
TGATACTGAAACAGGCATACTCCTCGGAATACCAAGGAGTGCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTG
AATTCTGCAATTCACATTACGTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCGTTGTT
GAAAGTTGTTTTAAACAGATTATTAAAATCATTGTTTAGTTGTTCAGTAAGTTTTTCATAAGGATGATATATTGTT
TTTGGGACCGGTAAACCGTAAGGCCTACCATGTTTAAGTCCCAAAATTACATACGGTCAAAGCCAGCACAAAG
GAAAAGATCTTTCGAGTTGAAAGATTATCTTT

Reinkultur 12
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ITS1 (forward):
AACAGAAGGGCCTCTGGGTCCAACCTCCCACCCGTGTTTATCGTACCTTGTTGCTTCGGCGGGCCCGCCGCAA
GGCCGCCGGGGGGCATCTGCCCTCTGGCCCGCGCCCGCCGAAGACACCATTGAACGCTGTCTGAAGATTGCA
GTCTGAGCAATTAGTTAAATAACTTAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCCGGCATCGATGAAGAACGCA
GCGAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAGTCTTTGAACGCACATTGCGCCCCC
TGGTATTCCGGGGGGCATGCCTGTCCGAGCGTCATTGCTGCCCTCAAGCACGGCTTGTGTGTTGGGCTCCGT
CCTCCTTCCGGGGGACGGGCCCGAAAGGCAGCGGCGGCACCGCGTCCGGTCCTCGAGCGTATGGGGCTTCG
TCACCCGCTCTGCAGGCCCGGCCGGCGCTTGCCGACACATCAATCTTTTTTCCAGGTTGACCTCGGATCAGGT
AGGGATACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCCGGAGGA

ITS4 (reverse):
GGGTCCTACTGATCCGAGGTCAACCTGGGAAAAAGATTGATGTGTCGGCAAGCGCCGGCCGGGCCTGCAGA
GCGGGTGACGAAGCCCCATACGCTCGAGGACCGGACGCGGTGCCGCCGCTGCCTTTCGGGCCCGTCCCCCG
GAAGGAGGACGGAGCCCAACACACAAGCCGTGCTTGAGGGCAGCAATGACGCTCGGACAGGCATGCCCCCC
GGAATACCAGGGGGCGCAATGTGCGTTCAAAGACTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACATTACGTATC
GCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCCGGAACCAAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTTTAAGTTATTTAACTAAT
TGCTCAGACTGCAATCTTCAGACAGCGTTCAATGGTGTCTTCGGCGGGCGCGGGCCAGAGGGCAGATGCCCC
CCGGCGGCCTTGCGGCGGGCCCGCCGAAGCAACAAGGTACGATAAACACGGGTGGGAGGTTGGACCCAGAG
GGCCCTCACTCGGTAATGATCCTTCCGCAGGTTCACCCTACGGAAGGCATTACCTAGTGAGGGCCCTCTGGGT
CCAACCTCCCACCCGTGTTTATCGTACCTTGTTGCTTCGGCGGGCCCGCCGCAAGGCCGCCGGGGGGCATCT
GCCCTCTGGCCCGCGCCCCAAAAA

Ausgerichtete Sequenz:
CCTACTGATCCGAGGTCAACCTGGGAAAAAGATTGATGTGTCGGCAAGCGCCGGCCGGGCCTGCAGAGCGG
GTGACGAAGCCCCATACGCTCGAGGACCGGACGCGGTGCCGCCGCTGCCTTTCGGGCCCGTCCCCCGGAAG
GAGGACGGAGCCCAACACACAAGCCGTGCTTGAGGGCAGCAATGACGCTCGGACAGGCATGCCCCCCGGAA
TACCAGGGGGCGCAATGTGCGTTCAAAGACTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACATTACGTATCGCATT
TCGCTGCGTTCTTCATCGATGCCGGAACCAAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTTTAAGTTATTTAACTAATTGCTC
AGACTGCAATCTTCAGACAGCGTTCAATGGTGTCTTCGGCGGGCGCGGGCCAGAGGGCAGATGCCCCCCGG
CGGCCTTGCGGCGGGCCCGCCGAAGCAACAAGGTACGATAAACACGGGTGGGAGGTTGGACCCAGAGGGCC
CT

Teil 2:

AGGGCCCTCTGGGTCCAACCTCCCACCCGTGTTTATCGTACCTTGTTGCTTCGGCGGGCCCGCCGCAAGGCC
GCCGGGGGGCATCTGCCCTCTGGCCCGLGLCC

Reinkultur 13

ITS1 (forward):
CAGAAGGGCCTCTGGGTCCAACCTCCCACCCGTGTTTATCGTACCTTGTTGCTTCGGCGGGCCCGCCGCAAG
GCCGCCGGGGGGCATCTGCCCTCTGGCCCGCGCCCGCCGAAGACACCATTGAACGCTGTCTGAAGATTGCAG
TCTGAGCAATTAGTTAAATAACTTAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCCGGCATCGATGAAGAACGCAG
CGAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAGTCTTTGAACGCACATTGCGCCCCCT
GGTATTCCGGGGGGCATGCCTGTCCGAGCGTCATTGCTGCCCTCAAGCACGGCTTGTGTGTTGGGCTCCGTC
CTCCTCCCGGGGGACGGGCCCGAAAGGCAGCGGCGGCACCGCGTCCGGTCCTCGAGCGTATGGGGCTTCGT
CACCCGCTCTGTAGGCCCGGCCGGCGCTTGCCGACACATCAATCTTTTTTCCAGGTTGACCTCGGATCAGGTA
GGGATACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCCGGAGGAAACC

ITS4 (reverse):
GGGTCCTACTGATCCGAGGTCAACCTGGGAAAAAGATTGATGTGTCGGCAAGCGCCGGCCGGGCCTACAGAG
CGGGTGACGAAGCCCCATACGCTCGAGGACCGGACGCGGTGCCGCCGCTGCCTTTCGGGCCCGTCCCCCGG
GAGGAGGACGGAGCCCAACACACAAGCCGTGCTTGAGGGCAGCAATGACGCTCGGACAGGCATGCCCCCCG
GAATACCAGGGGGCGCAATGTGCGTTCAAAGACTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACATTACGTATCG
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CATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCCGGAACCAAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTTTAAGTTATTTAACTAATT
GCTCAGACTGCAATCTTCAGACAGCGTTCAATGGTGTCTTCGGCGGGCGCGGGCCAGAGGGCAGATGCCCCC
CGGCGGCCTTGCGGCGGGCCCGCCGAAGCAACAAGGTACGATAAACACGGGTGGGAGGTTGGACCCAGAGG
GCCCTCACTCGGTAATGATCCTTCCGCAGGTCACCCTACGGAAGTCATTA

Ausgerichtete Sequenz:
CCTACTGATCCGAGGTCAACCTGGGAAAAAGATTGATGTGTCGGCAAGCGCCGGCCGGGCCTACAGAGCGG
GTGACGAAGCCCCATACGCTCGAGGACCGGACGCGGTGCCGCCGCTGCCTTTCGGGCCCGTCCCCCGGGAG
GAGGACGGAGCCCAACACACAAGCCGTGCTTGAGGGCAGCAATGACGCTCGGACAGGCATGCCCCCCGGAA
TACCAGGGGGCGCAATGTGCGTTCAAAGACTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACATTACGTATCGCATT
TCGCTGCGTTCTTCATCGATGCCGGAACCAAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTTTAAGTTATTTAACTAATTGCTC
AGACTGCAATCTTCAGACAGCGTTCAATGGTGTCTTCGGCGGGCGCGGGCCAGAGGGCAGATGCCCCCCGG
CGGCCTTGCGGCGGGCCCGCCGAAGCAACAAGGTACGATAAACACGGGTGGGAGGTTGGACCCAGAGGGCC
CT

Reinkultur 14

ITS1 (forward):
CAAAGAGTAGCCCCGGACGTAAGGGCCGAGCTGATTTGACGTCATCCCCACCTTCCTCACATCTTACGACGGC
AGACTCTCTAGAGTCCTCAGCATGAACTGTTAGTAACTAAAGATAAGGGTTGCGCTCGTTATGGCACTTAAGC
CGACACCTCACGGCACGAGCTGACGACAACCATGCAGCACCTTCACATTTGCCTTGCGGCTATACGGTTTCCT
GTATATTCAAATGCAATTTAAGCCCGGGTAAGGTTCCTCGCGTATCATCGAATTAAACCACATGTTCCTCCGCT
TGTGCGGGCCCTCGTCAATTCCTTTGAGTTTCACCGTTGCCGGCGTACTCCCCAGGTGGAATACTTAATGCTTT
CGCTTGGCCGCTTACTGTATATCGCAAACAGCGAGTATTCATCGTTTACTGTGTGGACTACCAGGGTATCTAAT
CCTGTTTGATACCCACACTTTCGAGCATCAGTGTCAGTTGCAGTCCAGTGAGCTGCCTTCGCAATCGGAGTTCT
TCGTGATATCTAAGCATTTCACCGCTACACCATGAATTCCGCCCACCTCTACTGTACTCAATACAGACAGTATC
AACTGCAATTTTACGGTTGAGCCGCAAACTTTCACAACTGACTTAACTGTCCACCTACGCTCCCTTTAAACCCA
ATAAATCCGGATAACGCTCGGATCCTCCG

ITS4 (reverse): TGCGTCTTGCCCATATGT

Ausgerichtete Sequenz: Fehlt

Reinkultur 15

ITS1 (forward):
AAGAAGGGCCTTTGGGTCCAACCTCCCACCCGTGTTTATTTACCTCGTTGCTTCGGCGGGCCCGCCTTAACTG
GCCGCCGGGGGGCTCACGCCCCCGGGCCCGCGCCCGCCGAAGACACCCCCGAACTCTGCCTGAAGATTGTC
GTCTGAGTGAAAATATAAATTATTTAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCCGGCATCGATGAAGAACGCA
GCGAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAAATTCAGTGAATCATCGAGTCTTTGAACGCACATTGCGCCCCCT
GGTATTCCGGGGGGCATGCCTGTCCGAGCGTCATTGCTGCCCTCAAGCCCGGCTTGTGTGTTGGGCCCCGTC
CTCCGATTCCGGGGGACGGGCCCGAAAGGCAGCGGCGGCACCGCGTCCGGTCCTCGAGCGTATGGGGCTTT
GTCACCCGCTCTGTAGGCCCGGCCGGCGCTTGCCGATCAACCCAAATTTTTATCCAGGTTGACCTCGGATCAG
GTAGGGATACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCCGGAGGAAA

ITS4 (reverse):
CGGGTCCTACCTGATCCGAGGTCAACCTGGGATAAAATTTGGGTTGATCGGCAAGCGCCGGCCGGGCCTACA
GAGCGGGTGACAAAGCCCCATACGCTCGAGGACCGGACGCGGTGCCGCCGCTGCCTTTCGGGCCCGTCCCC
CGGAATCGGAGGACGGGGCCCAACACACAAGCCGGGCTTGAGGGCAGCAATGACGCTCGGACAGGCATGCC
CCCCGGAATACCAGGGGGCGCAATGTGCGTTCAAAGACTCGATGATTCACTGAATTTGCAATTCACATTACGT
ATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCCGGAACCAAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTTTAAATAATTTATATT
TTCACTCAGACGACAATCTTCAGGCAGAGTTCGGGGGTGTCTTCGGCGGGCGCGGGCCCGGGGGCGTGAGC
CCCCCGGCGGCCAGTTAAGGCGGGCCCGCCGAAGCAACGAGGTAAATAAACACGGGTGGGAGGTTGGACCC
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AAAGGGCCCTCACTCGGTAATGATCCTTCCGCAGGTCCCCTTACGGAAGTACCGAGTGAGGGCCCTTTGGGT
CCAACCTCCCACCCGTGTTTATTTACCTCGTTGCTTCGGCGGGCCCGCCTTAACTGGCCGCCGGGGGGCTCAC
GCCCCCGGGCCCGCGCCGCCGAAGACCCCCCGAACTCTGCCTGAAGATTGTCGTCTGAGTGAAAATATAAAT
TATTTAAAACTTTCACAACGGATCTCTGGGTTCGGCATCGATGA

Ausgerichtete Sequenz:
CCTACCTGATCCGAGGTCAACCTGGGATAAAATTTGGGTTGATCGGCAAGCGCCGGCCGGGCCTACAGAGCG
GGTGACAAAGCCCCATACGCTCGAGGACCGGACGCGGTGCCGCCGCTGCCTTTCGGGCCCGTCCCCCGGAA
TCGGAGGACGGGGCCCAACACACAAGCCGGGCTTGAGGGCAGCAATGACGCTCGGACAGGCATGCCCCCCG
GAATACCAGGGGGCGCAATGTGCGTTCAAAGACTCGATGATTCACTGAATTTGCAATTCACATTACGTATCGC
ATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCCGGAACCAAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTTTAAATAATTTATATTTTCAC
TCAGACGACAATCTTCAGGCAGAGTTCGGGGGTGTCTTCGGCGGGCGCGGGCCCGGGGGCGTGAGLCCCLCC
GGCGGCCAGTTAAGGCGGGCCCGCCGAAGCAACGAGGTAAATAAACACGGGTGGGAGGTTGGACCCAAAGG
GCCCT

Teil 2:

AGGGCCCTTTGGGTCCAACCTCCCACCCGTGTTTATTTACCTCGTTGCTTCGGCGGGCCCGCCTTAACTGGCC
GCCGGGGGGCTCACGCCCCCGGGCCCGCGCCGCCGAAGACCCCCCGAACTCTGCCTGAAGATTGTCGTCTG
AGTGAAAATATAAATTATTTAAAACTTTCACAACGGATCTCTGGGTTCGGCATCGATGA

Reinkultur 16

ITS1 (forward):
GGGATGTTCATAACCCTTTGTTGTCCGACTCTGTTGCCTCCGGGGCGACCCTGCCTTCGGGCGGGGGCTCCG
GGTGGACACTTCAAACTCTTGCGTAACTTTGCAGTCTGAGTAAACTTAATTAATAAATTAAAACTTTTAACAACG
GATCTCTTGGTTCTGGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGA
ATCATCGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCCTGGTATTCCGGGGGGCATGCCTGTTCGAGCGTCATTTCAC
CACTCAAGCCTCGCTTGGTATTGGGCAACGCGGTCCGCCGCGTGCCTCAAATCGTCCGGCTGGGTCTTCTGTC
CCCTAAGCGTTGTGGAAACTATTCGCTAAAGGGTGTTCGGGAGGCTACGCCGTAAAACAACCCCATTTCTAAG
GTTGACCTCGGATCAGGTAGGGATACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAGATTTCTC

ITS4 (reverse):
CAATACCAAGCGAGGCTTGAGTGGTGAAATGACGCTCGAACAGGCATGCCCCCCGGAATACCAGGGGGCGCA
ATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACATTACTTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCA
TCGATGCCAGAACCAAGAGATCCGTTGTTAAAAGTTTTAATTTATTAATTAAGTTTACTCAAACTGCAAAGTTAC
GCAAGAGTTTGAAGTGTCCACCCGGAGCCCCCGCCCGAAGGCAGGGTCGCCCCGGAGGCAACAGAGTCGGA
CAACAAAGGGTTATGAACATCCCGGCCGTAGCCGGGGTCACTTGTAATGATCCCTCCGCAGGTTCACCTACGG
AAACATCA

Ausgerichtete Sequenz:
CAATACCAAGCGAGGCTTGAGTGGTGAAATGACGCTCGAACAGGCATGCCCCCCGGAATACCAGGGGGCGCA
ATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACATTACTTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCA
TCGATGCCAGAACCAAGAGATCCGTTGTTAAAAGTTTTAATTTATTAATTAAGTTTACTCAAACTGCAAAGTTAC
GCAAGAGTTTGAAGTGTCCACCCGGAGCCCCCGCCCGAAGGCAGGGTCGCCCCGGAGGCAACAGAGTCGGA
CAACAAAGGGTTATGAACATCCC

Reinkultur 17

ITS1 (forward):

GTAAGAAAATCTTTCAACTCGAAAGATCTTTTCCTTTGTGCTGGCTTTGACCGTATGTAATTTTGGGACTTAAAC
ATGGTAGGCCTTACGGTTTACCGGTCCCAAAAACAATATATCATCCTTATGAAAAACTTACTGAACAACTAAAC
AATGATTTTAATAATCTGTTTAAAACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGCAG
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CGAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACATTGCACTCCTTG
GTATTCCGAGGAGTATGCCTGTTTCAGTATCATGAGCACTCTCACACCTAACCTTTGGGTTATGTCGTGGAATT
GGGATGCGCCGATTTTTACTAGTCGGCACTCCTAAAATGTAGCTCTTGGCTGTTTCCTATTACAGCAGTTTGGC
CTAATAGTTTTGACTTTTGTCAAATCTTTGGCTACATTTGCTTCTGGAAATCAGTCTTGATAATACAGAAAACTC

ATTTCAAACTTTGATCTGAAATCAGGTAGGGCTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAA

ITS4 (reverse):
GGGACCTACTGATTTCAGATCAAAGTTTGAAATGAGTTTTCTGTATTATCAAGACTGATTTCCAGAAGCAAATG
TAGCCAAAGATTTGACAAAAGTCAAAACTATTAGGCCAAACTGCTGTAATAGGAAACAGCCAAGAGCTACATTT
TAGGAGTGCCGACTAGTAAAAATCGGCGCATCCCAATTCCACGACATAACCCAAAGGTTAGGTGTGAGAGTGC
TCATGATACTGAAACAGGCATACTCCTCGGAATACCAAGGAGTGCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCA
CTGAATTCTGCAATTCACATTACGTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCGTT
GTTGAAAGTTGTTTTAAACAGATTATTAAAATCATTGTTTAGTTGTTCAGTAAGTTTTTCATAAGGATGATATATT
GTTTTTGGGACCGGTAAACCGTAAGGCCTACCATGTTTAAGTCCCAAAATTACATACGGTCAAAGCCAGCACA
AAGGAAAAGATCTTTCGAGTTGAAAGATTATCTTTTGGTAATGATCCTTCCGCAGGTCACCCTACGGAAG

Ausgerichtete Sequenz:
CCTACTGATTTCAGATCAAAGTTTGAAATGAGTTTTCTGTATTATCAAGACTGATTTCCAGAAGCAAATGTAGCC
AAAGATTTGACAAAAGTCAAAACTATTAGGCCAAACTGCTGTAATAGGAAACAGCCAAGAGCTACATTTTAGGA
GTGCCGACTAGTAAAAATCGGCGCATCCCAATTCCACGACATAACCCAAAGGTTAGGTGTGAGAGTGCTCATG
ATACTGAAACAGGCATACTCCTCGGAATACCAAGGAGTGCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGAA
TTCTGCAATTCACATTACGTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCGTTGTTGA
AAGTTGTTTTAAACAGATTATTAAAATCATTGTTTAGTTGTTCAGTAAGTTTTTCATAAGGATGATATATTGTTIT
TGGGACCGGTAAACCGTAAGGCCTACCATGTTTAAGTCCCAAAATTACATACGGTCAAAGCCAGCACAAAGGA
AAAGATCTTTCGAGTTGAAAGATTATCTT

Reinkultur 18

ITS1 (forward):
ATTCGAAGATCTTTTCCTTTGTGCTGGCTTTGACCGTATGTAATTTTGGGACTTAAACATGATACACCTTACGGT
GTATCGGTCCCAAAAACAATATATCATCCTTATAAAA

ITS4 (reverse):
GGGACCTCCTGATTTCGATCAAAGTTTGAATGAGTTTTCTGTATTATCAAGACTGGATTTCCAGAAGCAAATGG
AGCCCAAGATTTGACAAAAGTCAAAACTATTAGGCCAAACTGCTGTAGTAGGAAACAGCCAAGAGCTACATTTT
AGGAGTGCCGACTAGTAAAAATCGGCGCATCCCAATTCCACATCATAACCCAAAGGTTAGGTGTGAGAGTGCT
CATGATACTGAAACAGGCATACTCCTCGGAATACCAAGGAGTGCAATGGGCGTTCAAAGATTCGATGATTCAC
TGAATTCTGCAATTCACATTACGTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCGTTG
TTGAAAGTTGTTTTAAACAGATTATTAAATCAATTGTTTAGTTCAGTAAGTTTTTTAAAAGG

Ausgerichtete Sequenz: Fehlt

Reinkultur 19

ITS1 (forward):
AAATAATTTTGGGCTCGTCCATTATTATCTATTTACTGTGAACTGTATTATTACTTGACGCTTGAGGGATGCTCC
ACTGCTATAAGGATAGGCGGTGGGGATGTTAACCGAGTCATAGTCAAGCTTAGGCTTGGTATCCTATTATTATT
TACCAAAAGAATTCAGAATTAATATTGTAACATAGACCTAAAAAATCTATAAAACAACTTTTAACAACGGATCTC
TTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAGTGCGATAACTAGTGTGAATTGCATATTCAGTGAATCATCGA
GTCTTTGAACGCAACTTGCGCTCATTGGTATTCCAATGAGCACGCCTGTTTCAGTATCAAAACAAACCCTCTAT
CCAACATTTTTGTTGAATAGGAATATTGAGAGTCTCTTGATCTATTCTGATCTCGAACCTCTTGAAATGTACAAA
GGCCTGATCTTGTTTGAATGCCTGAACTTTTTTTTAATATAAAGAGAAGCTCTTGCGGTAAACTGTGCTGGGGC
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CTCCCAAATAATACTCTTTTTAAATTTGATCTGAAATCAGGCGGGATTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAA
GACGGAGGAAAA

ITS4 (reverse):
AACCGCCTGATTTCAGATCAAATTTAAAAAGAGTATTATTTGGGAGGCCCCAGCACAGTTTACCGCAAGAGCTT
CTCTTTATATTAAAAAAAAGTTCAGGCATTCAAACAAGATCAGGCCTTTGTACATTTCAAGAGGTTCGAGATCA
GAATAGATCAAGAGACTCTCAATATTCCTATTCAACAAAAATGTTGGATAGAGGGTTTGTTTTGATACTGAAAC
AGGCGTGCTCATTGGAATACCAATGAGCGCAAGTTGCGTTCAAAGACTCGATGATTCACTGAATATGCAATTC
ACACTAGTTATCGCACTTTGCTACGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCGTTGTTAAAAGTTGTTTTA
TAGATTTTTTAGGTCTATGTTACAATATTAATTCTGAATTCTTTTGGTAAATAATAATAGGATACCAAGCCTAAG
CTTGACTATGACTCGGTTAACATCCCCACCGCCTATCCTTATAGCAGTGGAGCATCCCTCAAGCGTCAAGTAAT
AATACAGTTCACAGTAAATAGATAATAATGGACGAGCCAAAATTATTGATTATTTAATGATCCTTCCGCAGGTC
ACCCTTACGGGAAG

Ausgerichtete Sequenz:
CCGCCTGATTTCAGATCAAATTTAAAAAGAGTATTATTTGGGAGGCCCCAGCACAGTTTACCGCAAGAGCTTCT
CTTTATATTAAAAAAAAGTTCAGGCATTCAAACAAGATCAGGCCTTTGTACATTTCAAGAGGTTCGAGATCAGA
ATAGATCAAGAGACTCTCAATATTCCTATTCAACAAAAATGTTGGATAGAGGGTTTGTTTTGATACTGAAACAG
GCGTGCTCATTGGAATACCAATGAGCGCAAGTTGCGTTCAAAGACTCGATGATTCACTGAATATGCAATTCACA
CTAGTTATCGCACTTTGCTACGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCGTTGTTAAAAGTTGTTTTATAG
ATTTTTTAGGTCTATGTTACAATATTAATTCTGAATTCTTTTGGTAAATAATAATAGGATACCAAGCCTAAGCTTG
ACTATGACTCGGTTAACATCCCCACCGCCTATCCTTATAGCAGTGGAGCATCCCTCAAGCGTCAAGTAATAATA
CAGTTCACAGTAAATAGATAATAATGGACGAGCCAAAATTATT

Reinkultur 20

ITS1 (forward):
CAGACTATGGGAAGTTGTTGCTGGCCTCTAGGGGCATGTGCACGCTTCACTAGTCTTTCAACCACCTGTGAAC
TTTTGATAGATCTGTGAAGTCGTCTCTCAAGTCGTCAGACTTGGTTGCTGGGATTTAAACGTCTCGGTGTGACT
ACGCAGTCTATTTACTTACACACCCCAAATGTATGTCTACGAATGTCATTTAATGGGCCTTGTGCCTTTAAACCA
TAATACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGT
GAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCCCCTTGGTATTCCGAGGGGCATGCC
TGTTTGAGTGTCATTAAATTCTCAAACTCACTTTGGTTTCTTTCCAATTGTGATGTTTGGATTGTTGGGGGCTGC
TGGCCTTGACAGGTCGGCTCCTCTTAAATGCATTAGCAGGACTTCTCATTGCCTCTGCGCATGATGTGATAATT
ATCACTCATCAATAGCACGCATGAATAGAGTCCAGCTCTCTAATCGTCCGCAAGGACAATTTGACAATTTGACC
TCAAATCAGGTAGGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCC

ITS4 (reverse):
GCCTACTGATTTGAGGTCAATTGTCAAATTGTCCTTGCGGACGATTAGAGAGCTGGACTCTATTCATGCGTGCT
ATTGATGAGTGATAATTATCACATCATGCGCAGAGGCAATGAGAAGTCCTGCTAATGCATTTAAGAGGAGCCG
ACCTGTCAAGGCCAGCAGCCCCCAACAATCCAAACATCACAATTGGAAAGAAACCAAAGTGAGTTTGAGAATT
TAATGACACTCAAACAGGCATGCCCCTCGGAATACCAAGGGGCGCAAGGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCA
CTGAATTCTGCAATTCACATTACTTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGAGAGCCAAGAGATCCGTT
GTTGAAAGTTGTATTATGGTTTAAAGGCACAAGGCCCATTAAATGACATTCGTAGACATACATTTGGGGTGTGT
AAGTAAATAGACTGCGTAGTCACACCGAGACGTTTAAATCCCAGCAACCAAGTCTGACGACTTGAGAGACGAC
TTCACAGATCTATCAAAAGTTCACAGGTGGTTGAAAGACTAGTGAAGCGTGCACATGCCCCTAGAGGCCAGCA
ACAACTCCATAGTGAATTCATTAATGATCCTTCCGCAGGTCACCCTTA

Ausgerichtete Sequenz:
CCTACTGATTTGAGGTCAATTGTCAAATTGTCCTTGCGGACGATTAGAGAGCTGGACTCTATTCATGCGTGCTA
TTGATGAGTGATAATTATCACATCATGCGCAGAGGCAATGAGAAGTCCTGCTAATGCATTTAAGAGGAGCCGA
CCTGTCAAGGCCAGCAGCCCCCAACAATCCAAACATCACAATTGGAAAGAAACCAAAGTGAGTTTGAGAATTT
AATGACACTCAAACAGGCATGCCCCTCGGAATACCAAGGGGCGCAAGGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCAC
TGAATTCTGCAATTCACATTACTTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGAGAGCCAAGAGATCCGTTG
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TTGAAAGTTGTATTATGGTTTAAAGGCACAAGGCCCATTAAATGACATTCGTAGACATACATTTGGGGTGTGTA
AGTAAATAGACTGCGTAGTCACACCGAGACGTTTAAATCCCAGCAACCAAGTCTGACGACTTGAGAGACGACT
TCACAGATCTATCAAAAGTTCACAGGTGGTTGAAAGACTAGTGAAGCGTGCACATGCCCCTAGAGGCCAGCAA
CAACTCCATAGT

Reinkultur 21

ITS1 (forward):
GGCTGCTTGACTGGCTTGCAGGTGCTCGGCGACTTCCTCTCTCATCCATTAAACCCCCTGGG

ITS4 (reverse): TCAAGAGATCAGAGAACGAAGTGTTCCCATAATGTCTCGACAGAGACAATT

Ausgerichtete Sequenz: Fehlt

Reinkultur 22

ITS1 (forward):
TATGGAAAAAACACAGTACACGAATGATTTTCTAAAGTATTTGGAAAGTTTTATAGGTCGTTGATAGAACAAAA
TACATAATTTTGTAAAAATAAATCACTTTTTATACTAATATGACACGATCACCAATACTTTTGTTACTAATATCAT
TAGTATACGCTACACCTTTTCCTCAGACATCTAAAAAAATAGGTGATGATGCAACTCTATCATGTAATCGAAATA
ATACAAATGACTACGTTGT

ITS4 (reverse): AGTGATTGGTGTTGGGATTGCTCAAGTCCAAA

Ausgerichtete Sequenz: Fehlt

Reinkultur 23
ITS1 (forward): TAAACGAAGTTTACGA
ITS4 (reverse): GCCAATTG GACGGTA

Ausgerichtete Sequenz: Fehlt

Reinkultur 24
ITS1 (forward): ATTCAAGCCTGCCTCTTCCTCATGAT
ITS4 (reverse): TTGCTTAGTTG

Ausgerichtete Sequenz: Fehlt

Reinkultur 25

ITS1 (forward):
AACAGAAATCTTTCAACTCGAAAGATCTTTTCCTTTGTGCTGGCTTTGACCGTATGTAATTTTGGGACTTAAACA
TGGTAGGCCTTACGGTTTACCGGTCCCAAAAACAATATATCATCCTTATGAAAAACTTACTGAACAACTAAACA
ATGATTTTAATAATCTGTTTAAAACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGC
GAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACATTGCACTCCTTGG
TATTCCGAGGAGTATGCCTGTTTCAGTATCATGAGCACTCTCACACCTAACCTTTGGGTTATGTTGTGGAATTG
GGATGCGCCGATTTTTACTAGTCGGCACTCCTAAAATGTAGCTCTTGGCTGTTTCCTATTACAGCAGTTTGGCC
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TAATAGTTTTGACTTTTGTCAAATCTTTGGCTACATTTGCTTCTGGAAATCAGTCTTGATAATACAGAAAACTCA
TTTCAAACTTTGATCTGAAATCAGGTAGGGCTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCCGGAAGGAA

ITS4 (reverse):
GGGACCTACCTGATTTCAGATCAAAGTTTGAAATGAGTTTTCTGTATTATCAAGACTGATTTCCAGAAGCAAAT
GTAGCCAAAGATTTGACAAAAGTCAAAACTATTAGGCCAAACTGCTGTAATAGGAAACAGCCAAGAGCTACAT
TTTAGGAGTGCCGACTAGTAAAAATCGGCGCATCCCAATTCCACAACATAACCCAAAGGTTAGGTGTGAGAGT
GCTCATGATACTGAAACAGGCATACTCCTCGGAATACCAAGGAGTGCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATT
CACTGAATTCTGCAATTCACATTACGTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCG
TTGTTGAAAGTTGTTTTAAACAGATTATTAAAATCATTGTTTAGTTGTTCAGTAAGTTTTTCATAAGGATGATATA
TTGTTTTTGGGACCGGTAAACCGTAAGGCCTACCATGTTTAAGTCCCAAAATTACATACGGTCAAAGCCAGCAC
AAAGGAAAAGATCTTTCGAGTTGAAAGATTATCTTTTGGTAATGATCCTTCCGCAGTCACCC

Ausgerichtete Sequenz:
CCTACCTGATTTCAGATCAAAGTTTGAAATGAGTTTTCTGTATTATCAAGACTGATTTCCAGAAGCAAATGTAGC
CAAAGATTTGACAAAAGTCAAAACTATTAGGCCAAACTGCTGTAATAGGAAACAGCCAAGAGCTACATTTTAGG
AGTGCCGACTAGTAAAAATCGGCGCATCCCAATTCCACAACATAACCCAAAGGTTAGGTGTGAGAGTGCTCAT
GATACTGAAACAGGCATACTCCTCGGAATACCAAGGAGTGCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGA
ATTCTGCAATTCACATTACGTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCGTTGTTG
AAAGTTGTTTTAAACAGATTATTAAAATCATTGTTTAGTTGTTCAGTAAGTTTTTCATAAGGATGATATATTGTTT
TTGGGACCGGTAAACCGTAAGGCCTACCATGTTTAAGTCCCAAAATTACATACGGTCAAAGCCAGCACAAAGG
AAAAGATCTTTCGAGTTGAAAGATTATCT

HE\S Die Stadien der Schimmelbildung sowie die

academy Bakterien- und Pilzdiversitat auf Reetdachern.

95



Anhang 10. BLAST-Ergebnisse des Barcodings

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 1

Tabelle 15: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Hbchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (l(ibereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Lédnge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am
wahrscheinlichsten ausgewéhlt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur
1.

Scientific Name Max Total Query E Value Percent. Acc.
Score Score Cover Ident. Length

Mucor brunneogriseus 972 972 96 % 0,0 99,44 % 546
Mucor racemosus f. 994 994 99 % 0,0 99,10 % 582
racemosus

Mucor heilongjiangensis 854 854 97 % 0,0 95,20 % 547
Mucor brunneolus 793 793 97 % 0,0 93,17 % 547
Mucor ctenidius 787 787 100 % 0,0 92,16 % 586
Mucor harpali 787 787 100 % 0,0 92,14 % 584
Mucor pseudocircinelloides 787 787 100 % 0,0 92,10 % 582
Mucor phayaoensis 741 741 96 % 0,0 91,92 % 660
Mucor bainieri 774 774 100 % 0,0 91,89 % 581
Mucor atramentarius 771 771 100 % 0,0 91,74 % 580
Mucor pseudolusitanicus 773 773 100 % 0,0 91,61 % 585
Mucor lusitanicus 765 765 100 % 0,0 91,55 % 614
Mucor janssenii 760 760 100 % 0,0 91,23 % 584
Mucor changshaensis 726 726 97 % 0,0 91,11 % 541
Ellisomyces anomalus 749 749 100 % 0,0 91,02 % 580
Mucor ramosissimus 749 749 100 % 0,0 90,89 % 585
Mucor circinelloides 743 743 99 % 0,0 90,84 % 639
Mucor velutinosus 726 726 98 % 0,0 90,69 % 565
Mucor griseocyanus 728 728 100 % 0,0 90,31 % 583

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 2

Tabelle 16: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Héchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (iibereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Lédnge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am
wahrscheinlichsten ausgewdéhlt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur
2.

Max Total Percent. Acc.

Ident. Length

Query
Cover

Scientific Name E Value

Score Score

HAS
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Rhizopus azygosporus 1129 1129 100 % 0,0 100,00 % 641

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 3

Tabelle 17: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Héchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (libereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Lédnge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am
wahrscheinlichsten ausgewéhlt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur

3.
Scientific Name Max Total Query E Value Percent. Acc.
Score Score Cover Ident. Length
Mucor hiemalis 1007 1007 98 % 0,0 99,82 % 563
Mucor hiemalis f. hiemalis 1026 1026 100 % 0,0 99,64 % 626
Mucor lobatus 767 767 92 % 0,0 93,47 % 521
Mucor fusiformis 791 791 98 % 0,0 92,49 % 597
Mucor donglingensis 749 749 94 % 0,0 92,34 % 541
Mucor breviphorus 719 719 94 % 0,0 91,25 % 542
Mucor homothallicus 682 682 89 % 0,0 90,96 % 528
Mucor fusiformisporus 691 691 94 % 0,0 90,11 % 551

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 4

Tabelle 18: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Hbchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (libereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Ldnge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus

Reinkultur 4.
Scientific Name Max Total Query E Value Percent. Acc.
Score Score Cover Ident. Length
Umbelopsis macrospora 656 656 100 % 0,0 94,82 % 641
Umbelopsis angularis 656 656 100 % 0,0 94,82 % 624
Umbelopsis westeae 651 651 100 % 0,0 94,56 % 588
Umbelopsis swartii 641 641 100 % 0,0 94,12 % 615
Umbelopsis heterosporus 640 640 100 % 0,0 93,94 % 642
Umbelopsis gibberispora 630 630 100 % 0,0 93,85 % 620
Umbelopsis curvata 619 619 100 % le-177 92,99 % 712
Umbelopsis tibetica 610 610 96 % 7e-175 93,56 % 609
Umbelopsis oblongispora 599 599 100 % 2e-171 92,64 % 616
Umbelopsis dura 571 571 100 % 3e-163 90,77 % 740
Umbelopsis satunensis 553 553 100 % le-157 90,18 % 631
HE\S Die Stadien der Schimmelbildung sowie die
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BLAST-Ergebnisse Reinkultur 5

Tabelle 19: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Héchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (libereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Lédnge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am
wahrscheinlichsten ausgewdéhlt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur

5.
Scientific Name Max Total Query E Value Percent. Acc.
Score Score Cover Ident. Length

Mortierella rishikesha 1022 1022 100 % 1022 99,29 % 1022
Linnemannia gamsii 907 907 100 % 0,0 95,61 % 597
Linnemannia schmuckeri 902 902 100 % 0,0 95,59 % 591
Linnemannia sclerotiella 898 898 100 % 0,0 95,44 % 594
Linnemannia scordiella 863 863 96 % 0,0 95,43 % 575
Linnemannia camargensis 894 894 100 % 0,0 95,41 % 590
Mortierella 852 852 96 % 0,0 95,07 % 539
histoplasmatoides

Linnemannia fatshederae 865 865 100 % 0,0 94,53 % 633
Linnemannia nimbosa 839 839 97 % 0,0 94,38 % 582
Linnemannia solitaria 863 863 100 % 0,0 94,21 % 664
Linnemannia 802 802 97 % 0,0 93,42 % 647
elizabethkennyiae

Linnemannia stellaris 817 817 98 % 0,0 93,39 % 581
Linnemannia acrotona 787 787 100 % 0,0 92,09 % 587
Linnemannia zychae 765 765 100 % 0,0 91,26 % 592
Mortierella wuyishanensis 708 708 95 % 0,0 90,98 % 543
Linnemannia longigemmata 737 737 100 % 0,0 90,47 % 593
Linnemannia nantahalensis 721 721 100 % 0,0 90,21 % 582

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 6

Tabelle 20: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Hbchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (libereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Ldnge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am
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wahrscheinlichsten ausgewéhlt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur

6.
Scientific Name Max Total Query E Value Percent. Acc.
Score Score Cover Ident. Length

Didymella prosopidis 854 854 100 % 0,0 99,79 % 523
Didymella keratinophila 848 848 100 % 0,0 99,57 % 558
Didymella dimorpha 848 848 100 % 0,0 99,57 % 485
Didymella heteroderae 843 843 100 % 0,0 99,36 % 485
Didymella anserina 843 843 100 % 0,0 99,36 % 485
Didymella pedeiae 843 843 100 % 0,0 99,36 % 485
Didymella maydis 843 843 100 % 0,0 99,36 % 485
Didymella 843 843 100 % 0,0 99,36 % 485
microchlamydospora

Didymella coffeae-arabicae 835 835 99 % 0,0 99,35 % 485
Didymella mitis 806 806 95 % 0,0 99,33 % 450
Didymella nigricans 839 839 100 % 0,0 99,14 % 486
Nothophoma anigozanthi 839 839 100 % 0,0 99,14 % 486
Didymella protuberans 837 837 100 % 0,0 99,14 % 485
Didymella subherbarum 837 837 100 % 0,0 99,14 % 485
Didymella sancta 837 837 100 % 0,0 99,14 % 485
Didymella glomerata 837 837 100 % 0,0 99,14 % 485
Nothophoma pruni 835 835 100 % 0,0 99,14 % 485
Didymella combreti 833 833 100 % 0,0 98,93 % 536
Nothophoma infossa 833 833 100 % 0,0 98,93 % 486
Didymella rumicicola 832 832 100 % 0,0 98,93 % 485
Didymella arachidicola 832 832 100 % 0,0 98,93 % 485
Epicoccum proteae 828 828 100 % 0,0 98,72 % 522
Epicoccum brasiliense 828 828 100 % 0,0 98,72 % 486
Didymella ellipsoidea 826 826 100 % 0,0 98,71 % 485
Didymella aurea 826 826 100 % 0,0 98,71 % 485
Didymella calidophila 826 826 100 % 0,0 98,71 % 485
Didymella variabilis 789 789 95 % 0,0 98,66 % 451
Didymella prolaticolla 789 789 95 % 0,0 98,66 % 451
Didymella chlamydospora 785 785 95 % 0,0 98,65 % 552
Epicoccum duchesneae 824 824 100 % 0,0 98,51 % 488
Nothophoma macrospora 822 822 100 % 0,0 98,50 % 497
Epicoccum hordei 822 822 100 % 0,0 98,50 % 487
Didymella longicolla 822 822 100 % 0,0 98,50 % 487
Didymella aquatica 815 815 99 % 0,0 98,49 % 484
Didymella rosea 813 813 99 % 0,0 98,48 % 634
Didymella indica 782 782 95 % 0,0 98,43 % 449
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Epicoccum keratinophilum 817 817 100 % 0,0 98,29 % 547
Similiphoma crystallifera 817 817 100 % 0,0 98,29 % 488
Didymella chromolaenae 817 817 100 % 0,0 98,29 % 486
Leptosphaerulina longiflori 815 815 100 % 0,0 98,28 % 485
Macroventuria anomochaeta | 815 815 100 % 0,0 98,28 % 484
Didymella exigua 815 815 100 % 0,0 98,28 % 489
Didymella brevipilosa 815 815 100 % 0,0 98,28 % 552
Ectophoma pomi 811 811 99 % 0,0 98,28 % 488
Didymella macrophylla 809 809 99 % 0,0 98,27 % 486
Didymella segeticola 809 809 99 % 0,0 98,27 % 486
Nothophoma variabilis 813 813 100 % 0,0 98,08 % 546
Nothophoma ngayawang 811 811 100 % 0,0 98,08 % 487
Epicoccum huancayense 811 811 100 % 0,0 98,07 % 486
Pseudopithomyces 809 809 100 % 0,0 98,07 % 484
chartarum

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 7

Tabelle 21: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Héchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (libereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Lénge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus
Reinkultur 7.

Scientific Name Max Total Query E Value Percent. Acc.
Score Score Cover Ident. Length

Pestalotiopsis pinicola 952 952 100 % 0,0 99,24 % 608
Pestalotiopsis digitalis 942 942 99 % 0,0 99,24 % 540
Pestalotiopsis brachiata 913 913 96 % 0,0 99,21 % 505
Pestalotiopsis grevilleae 948 948 100 % 0,0 99,06 % 603
Pestalotiopsis rosea 937 937 99 % 0,0 99,04 % 539
Pestalotiopsis clavata 937 937 99 % 0,0 99,04 % 539
Pestalotiopsis hispanica 924 924 98 % 0,0 99,03 % 531
Pestalotiopsis terricola 924 924 98 % 0,0 99,03 % 530
Pestalotiopsis exudata 924 924 98 % 0,0 99,03 % 528
Pestalotiopsis 931 931 99 % 0,0 98,85 % 540
trachycarpicola

Pestalotiopsis rhododendri 931 931 99 % 0,0 98,85 % 538
Pestalotiopsis thailandica 937 937 100 % 0,0 98,68 % 567
Pestalotiopsis kenyana 937 937 100 % 0,0 98,68 % 597
Pestalotiopsis oryzae 937 937 100 % 0,0 98,68 % 594
Pestalotiopsis australasiae 937 937 100 % 0,0 98,68 % 582
Pestalotiopsis telopeae 937 937 100 % 0,0 98,68 % 587
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Pestalotiopsis rhizophorae 935 935 100 % 0,0 98,68 % 566
Pestalotiopsis parva 935 935 100 % 0,0 98,68 % 600
Pestalotiopsis 924 924 99 % 0,0 98,66 % 538
dracontomelon

Pestalotiopsis inflexa 924 924 99 % 0,0 98,66 % 538
Pestalotiopsis 911 911 98 % 0,0 98,64 % 527
biappendiculata

Pestalotiopsis colombiensis 924 924 100 % 0,0 98,30 % 590
Pestalotiopsis adusta 915 915 99 % 0,0 98,28 % 539
Pestalotiopsis hydei 878 878 95 % 0,0 98,21 % 518
Pestalotiopsis papuana 918 918 100 % 0,0 98,11 % 604
Pestalotiopsis diploclisiae 918 918 100 % 0,0 98,11 % 592
Pestalotiopsis malayana 918 918 100 % 0,0 98,11 % 591
Pestalotiopsis dracaenicola 900 900 98 % 0,0 98,07 % 532
Pestalotiopsis krabiensis 891 891 97 % 0,0 98,05 % 528
Pestalotiopsis shoreae 907 907 100 % 0,0 97,91 % 598
Pestalotiopsis endophytica 902 902 99 % 0,0 97,90 % 536
Pestalotiopsis diversiseta 896 896 99 % 0,0 97,71 % 538
Pestalotiopsis alloschemones | 704 704 78 % 0,0 97,58 % 499
Pestalotiopsis portugallica 902 902 100 % 0,0 97,55 % 596
Pestalotiopsis novae- 900 900 100 % 0,0 97,54 % 601
hollandiae

Pestalotiopsis linearis 891 891 99 % 0,0 97,51 % 538
Pestalotiopsis intermedia 889 889 99 % 0,0 97,51 % 537
Pestalotiopsis sequoiae 845 845 94 % 0,0 97,39 % 550
Pestalotiopsis scoparia 896 896 100 % 0,0 97,35 % 602
Pestalotiopsis unicolor 887 887 99 % 0,0 97,33 % 539
Pestalotiopsis australis 891 891 100 % 0,0 97,17 % 602
Pestalotiopsis chinensis 881 881 99 % 0,0 97,14 % 540
Pestalotiopsis spathulata 889 889 100 % 0,0 96,99 % 604
Pestalotiopsis hollandica 887 887 100 % 0,0 96,99 % 605
Pestalotiopsis monochaeta 887 887 100 % 0,0 96,99 % 602
Pestalotiopsis verruculosa 876 876 99 % 0,0 96,95 % 539
Pestalotiopsis yunnanensis 881 881 100 % 0,0 96,80 % 609
Pestalotiopsis dianellae 878 878 100 % 0,0 96,79 % 579
Pestalotiopsis camelliae 869 869 99 % 0,0 96,76 % 537
Pestalotiopsis furcata 869 869 99 % 0,0 96,76 % 538

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 8

Tabelle 22: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Héchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (libereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Ldnge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
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mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am
wahrscheinlichsten ausgewdéhlt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur

8.
Scientific Name Max Total Query E Value Percent. Acc.
Score Score Cover Ident. Length

Trichoderma atroviride 976 976 100 % 0,0 100,00 % 589
Trichoderma nordicum 970 970 100 % 0,0 99,81 % 607
Trichoderma scalesiae 970 970 100 % 0,0 99,81 % 581
Trichoderma neokoningii 957 957 100 % 0,0 99,43 % 577
Trichoderma martiale 957 957 100 % 0,0 99,43 % 562
Trichoderma gamsii 955 955 100 % 0,0 99,43 % 569
Trichoderma dorotheae 950 950 100 % 0,0 99,24 % 606
Trichoderma caribbaeum 926 926 98 % 0,0 99,22 % 529
var. aequatoriale

Trichoderma koningiopsis 915 915 96 % 0,0 99,21 % 516
Trichoderma viride 946 946 100 % 0,0 99,05 % 568
Trichoderma caribbaeum 944 944 100 % 0,0 99,05 % 658
var. caribbaeum

Trichoderma texanum 944 944 100 % 0,0 99,05 % 585
Trichoderma hispanicum 944 944 100 % 0,0 99,05 % 605
Trichoderma petersenii 944 944 100 % 0,0 99,05 % 573
Trichoderma koningii 944 944 100 % 0,0 99,05 % 618
Trichoderma vinosum 909 909 96 % 0,0 99,02 % 516
Trichoderma taiwanense 909 909 96 % 0,0 99,02 % 516
Trichoderma tibetica 939 939 100 % 0,0 98,86 % 605
Trichoderma nothescens 939 939 100 % 0,0 98,86 % 559
Trichoderma appalachiense 939 939 100 % 0,0 98,86 % 618
Trichoderma intricatum 904 904 96 % 0,0 98,82 % 515
Trichoderma songyi 852 852 91 % 0,0 98,75 % 511
Trichoderma erinaceum 937 937 100 % 0,0 98,68 % 568
Trichoderma virilente 933 933 100 % 0,0 98,67 % 629
Trichoderma viridescens 933 933 100 % 0,0 98,67 % 608
Trichoderma trixiae 928 928 99 % 0,0 98,67 % 558
Trichoderma paraviridescens | 928 928 100 % 0,0 98,48 % 591
Trichoderma viridarium 928 928 100 % 0,0 98,48 % 617
Trichoderma neosinense 928 928 100 % 0,0 98,48 % 560
Trichoderma dingleyae 896 896 96 % 0,0 98,43 % 516
Trichoderma strigosellum 852 852 92 % 0,0 98,35 % 485
Trichoderma valdunense 915 915 100 % 0,0 97,92 % 578
Trichoderma ochroleucum 911 911 100 % 0,0 97,92 % 574
Trichoderma strigosum 909 909 100 % 0,0 97,73 % 605
Trichoderma junci 902 902 100 % 0,0 97,54 % 576
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Trichoderma yunnanense 893 893 100 % 0,0 97,35 % 599
Trichoderma austrokoningii 893 893 100 % 0,0 97,18 % 577
Trichoderma paucisporum 856 856 96 % 0,0 97,08 % 535
Trichoderma lieckfeldtiae 883 883 100 % 0,0 96,98 % 577
Trichoderma cerebriforme 883 883 100 % 0,0 96,98 % 594
Trichoderma poronioideum 883 883 100 % 0,0 96,98 % 578
Trichoderma theobromicola 850 850 96 % 0,0 96,88 % 533
Trichoderma asperellum 848 848 96 % 0,0 96,87 % 515
Trichoderma vadicola 876 876 100 % 0,0 96,79 % 601
Trichoderma hamatum 874 874 100 % 0,0 96,78 % 625
Trichoderma evansii 837 837 96 % 0,0 96,65 % 524
Trichoderma pubescens 870 870 100 % 0,0 96,60 % 627
Trichoderma caerulescens 859 859 100 % 0,0 96,22 % 602
Trichoderma neorufoides 857 857 100 % 0,0 96,22 % 561
Trichoderma kunmingense 808 808 94 % 0,0 96,18 % 560

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 9

Tabelle 23: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Héchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (libereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Lénge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus
Reinkultur 9.

. . Max Total uer Percent. Acc.
Sclentific Name Score Score gover E Value Ident. Length
Trichoderma hispanicum 970 970 100 % 0,0 100,00 % 605
Trichoderma koningii 970 970 100 % 0,0 100,00 % 618
Trichoderma vinosum 935 935 96 % 0,0 100,00 % 516
Trichoderma dorotheae 965 965 100 % 0,0 99,81 % 606
Trichoderma appalachiense 965 965 100 % 0,0 99,81 % 618
Trichoderma nothescens 963 963 100 % 0,0 99,81 % 559
Trichoderma caribbaeum 941 941 98 % 0,0 99,80 % 529
var. aequatoriale
Trichoderma koningiopsis 929 929 96 % 0,0 99,80 % 516
Trichoderma neokoningii 959 959 100 % 0,0 99,62 % 577
Trichoderma caribbaeum 959 959 100 % 0,0 99,62 % 658
var. caribbaeum
Trichoderma virilente 959 959 100 % 0,0 99,62 % 629
Trichoderma viridescens 959 959 100 % 0,0 99,62 % 608
Trichoderma petersenii 959 959 100 % 0,0 99,62 % 573
Trichoderma texanum 957 957 100 % 0,0 99,62 % 585
Trichoderma gamsii 957 957 100 % 0,0 99,62 % 569
Trichoderma trixiae 953 953 99 % 0,0 99,62 % 558
Trichoderma taiwanense 924 924 96 % 0,0 99,60 % 516
Trichoderma martiale 955 955 100 % 0,0 99,43 % 562
Trichoderma viride 953 953 100 % 0,0 99,43 % 568
Trichoderma neosinense 953 953 100 % 0,0 99,43 % 560
Trichoderma tibetica 952 952 100 % 0,0 99,43 % 605
Trichoderma paraviridescens | 952 952 100 % 0,0 99,43 % 591
Trichoderma viridarium 952 952 100 % 0,0 99,43 % 617
Trichoderma intricatum 917 917 96 % 0,0 99,41 % 515
Trichoderma songyi 861 861 91 % 0,0 99,16 % 511
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Trichoderma erinaceum 944 944 100 % 0,0 99,05 % 568
Trichoderma atroviride 944 944 100 % 0,0 99,05 % 589
Trichoderma dingleyae 911 911 96 % 0,0 99,01 % 516
Trichoderma nordicum 941 941 100 % 0,0 98,87 % 607
Trichoderma scalesiae 941 941 100 % 0,0 98,87 % 581
Trichoderma ochroleucum 924 924 100 % 0,0 98,48 % 574
Trichoderma strigosum 917 917 100 % 0,0 98,11 % 605
Trichoderma strigosellum 837 837 92 % 0,0 97,94 % 485
Trichoderma junci 909 909 100 % 0,0 97,91 % 576
Trichoderma austrokoningii 907 907 100 % 0,0 97,73 % 577
Trichoderma valdunense 905 905 100 % 0,0 97,73 % 578
Trichoderma yunnanense 902 902 100 % 0,0 97,72 % 599
Trichoderma paucisporum 865 865 96 % 0,0 97,45 % 535
Trichoderma lieckfeldtiae 893 893 100 % 0,0 97,34 % 577
Trichoderma cerebriforme 891 891 100 % 0,0 97,34 % 594
Trichoderma poronioideum 891 891 100 % 0,0 97,34 % 578
Trichoderma theobromicola 857 857 96 % 0,0 97,25 % 533
Trichoderma asperellum 856 856 96 % 0,0 97,24 % 515
Trichoderma hamatum 883 883 100 % 0,0 97,14 % 625
Trichoderma evansii 846 846 96 % 0,0 97,03 % 524
Trichoderma vadicola 878 878 100 % 0,0 96,96 % 601
Trichoderma pubescens 880 880 100 % 0,0 96,96 % 627
Trichoderma neorufoides 867 867 100 % 0,0 96,58 % 561
Trichoderma kunmingense 817 817 94 % 0,0 96,57 % 560
Trichoderma caerulescens 861 861 100 % 0,0 96,39 % 602
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Tabelle 24: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Héchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (libereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Lénge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am
wahrscheinlichsten ausgewéhlt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur

10.
Max Total Query Percent. Acc.
Scientific Name E Value
Score Score Cover Ident. Length
Umbelopsis brunnea 802 802 82 % 0,0 98,89 % 459
Umbelopsis dimorpha 741 741 100 % 0,0 91,34 % 598
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Tabelle 25: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Hbchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (libereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Ldnge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am
wahrscheinlichsten ausgewéhlt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur

11.
Max Total Query Percent. Acc.
Scientific Name E Value
Score Score Cover Ident. Length
Umbelopsis brunnea 797 797 82 % 0,0 98,67 % 459
Umbelopsis dimorpha 747 747 100 % 0,0 91,52 % 598
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Umbelopsis crustacea 702 702 100 % 0,0 90,11 % 562

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 12

Tabelle 26: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Héchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (libereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Lédnge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am
wahrscheinlichsten ausgewéhlt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur

12.
Scientific Name Max Total Query E Value Percent. Acc.
Score Score Cover Ident. Length
Penicillium citreosulfuratum 922 922 100 % 0,0 99,60 % 679
Penicillium citreonigrum 911 911 100 % 0,0 99,21 % 602
Penicillium fundyense 905 905 100 % 0,0 99,01 % 581
Penicillium myrtacearum 835 835 93 % 0,0 98,93 % 574
Penicillium cinerascens 894 894 100 % 0,0 98,62 % 602
Penicillium restrictum 876 876 100 % 0,0 97,84 % 605
Penicillium philippinense 837 837 96 % 0,0 97,74 % 505
Penicillium cinereoatrum 837 837 96 % 0,0 97,74 % 505
Penicillium chalabudae 869 869 100 % 0,0 97,64 % 681
Penicillium kurssanovii 869 869 100 % 0,0 97,64 % 592
Penicillium alutaceum 869 869 100 % 0,0 97,63 % 603
Penicillium heteromorphum 832 832 96 % 0,0 97,54 % 505
Penicillium arabicum 819 819 95 % 0,0 97,50 % 480
Penicillium archerae 865 865 100 % 0,0 97,45 % 639
Penicillium meridianum 865 865 100 % 0,0 97,45 % 605
Penicillium chalybeum 813 813 95 % 0,0 97,11 % 506
Penicillium maclennaniae 813 813 95 % 0,0 97,11 % 506
Penicillium burgense 813 813 95 % 0,0 97,11 % 507
Penicillium allaniae 808 808 95 % 0,0 97,08 % 587
Penicillium smithii 808 808 95 % 0,0 96,90 % 506
Penicillium melinii 848 848 100 % 0,0 96,86 % 608
Penicillium aotearoae 848 848 100 % 0,0 96,86 % 585
Penicillium corynephorum 802 802 95 % 0,0 96,69 % 506
Penicillium terrenum 843 843 100 % 0,0 96,67 % 711
Penicillium velutinum 843 843 100 % 0,0 96,67 % 605
Penicillium raciborskii 843 843 100 % 0,0 96,67 % 606
Penicillium diabolicalicense 843 843 100 % 0,0 96,67 % 584
Penicillium katangense 843 843 100 % 0,0 96,66 % 605
Penicillium atrolazulinum 841 841 100 % 0,0 96,66 % 556
Penicillium atrosanguineum 833 833 99 % 0,0 96,63 % 509
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Penicillium rubefaciens 797 797 95 % 0,0 96,49 % 506
Penicillium decumbens 835 835 100 % 0,0 96,46 % 541
Penicillium xanthomelinii 826 826 99 % 0,0 96,43 % 521
Penicillium fagi 832 832 100 % 0,0 96,27 % 692
Penicillium corylophilum 832 832 100 % 0,0 96,27 % 605
Penicillium pagulum 832 832 100 % 0,0 96,27 % 545
Penicillium momoi 832 832 100 % 0,0 96,27 % 549
Penicillium consobrinum 832 832 100 % 0,0 96,27 % 557
Penicillium dravuni 797 797 100 % 0,0 94,94 % 561
Penicillium rubidurum 785 785 100 % 0,0 94,87 % 598
Penicillium nepalense 752 752 96 % 0,0 94,68 % 503
Penicillium guttulosum 780 780 100 % 0,0 94,67 % 598
Penicillium erubescens 780 780 100 % 0,0 94,67 % 597
Penicillium cantabricum 785 785 100 % 0,0 94,55 % 609
Penicillium aeris 785 785 100 % 0,0 94,55 % 609
Penicillium austricola 776 776 99 % 0,0 94,50 % 527
Penicillium pimiteouiense 774 774 100 % 0,0 94,48 % 598
Penicillium wisconsinense 780 780 100 % 0,0 94,36 % 609
Penicillium parvifructum 773 773 100 % 0,0 94,31 % 550
Penicillium riverlandense 771 771 99 % 0,0 94,30 % 527

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 13

Tabelle 27: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Héchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (libereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Lédnge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am
wahrscheinlichsten ausgewdéhlt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur

13.
Scientific Name Max Total Query E Value Percent. Acc.
Score Score Cover Ident. Length
Penicillium citreonigrum 922 922 100 % 0,0 99,60 % 602
Penicillium fundyense 917 917 100 % 0,0 99,41 % 581
Penicillium myrtacearum 846 846 93 % 0,0 99,36 % 574
Penicillium citreosulfuratum 911 911 100 % 0,0 99,21 % 679
Penicillium cinerascens 905 905 100 % 0,0 99,01 % 602
Penicillium philippinense 848 848 96 % 0,0 98,15 % 505
Penicillium cinereoatrum 848 848 96 % 0,0 98,15 % 505
Penicillium chalabudae 880 880 100 % 0,0 98,03 % 681
Penicillium kurssanovii 880 880 100 % 0,0 98,03 % 592
Penicillium heteromorphum 843 843 96 % 0,0 97,95 % 505
Penicillium arabicum 830 830 95 % 0,0 97,92 % 480
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Penicillium archerae 876 876 100 % 0,0 97,84 % 639
Penicillium restrictum 876 876 100 % 0,0 97,84 % 605
Penicillium meridianum 876 876 100 % 0,0 97,84 % 605
Penicillium alutaceum 869 869 100 % 0,0 97,63 % 603
Penicillium allaniae 819 819 95 % 0,0 97,50 % 587
Penicillium chalybeum 819 819 95 % 0,0 97,31 % 506
Penicillium maclennaniae 819 819 95 % 0,0 97,31 % 506
Penicillium burgense 819 819 95 % 0,0 97,31 % 507
Penicillium smithii 813 813 95 % 0,0 97,11 % 506
Penicillium melinii 854 854 100 % 0,0 97,06 % 608
Penicillium aotearoae 854 854 100 % 0,0 97,06 % 585
Penicillium katangense 854 854 100 % 0,0 97,05 % 605
Penicillium corynephorum 808 808 95 % 0,0 96,90 % 506
Penicillium terrenum 848 848 100 % 0,0 96,86 % 711
Penicillium velutinum 848 848 100 % 0,0 96,86 % 605
Penicillium raciborskii 848 848 100 % 0,0 96,86 % 606
Penicillium diabolicalicense 848 848 100 % 0,0 96,86 % 584
Penicillium atrosanguineum 839 839 99 % 0,0 96,83 % 509
Penicillium rubefaciens 802 802 95 % 0,0 96,69 % 506
Penicillium atrolazulinum 841 841 100 % 0,0 96,66 % 556
Penicillium xanthomelinii 832 832 99 % 0,0 96,63 % 521
Penicillium fagi 837 837 100 % 0,0 96,47 % 692
Penicillium corylophilum 837 837 100 % 0,0 96,47 % 605
Penicillium momoi 837 837 100 % 0,0 96,47 % 549
Penicillium consobrinum 837 837 100 % 0,0 96,47 % 557
Penicillium decumbens 835 835 100 % 0,0 96,46 % 541
Penicillium pagulum 832 832 100 % 0,0 96,27 % 545
Penicillium dravuni 808 808 100 % 0,0 95,33 % 561
Penicillium rubidurum 797 797 100 % 0,0 95,27 % 598
Penicillium nepalense 763 763 96 % 0,0 95,08 % 503
Penicillium erubescens 791 791 100 % 0,0 95,07 % 597
Penicillium aeris 797 797 100 % 0,0 94,94 % 609
Penicillium austricola 787 787 99 % 0,0 94,89 % 527
Penicillium guttulosum 785 785 100 % 0,0 94,87 % 598
Penicillium pimiteouiense 785 785 100 % 0,0 94,87 % 598
Penicillium wisconsinense 791 791 100 % 0,0 94,75 % 609
Penicillium cantabricum 791 791 100 % 0,0 94,75 % 609
Penicillium riverlandense 782 782 99 % 0,0 94,70 % 527
Penicillium bissettii 785 785 100 % 0,0 94,69 % 583

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 14
Die Qualitdt der bermittelten Sequenz war fir eine Identifizierung nicht ausreichend.
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BLAST-Ergebnisse Reinkultur 15

Tabelle 28: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Hbchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (libereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Lédnge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am
wahrscheinlichsten ausgewéhlt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur

15.
Scientific Name Max Total Query E Value Percent. Acc.
Score Score Cover Ident. Length

Penicillium expansum 929 929 100 % 0,0 99,61 % 608
Penicillium italicum var. 878 878 94 % 0,0 99,58 % 507
avellaneum
Penicillium italicum 918 918 100 % 0,0 99,22 % 554
Penicillium ulaiense 867 867 94 % 0,0 99,17 % 507
Penicillium marinum 905 905 100 % 0,0 98,82 % 604
Penicillium concentricum 863 863 95 % 0,0 98,77 % 506
Penicillium robsamsonii 902 902 100 % 0,0 98,63 % 720
Penicillium polonicum 896 896 100 % 0,0 98,43 % 585
Penicillium fimorum 896 896 100 % 0,0 98,43 % 720
Penicillium viridicatum 891 891 100 % 0,0 98,24 % 609
Penicillium nalgiovense 891 891 100 % 0,0 98,24 % 585
Penicillium tricolor 891 891 100 % 0,0 98,24 % 585
Penicillium griseofulvum 891 891 100 % 0,0 98,24 % 584
Penicillium 856 856 96 % 0,0 98,17 % 543
neoechinulatum
Penicillium biforme 848 848 95 % 0,0 98,16 % 508
Penicillium fuscoglaucum 887 887 100 % 0,0 98,05 % 704
Penicillium caseifulvum 887 887 100 % 0,0 98,05 % 585
Penicillium cavernicola 887 887 100 % 0,0 98,05 % 592
Penicillium solitum 887 887 100 % 0,0 98,05 % 610
Penicillium speluncae 887 887 100 % 0,0 98,05 % 713
Penicillium palitans 887 887 100 % 0,0 98,05 % 607
Penicillium commune 887 887 100 % 0,0 98,05 % 586
Penicillium cyclopium 885 885 100 % 0,0 98,04 % 567
Penicillium flavigenum 885 885 100 % 0,0 98,04 % 585
Penicillium albocoremium | 885 885 100 % 0,0 98,04 % 560
Penicillium compactum 885 885 100 % 0,0 98,04 % 566
Penicillium 881 881 100 % 0,0 97,85 % 585
melanoconidium
Penicillium 881 881 100 % 0,0 97,85 % 607
aurantiogriseum
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Penicillium freii 880 880 100 % 0,0 97,85 % 595
Penicillium hirsutum 880 880 100 % 0,0 97,85 % 587
Penicillium thymicola 880 880 100 % 0,0 97,85 % 606
Penicillium verrucosum 880 880 100 % 0,0 97,85 % 609
Penicillium goetzii 880 880 100 % 0,0 97,85 % 585
Penicillium halotolerans 880 880 100 % 0,0 97,85 % 585
Penicillium chrysogenum 880 880 100 % 0,0 97,85 % 585
Penicillium clavigerum 880 880 100 % 0,0 97,84 % 694
Penicillium gladioli 876 876 100 % 0,0 97,66 % 608
Penicillium crustosum 876 876 100 % 0,0 97,66 % 610
Penicillium 876 876 100 % 0,0 97,66 % 586
mononematosum

Penicillium hordei 876 876 100 % 0,0 97,66 % 719
Penicillium 874 874 100 % 0,0 97,65 % 560
lanosocoeruleum

Penicillium vanluykii 874 874 100 % 0,0 97,65 % 585
Penicillium rubens 874 874 100 % 0,0 97,65 % 585
Penicillium aethiopicum 872 872 100 % 0,0 97,65 % 546
Penicillium turbatum 869 869 100 % 0,0 97,46 % 605
Penicillium kewense 867 867 100 % 0,0 97,46 % 583
Penicillium molle 867 867 100 % 0,0 97,46 % 607
Penicillium glandicola 869 869 100 % 0,0 97,45 % 608
Penicillium 869 869 100 % 0,0 97,45 % 566
brevistipitatum

Penicillium paneum 867 867 100 % 0,0 97,45 % 583

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 16

Tabelle 29: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Héchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (iibereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Lénge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus
Reinkultur 16.

Scientific Name Max Total Query E Value Percent. Acc.
Score Score Cover Ident. Length

Cladosporium 579 579 100 % le-165 99,68 % 589
chasmanthicola
Cladosporium 579 579 100 % le-165 99,68 % 599
pseudochalastosporoides
Cladosporium setoides 579 579 100 % le-165 99,68 % 517
Cladosporium 579 579 100 % le-165 99,68 % 535
welwitschiicola
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Cladosporium puyae 579 579 100 % le-165 99,68 % 638
Cladosporium ipereniae 579 579 100 % le-165 99,68 % 633
Cladosporium 579 579 100 % le-165 99,68 % 622
austroafricanum

Cladosporium 579 579 100 % le-165 99,68 % 607
angustiterminale

Cladosporium crousii 579 579 100 % le-165 99,68 % 536
Cladosporium phaenocomae | 579 579 100 % le-165 99,68 % 635
Cladosporium varians 579 579 100 % le-165 99,68 % 634
Cladosporium oxysporum 579 579 100 % le-165 99,68 % 640
Cladosporium tenuissimum 579 579 100 % le-165 99,68 % 587
Cladosporium subuliforme 579 579 100 % le-165 99,68 % 617
Cladosporium exile 579 579 100 % le-165 99,68 % 500
Cladosporium globisporum 579 579 100 % le-165 99,68 % 476
Cladosporium myrtacearum 579 579 100 % le-165 99,68 % 633
Cladosporium 579 579 100 % le-165 99,68 % 511
angustisporum

Cladosporium iranicum 579 579 100 % le-165 99,68 % 498
Cladosporium funiculosum 579 579 100 % le-165 99,68 % 634
Cladosporium colocasiae 579 579 100 % le-165 99,68 % 630
Cladosporium 579 579 100 % le-165 99,68 % 639
montecillanum

Cladosporium gamsianum 579 579 100 % le-165 99,68 % 498
Cladosporium australiense 579 579 100 % le-165 99,68 % 640
Cladosporium asperulatum 579 579 100 % le-165 99,68 % 640
Cladosporium pini- 579 579 100 % le-165 99,68 % 649
ponderosae

Cladosporium colombiae 579 579 100 % le-165 99,68 % 653
Cladosporium chubutense 579 579 100 % le-165 99,68 % 633
Cladosporium ramotenellum | 579 579 100 % le-165 99,68 % 498
Cladosporium silenes 579 579 100 % le-165 99,68 % 476
Cladosporium 568 568 98 % 3e-162 99,68 % 598
angustiherbarum

Cladosporium rhusicola 568 568 98 % 3e-162 99,68 % 639
Cladosporium versiforme 568 568 98 % 3e-162 99,68 % 536
Cladosporium subcinereum 568 568 98 % 3e-162 99,68 % 543
Cladosporium antarcticum 568 568 98 % 3e-162 99,68 % 567
Cladosporium phlei 568 568 98 % 3e-162 99,68 % 643
Cladosporium cucumerinum 568 568 98 % 3e-162 99,68 % 639
Cladosporium variabile 568 568 98 % 3e-162 99,68 % 540
Cladosporium tenellum 568 568 98 % 3e-162 99,68 % 499
Cladosporium spinulosum 568 568 98 % 3e-162 99,68 % 499
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Cladosporium macrocarpum 568 568 98 % 3e-162 99,68 % 564

Cladosporium herbarum 568 568 98 % 3e-162 99,68 % 509
Cladosporium allicinum 568 568 98 % 3e-162 99,68 % 503
Cladosporium herbaroides 568 568 98 % 3e-162 99,68 % 499
Cladosporium iridis 568 568 98 % 3e-162 99,68 % 475
Cladosporium 573 573 100 % 7e-164 99,37 % 590
parapenidielloides

Cladosporium 573 573 100 % 7e-164 99,37 % 635
longicatenatum

Cladosporium exasperatum 573 573 100 % 7e-164 99,37 % 640
Cladosporium grevilleae 562 562 98 % le-160 99,35 % 613
Cladosporium langeronii 568 568 100 % 3e-162 99,05 % 475

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 17

Tabelle 30: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Hbchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (libereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Ldnge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am
wahrscheinlichsten ausgewéhlt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur

17.
Max Total Query Percent. Acc.
Scientific Name E Value
Score Score Cover Ident. Length
Umbelopsis brunnea 800 800 83 % 0,0 98,68 % 459
Umbelopsis dimorpha 741 741 100 % 0,0 91,34 % 598

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 18

Tabelle 31: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Héchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (libereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Lédnge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am
wahrscheinlichsten ausgewdhlt. Ergebnisse basierend auf der ITS4-Sequenz von Reinkultur 18.

Max Total Query Percent.
Scientific Name E Value Acc. Length
Score Score Cover Ident.
Umbelopsis brunnea 702 702 98 % 0,0 96,71 % 459
Umbelopsis dimorpha 562 562 95 % 2e-160 91,57 % 598
Umbelopsis crustacea 566 566 97 % 2e-161 91,10 % 562
Umbelopsis autotrophica 527 527 95 % 7e-150 90,12 % 575
Hbs Die Stadien der Schimmelbildung sowie die

academy Bakterien- und Pilzdiversitat auf Reetdachern.

111



BLAST-Ergebnisse Reinkultur 19

Tabelle 32: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Hbchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (libereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Lédnge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am
wahrscheinlichsten ausgewéhlt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur

19.
Scientific Name Max Total Query E Value Percent. Acc.
Score Score Cover Ident. Length

Mucor circinelloides 1029 1029 100 % 0,0 99,64 % 639
Mucor ctenidius 941 941 99 % 0,0 96,98 % 586
Mucor janssenii 922 922 99 % 0,0 96,43 % 584
Mucor pseudolusitanicus 915 915 99 % 0,0 96,09 % 585
Mucor pseudocircinelloides 911 911 99 % 0,0 96,07 % 582
Mucor velutinosus 896 896 98 % 0,0 96,02 % 565
Mucor atramentarius 902 902 99 % 0,0 95,90 % 580
Mucor bainieri 904 904 99 % 0,0 95,89 % 581
Mucor griseocyanus 900 900 99 % 0,0 95,71 % 583
Ellisomyces anomalus 896 896 99 % 0,0 95,71 % 580
Mucor lusitanicus 896 896 99 % 0,0 95,71 % 614
Mucor phayaoensis 850 850 96 % 0,0 95,35 % 660
Mucor ramosissimus 885 885 99 % 0,0 95,19 % 585
Mucor changshaensis 835 835 96 % 0,0 94,81 % 541
Mucor amethystinus 811 811 99 % 0,0 92,44 % 607
Mucor heilongjiangensis 769 769 96 % 0,0 92,42 % 547
Mucor racemosus f. 754 754 100 % 0,0 90,96 % 582
racemosus

Mucor brunneogriseus 717 717 96 % 0,0 90,72 % 546
Pirella naumovii 460 550 79 % le-129 90,56 % 641
Mucor harpali 726 726 99 % 0,0 90,20 % 584

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 20

Tabelle 33: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Héchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (libereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Ldnge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am
wahrscheinlichsten ausgewdhlt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur

20.
L Max Total Query Percent. Acc.
Scientific Name E Value
Score Score Cover Ident. Length
Pleurotus ostreatus 1051 1051 98 % 0,0 98,82 % 630
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| Pleurotus ferulaginis 883 883 100 % 0,0 93,72 % 622

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 21
Die Qualitdt der erhaltenen Sequenz reichte fiir eine Identifizierung nicht aus.

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 22
Die Qualitdt der erhaltenen Sequenz reichte fiir eine Identifizierung nicht aus.

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 23
Die Qualitdt der erhaltenen Sequenz reichte fiir eine Identifizierung nicht aus.

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 24
Die Qualitdt der erhaltenen Sequenz reichte fiir eine Identifizierung nicht aus.

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 25

Tabelle 34: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem
Namen, Hbchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (libereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitdtsprozentsatz und accession length (Ldnge der Sequenz in der Datenbank). Grau
hinterlegte Zeilen liegen auBerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder
mind. 97 % Identitdt, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am
wahrscheinlichsten ausgewéhlit. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur
25,

L Max Total Query Percent. Acc.
Scientific Name E Value
Score Score Cover Ident. Length
Umbelopsis brunnea 802 802 82 % 0,0 98,89 % 459
Umbelopsis dimorpha 741 741 100 % 0,0 91,34 % 598
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Anhang 11. Ubersicht iiber die zwanzig identifizierten

Schimmelpilze mit Fotos

Reinkultur 1

Mucor cf. brunneogriseus

Beschrijving Reincultuur

+ Kleur: zwart
» Structuur: matig gepluisd

» Groeiwijze: over gehele
voedingsbodem, snel
sporenvormend

- Afbraak: cellulose

Stereomicroscoop (2x)

SEM draden

SEM sporen
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Reinkultur 2

Rhizopus azygosporus

Beschrijving Reincultuur

Kleur: lichtgrijs
» Structuur: dik, lang pluis

» Groeiwijze: over gehele
voedingsbodem, snel
sporenvormend

- Afbraak: cellulose

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

> 76 \._. ‘,,:.,"‘ v e
. ,,,“éplr ¥

SEM draden

SEM sporenvorming

SEM sporen
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Reinkultur 3

HAS

green
academy

Mucor hiemalis

Beschrijving
Kleur: beige tot lichtgrijs

Structuur: dik, lang pluis

Groeiwijze: over gehele
voedingsbodem, snel
sporenvormend

Afbraak: lignine, cellulose,
hemicellulose

Stereomicroscoop (2x)

Reincultuur

SEM draden

Die Stadien der Schimmelbildung sowie die
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Reinkultur 4

Umbelopsis sp.

Beschrijving Reincultuur

» Kleur: rossig/bruin
» Structuur: matig gepluisd, zacht

» Groeiwijze: rafelige, ronde
kolonies

« Afbraak: niet beschreven

Stereomicroscoop (2x)

SEM draden
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Reinkultur 5

Mortierella rishikesha

Beschrijving Reincultuur

* Kleur: wit

« Structuur: dun pluis

» Groeiwijze: visuele golven
+ Afbraak: niet beschreven

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

N\ L N

SEM draden
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Reinkultur 6

Didymella cf. prosopidis

Beschrijving Reincultuur
- Kleur: wit met roze, donkere
kern

» Structuur: matig gepluisd

» Groeiwijze: licht rafelige rand
« Afbraak: lignine

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

A
2
”~ o’

SEM draden

SEM sporenvorming

SEM sporen
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Reinkultur 7

Pestalotiopsis sp.

Beschrijving Reincultuur

» Kleur: wit met roze

» Structuur: matig gepluisd

« Groeiwijze: cirkelvormig, licht
rafelige rand

« Afbraak: lignine, mogelijk
cellulose, hemicellulose

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop

(400x)

=

SEM draden

SEM sporenvorming

SEM sporen
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Reinkultur 8

Trichoderma atroviride

Beschrijving Reincultuur

» Kleur: wit met groene sporen
« Structuur: dun, lang pluis
» Groeiwijze: uitlopend

« Afbraak: lignine, cellulose,
hemicellulose

Stereomicroscoop (2x)

Mlcroscoop (400x)

L/f b4 5_4
*Ly?}».& 1 4

%

747 rfrﬁ/f

SEM draden

SEM sporenvorming

SEM sporen

HE\S Die Stadien der Schimmelbildung sowie die

green . . . e -
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Reinkultur 9

Trichoderma sp.

Beschrijving Reincultuur

» Kleur: wit met groene sporen
« Structuur: dun, lang pluis
» Groeiwijze: uitlopend

« Afbraak: mogelijk lignine,
cellulose, hemicellulose

Stereomicroscoop (2x)

SEM draden

SEM sporenvorming

SEM sporen

HAS Die Stadien der Schimmelbildung sowie die

green . . . e -
academy Bakterien- und Pilzdiversitat auf Reetdachern. 122




Reinkultur 10

Umbelopsis brunnea

Beschrijving Reincultuur

» Kleur: wit tot beige
» Structuur: matig gepluisd, zacht

« Groeiwijze: rafelige, ronde
kolonies

« Afbraak: niet beschreven

Stereomicroscoop (2x)

HAS Die Stadien der Schimmelbildung sowie die

gg%ed';mv Bakterien- und Pilzdiversitat auf Reetdachern. 123




Reinkultur 11

Umbelopsis brunnea

Beschrijving
Kleur: wit, beige tot grijs
Structuur: matig gepluisd, zacht

Groeiwijze: rafelige, ronde
kolonies

Afbraak: niet beschreven

Stereomicroscoop (2x)

Reincultuur

SEM draden

r

HAS

green
academy

SEM sporen

Die Stadien der Schimmelbildung sowie die
Bakterien- und Pilzdiversitat auf Reetdachern.
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Reinkultur 12

Penicillium cf. citreosulfuratum

Beschrijving Reincultuur

» Kleur: groen met wit
» Structuur: dik, kort pluis

« Groeiwijze: gladde, ronde
kolonies

« Afbraak: lignine, hemicellulose

Stereomicroscoop (2x)

SEM draden

SEM sporen

HE\S Die Stadien der Schimmelbildung sowie die

green . S e -
academy Bakterien- und Pilzdiversitat auf Reetdachern. 125




Reinkultur 13

Penicillium cf. citreonigrum

Beschrijving Reincultuur

» Kleur: wit, geel en groen
» Structuur: dik, kort pluis

« Groeiwijze: gladde, ronde
kolonies

« Afbraak: niet beschreven

Stereomicroscoop (2x)

SEM draden

SEM sporen

HAS Die Stadien der Schimmelbildung sowie die
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Reinkultur 14

Penicillium sp.

Beschrijving Reincultuur

Kleur: blauwgroen met wit
» Structuur: dik, kort pluis

« Groeiwijze: gladde, ronde
kolonies

+ Afbraak: mogelijk lignine,
cellulose, hemicellulose

Stereomicroscoop (2x) e N

Microscoop (400x)

B s R
n q .

SEM draden

SEM sporenvorming

SEM sporen

HE\S Die Stadien der Schimmelbildung sowie die

green . S e -
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Reinkultur 15

Penicillium cf. expansum

Beschrijving

Kleur: blauwgroen

Structuur: dik, kort pluis,
poederig

Groeiwijze: gladde, ronde
kolonies

Afbraak: lignine, cellulose,
hemicellulose

Stereomicroscoop (2x)

Reincultuur

SEM draden

4

HAS

[=1g=1-Tg]
academy

Die Stadien der Schimmelbildung sowie die
Bakterien- und Pilzdiversitat auf Reetdachern.
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Reinkultur 16

Cladosporium sp.

Beschrijving Reincultuur

« Kleur: groen

« Structuur: dik, kort pluis,
poederig

« Groeiwijze: gladde, ronde
kolonies

« Afbraak: mogelijk lignine,
cellulose, hemicellulose

Stereomicroscoop (2x) . ‘

Microscoop (400x)

i 1 i
w,w
A

SEM draden

SEM sporen

HAS Die Stadien der Schimmelbildung sowie die

green . . . e -
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Reinkultur 17

Umbelopsis brunnea

Beschrijving Reincultuur

» Kleur: beige tot grijs
» Structuur: matig gepluisd, zacht

« Groeiwijze: rafelige, ronde
kolonies

« Afbraak: niet beschreven

Stereomicroscoop (2x)

SEM draden

HAS Die Stadien der Schimmelbildung sowie die

green . . . e -
academy Bakterien- und Pilzdiversitat auf Reetdachern. 130




Reinkultur 18

Umbelopsis cf. brunnea

Beschrijving Reincultuur

» Kleur: beige tot grijs
» Structuur: matig gepluisd, zacht

» Groeiwijze: rafelige, ronde
kolonies

« Afbraak: niet beschreven

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

SEM draden

SEM sporen

HE\S Die Stadien der Schimmelbildung sowie die

green . S e -
academy Bakterien- und Pilzdiversitat auf Reetdachern. 131




Reinkultur 19

Mucor circinelloides

Beschrijving Reincultuur

» Kleur: donkergrijs

« Structuur: dik, lang, draderig
pluis

» Groeiwijze: over gehele
voedingsbodem, snel
sporenvormend

+ Afbraak: lignine, cellulose,
hemicellulose

Stereomicroscoop (2x)

SEM draden

SEM sporen

HAS Die Stadien der Schimmelbildung sowie die

green . . . e -
academy Bakterien- und Pilzdiversitat auf Reetdachern. 132




Reinkultur 20

Pleurotus ostreatus (gewone oesterzwam)

Beschrijving Reincultuur

Kleur: wit
Structuur: dik, lang pluis
Groeiwijze: traag uitlopend

Afbraak: lignine, cellulose,
hemicellulose

Stereomicroscoop (2x)

SEM draden

SEM sporenvorming

SEM sporen

HAS Die Stadien der Schimmelbildung sowie die

gg%ed';mv Bakterien- und Pilzdiversitat auf Reetdachern. 133




Anhang 12. Ergebnisse des Metabarcodings

2.1.2 Taxonomic Composition of Samples

The following table provides an overview of the identified mxonomic units in each sample. The most spacific
taxonomic units are listed with their taxonomy level and fraction (k... kingdom, p...phylum, c.. class, o._order,
f..family, g...genus, s...species). The most specific taxonomic unit is the lowest common taxonomic unit of
the listed species (small font). These species came up as best hits of the OTUs representative sequences
during the database comparison.

Mext 1o each sample name, the total number of reads of this sample that were assigned w OTUs is given.
All tamonomic units with less than 0.1% of reads are collapsed in the category "Orther”. If the representartive
sequence of an OTU had no significant database match, no taxonomic unit could be assigned. The total
number of reads of these unclassified OTUs is stated as category "Unclassified",

Depending on the type of analysis, some taxonomic units might be removed as they wo not match the expecred
clade, 2.g. eukaryotes in a bacterial microbiome analysis. The number of removed reads is stated as category
"Filvared™. If this category is not listed, no filering was performed.

Sample Name (read counts)
Taxonomic  Taxonomic
Level Unit

ML.IT51b {15818 reads)

ASCGH‘I}"EUT&] (92 OTUs with 95-100% identhy In 220-257hp e
2 unclasstfied Pascilomyres srairs, 4 unclasstficd Penicillum strains, 8
unclassified Aspargillus =rains, Aspergilhe alabamensk, Aspergilhs on-
p rnowrmeus, Aspergilus hortal, Aspergilhs terreus, Blumera graminis, 00.1%,

Bymsochl spectabills, Closoinia temulema, Meobulgara koninglana,
bl'n;:z:mnm Panicilium ssneum, Penicillium cirsonigrum,

PFenkilbum chmecaifuratum, Penicilium toda@rum, Polye phalomyoes
sinansis. Xylara peidin)

Fraction

Fuscupurla CONTIZUA (1 OTU whth 0% ientizy In 262bp w: 0.7%
onuigua) -
As ergillus ¢z oTUs wich ik s
E sl Erg:llh.: arains, .;;Hglllﬂmlgn;q&..lﬁr;uﬁ:; i 0.2%
Other (o o0TUwsh 0. 0.0%
Unclassified (0 reads)
Filtered |0 reads)
MIOITSIb (12842 reads) _
s mucg_rh:i'ﬁ!lﬂmg‘eﬂs {24 OTUs with 95-100% idantiy In 262 40.4%,
UCOT {16 OTUs with s5-100% i 0. ZE0kp b=
E sifiad Hl.l:\:vr“:.mm Mmﬁnmmnlqﬂuiw ddb'fls:;:h:‘.u!:ltl.mr 34.8%
comicola, Mucor hiemalis, Mucor plumbeas, Mucor rcemasus)
s Rhizopus microsponis (3 0TUs with 25-100% idamizy In 5.48;,
bp oo Rhizopus micmspons) X
5 ﬂscupurla CONTIGUA (1 OTU with 59% idenatey In 22bp m: 3.6%

Fuscoporta ua)
Eukaryota 2 0TUs wich 99-100% wkenory In 200bp o 3 unchs-
k sified Fusarium stains, Crondlus Bnans, Fusarium cavcasioum, Fusrium 3 El}.-'
cf. aoysparum, Fuesanium meysporum, Fusarium verdcilicides, Humicola -

ﬁmhelnpsls izabellina (2 oTw with 100% wantiy 0 220bp 0.9,
1 Umibsclopsts 1sabeling) e
Fusarium {1 OTU with 100% identy In 212bp o 4 wnclassified
[Fusarium svains, Fusarum acuminaium, Fusarium arnfwosporioides, Fusar-
lum eanaceum, Fuszrium lfomicum, Fussiom of. avenscsum, Fusar-
E lum cf. solani, Fusrum of. tricincwm, Fusaium floccierum, Fusar- 0.5%
lum laterivum, Fusarium pemersias, Fusarum edolens, Fusarium sticuk-
wm, Fusarium sambucinum, Fusarium singnsis, Fusarium solanl, Fusarium

wricnctum)
Pseudoascochyta (1 oTw with 100% idenziy in 190
E %mnddu ndmanwaﬁh lars, P:dmi:wf:umniqsl o 0.4%
ordaria (1 OTW wih 100% Kemizy In 2496p wm: & unclassiad
E Safar st Seslara flnh:i? e = 0.4%
Trichoderma 1 OTUwrh 100% ety in 224k to- 2 unclest
14 fied Trichodenma mrains, Trichode rma kanings, Trichederma longibrachia- 0.3%
wm, Trichoderma arenrake, Trichoderma mesel, Trichadarma winda)
s Mucnr hiemalis (1 0TU with 100% idenzity 1n 28hp 0: Mucor 0.3%,
Filamalis) 2
Mortierella ;1 oTuwih 100% ey in 2ebe w5 wnclstiod
g l_l L:Idhl strains I:Mu-uu;ju TH? " e 0.2%
m elopsis s 3 (1 OTU with 100% ida
s Ll h = - mﬂu YWW.2018a) s ety 0.2%
mbelopsis ramanniana ¢ OTU wih 100% iy |
5 735bo oo LhEIuhnns ramannianal ‘ o0t \dancley In U.l%
HAS Die Stadien der Schimmelbildung sowie die

green . . . e -
academy Bakterien- und Pilzdiversitat auf Reetdachern.
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Dther o omUwih 0.0%) 0.0%
Undassified (0 reads)
Filtered {0 reads)

M11.ITS1b {20194 reads)

Umbelopsis ramanniana (1o 0TUs wich sv-ee% idknoy |
5 235 37hp mpl.lmhnh;m mﬂuml;ma::: “ e 19.6%
. Fuscoporia contigua (12 0TUs with 92-99% idamizy in D62 19.3%
ﬁ]bpn:' Fumooporia oo s ]
< belopsis 1sabellina (s 0Tus wih 99-100% 1denuiry n 11.4%,

238bp toc Umbslopsts Isabe lin)
Trichoderma (1o 0Tus with w1m lhrm:m 284 784bp
24 unchmficd Trnchodarma srains, Ti rztanum, Tricho-
derma atrowirides, Trichoderma surscdrids, Tridhederma carbbasum, T
chodermea cf. Fardtanum, Tnchoderma of  harstanum BT-2002, T
choderma of. harzianum MO-2014, Trchoderma dingkyes, Trichoderma
£ dorotheas, Trichoderma domafopsts, Trichodorma gamsil, Trichoderma 11.0%
Trichoderma hamatum, Trdhwedsrma harzanum, Tiicho-
a hnrl'lgll Trichode rma koninglopsis, Trichodema ki, Trichoderma

longibrachiarum, Trichoderma orknale, Trichoderma owal T
-:I'rnchrrru reasel, Trl:hu:hrm: , Trichodarma tawa, richodarma
4] CIDSIS SD - d (5 OTls wich 99-100%
. Umbelopsis sp. YNW-2018 10.2%
m‘m‘q l.ll sp. YMW-20183) "
5 or I:IFI:II'IE r:JI 25 (4 OTUs with 99-100% identity In 262 T.6%

270bp toc Mucor circinslloldes)
MIJECIF {4 0Tl with 99-100% idenzity In 270284hp v 2 unclasst

E ﬁnd Mucor ::l:lru. Mucor ciminallcidas, Mucor hiemalis, Mucor plumbe us, 5.5%
Umheln EI5 (1 OTU whh 09% ide
g ramanniana, B b . QW um:%m i e mielops 5.2%
< Umhelupm sp. YMW 2018e 2 OTUs wnh e 4,55
ﬁn'm!l nll-l-ll:p wm: Umh%f ﬁ'n' 2018:) -
. elopsis sp 023 (1 0TU with 57% idamiey n 2,58,
240bp o Umbelopsis sp. Wan23) "
P Mmusrflu.raﬂ‘u uTlemltﬂn;;iu?m In 208bp tor 5 wnclamied 1.4%,
ASCOMYCOLA (2 OTUs with 100% identizy In 200- m: 3
clamsihed Ponicillum srains, 8 undassified Phoma sirains, A a al
&L, .ﬂ.q:m',glurq_r.w Blume ria graminis, Didyme Il aliena, Didymella
Dichyree Iz Dichyrclia , Diyreli he
] -n-dmz Didymalla ,..:n;ﬂ“"’ o Iﬁrﬂ?pﬂiaﬂ. nd,rrmlt; 0.7%
. Fenkillbum ml:lnfhnmmmm. Panidllium nl::'.lr“miﬁ.l-
ratum, Penicilium oxicarum, Pepronellas prosopidis, Pagronellaa sp.,
Phoma caloplacas, Phoma herbarum)
I;ulglduspnmn 1 OTU with 100% lhnmr_lp 185hp w: 2 - 0.6%
E a2 rh:fI:Inq:au e Trichasporon :n] ridhosporon faeca b ]
g Eemm!llgqum (1lﬁ;u’:m]1m whamty In 235bp e Panicillium 0.2%
f I‘-"Iuccnra[ 2ae (1 0TUwich 100% dendy in 270bp we Amylomyoes 0 29_.-'
, Mucor circingllaides) e
E PINACIA (1 OTU winh 100% kdeamizy in 272bp 1o Spinacts ok mosa, 0.1%,
Spinacla mranda) -
Other o oTUwnh 0.0%) 0.0%

Unclassified (0 reads)
Filtered (0 reads)

MIZITS1b (10378 reads)

Mucor s OTus with 55-100% idemizy In 265-762bp w@: 5 unchs-
E sifiad MI.I:DI'{ srains, Mucor htmoglhTHunrdﬂnl:th:. Mucor QU_S%
hilemalis. Mucor plurmbeus, Muomr reosmosus)
Trichoderma (2 0Tus with 100% idamizy In 245-284bp t0: 21 un-
classtfied Trichoderma =rains, Trichoderma afroharztamum, Trichodarma
arroeiride, Trichodomma sumovinds, Trichoderma canbbasum, Tridho-
derma cf. harrianum. Trichoderma o harzlanum BT-2012, Trichodarma
cf. hartanum MOL2014, Trichodarma dingleyag, Trichods rma dorocheas,
£ Trichodrma dormchopsts, Trichods rma gamsil, Trichodenma gutzhouens, 2_6%
Trichoderma hamatum, Trichoderma harzianuem, Tridwderma koaingil,
Trichoderma koninglopsls, Trichoderma Ik, Trichoderma longlbrachiz-
wm, Trchoderma orkentale, Trichoderma ovalisporum, Trichoderma res-
zal, Trichoderma tawa, Trichoderma wisns, Trichodomma wirids, Tricho-

d-u'rn:ﬂ'khnru:.

Umbelopsis raman mana {4 OTUs with 97-00% identiry In 248
" oo ke o
< nps:ﬂh:i::n]e Ina o 0T it 100% idzntiey in 233hp 1.4%,
. E’Iumr racemosus (4 OTUs wih 09% damizy In Z2sbp o 1.3%,

LT [ECEmoss)
F'e micillium ¢z GTUs with 100% idanthy In 234-235hp w0 6 unchs-
E sified Penidllivm sraims, Penicillium chreonigrum, lum lewenm, EI.QE-‘.'}
Fenicilium ratsrickil, Fenicilium sjamil)

HAS Die Stadien der Schimmelbildung sowie die
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Ascomycota (107U with 100% idemsy In 235bp to: 3 uncls

p ﬁad Panicillium mlns. Elun'nﬂa mInL'.. Penicillium aenaum. Penidilium U.ﬁ%
Penicilium woicarium)
s H%ﬂ!s%ﬂs sp J’Hﬂ En?nla;.ﬂa {1 OTU with 100% idaniy 0.5%
Other o oTuUwnh 0.o%) 0.0%
Undlassified (0 reads)
Filtered (0 reads)

M13.ITS1b (19367 reads)
Mucor CITLI:wrm'iri-l-nﬂ'h idamtiny In 265-290kp o O unchs

sifiad M mraing, Mucor bunneognscus, M oircine lloadks, M
E n:ur.h:dauflrl.l:n:r grisaocyanus, Muooor hhrdls,uﬁl.rl:n:r plumbsaus, Hg 69.8%
FICMOSLE)
5 Mucor saturninus 5 OTUs with 96-100% idemizy in 309bp to: 11 g%
sanurninus -
5 UcCaor grnseo E}'BHI.IS- {2 OTUs with 95-100% identhy in 270bp 6.20,
Mucor circinelloid -
UCOr circinellomes (2 0TuUs with 100% In 268-270
5 i Mocor orals) {I ! b 27%
arcinomyces efnbulatus o OTU wih 82% idenziy |
) ﬁ”’hly’hn’] - : o
mibaiopsis 1Isabeliing (1 OTU widh 100% e In 238
s = Lrnbakapt i=abe lina) ! e n 2k 1.6%
Tru:hu mna 3 OTls with 90-100% In M5-261bp m:
20 unclas a sraims, Trichoderma rztanum, Tricho-

darma :'l:n:h'lrlh Trichods rma suresdrids, Trichsderma carbbasum, Tr-
chodema cf hﬂi:num. Trckhedarma d:'. harztanum BT-2002, T

'3 chodema of. harzianum MO-2004, Trichods rma dingleyae, Trichoderma 1.7
dorotheas, Trichoderma domthopsts, Trichodorma gamsil, Trichoderma St
putthouenm, Trichoderma hamaum, Trdhoderma harziamum,  Tcho-

w: hntrln'llgl_:_ Trichode m'nmh:i_lrpum. Trld'rn:him lecn, Trl:ma
Trichode rma windescans)

s Fqun:upu?a mn;clgua- {2 OTUs with 58% identhy In 262.263bp 0.9%
Acremonium PEAMIMOSHOLIT {1 OTU with 59% dentier

5 0.7%
In 22%hp o Acremonium psEm "

s Monocillium sp. EG 5 éhumumumm 0.4
Ellﬂqlmﬂuﬁdﬁll‘lq:x EL'.-:HII_:: 1 ST

onioscypha pleiomorpha (2 0TUs wih
5 i L — 0%
SCOMYCOTa (1 OTU with irie iy uncl

p Ij:JmmlrE Elurmnagnlmls, Pmdl:ﬂmm Penlitam 0.3%
Wﬂl rwrlc‘ n'k giurgpsulfuratum, Penicilium smdcarium)

< ortierella IMIL {1 OTU with 95% kkntizy in 215hp m: 0.3%
Mon sl :

s Coniopho ra puteana {2 DTU with 100% Idemiy In 270bp e 0.3%

g | YINW-2018

< mgwem?%m sp BANAS m“:laumumlmm 0.2%

s ﬂﬂ' hiemalis (2 OTU with 100% 1densizy in 28450 w: Mucor 0.2%

s Neustagunuspura arrhenatheri 1 oTU with 59% 1den- 0.2%

In - Maostagpnospora arhenacher)
s Shr anaTappae i mum1mmm 350y wm: Sondara 0.2%
s rﬂpElleSlS oymnidiata (1 07U with 7% idamizy in 241bp 0.2%
Tirsy Eymnidias) :

Trec ISPOra (1 OTU with 22% idomiy In 27Ebp 1o 2 wnclzsicd 0.1%

£ Trechispora sraims) b

s [DHID[h?ETB S[0. (1 OTU with 08% identhy In 246bp o oo 0.1%
Pe nicilﬁum {1 OTU with 1m o 6 uncls
fied Penicillium srains, Penicilium llum aragonen=m, 0.1%
Fenicillium lum Penicilllum fusisporum, ,

£ R:::Ihm Im::ﬂﬁ‘llll:;'nl:ll q:nmun qulum spimulo- ’
sum, Fenkl thomil)
Other 1 0TUwnh 0.1%) 0.1%
Unclassified (0 reads)
Filtered |0 reads)

MIZTTSI6 (17577 reads)

Trichoderma (29 20 OTUs with 99-100% ientiyy In 244-281bp m:
11 unclasstfied Tric a strains, Trichodemma awroviride, Trichoderma
aumariride, Trichodermma carbbasum, Trdhoderma m-lnmrl:h. Tirkchiz-
£ derma dingleyes, Trichoderma donthess, Trichoderma dorcthogsts, Tri- 47.3%
chodema gamsil, Trichoderma harcanum, Trichoderma keningil, Tiicho-
derma Soningiopsts, Trichodsrma owallsporum, Trichoderma specicsum,
'{:ad'mh rma wirkda, Trichoderma wiridescans)
UCOr (21 OTUs widh $6-100% kdemizy In 265-252bp o 5 unclas-
E sified Mucor strains, Mucor bunneogrissas, Mucor circing lioides, Mucor 45.8%
hiemalis, Muoor plumibers, Muoor recemosis)

HAS Die Stadien der Schimmelbildung sowie die
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Mucor racemosus {2 OTUs wht 99- 100 idantity In 270-788bp 2.0%,
Miucor racsmosus ) =
ES[EH’I ycota [1 OTU with 100% idemisy In 23Shp wo: 3 unclasl
P fied Panicillium strains, Blumaria ginmlnls, Penicillium asnaum, Panidllium 2.5%
-:l'lg;rl.l'llI Pznicilium furavum, Pernicillium mdcarium)
Mucorales (1 OTU wich 100% ut In 254bp m: 4 unchs

L] sifiad Rhizopus strains, &mylomy@s e lzopus: oryzae, Rhizopus 0.8%
gﬂml ,

£ Ja']rla {1 OTYU whh 100% demizy In 24%bp w: 4 wnclessfiad a EE"'I
Sorfara sumins, Somdaria fimicola) o

s Coniophora puteana (1 OTU with 100% idemiy in 278bp m: 0.2%

putaanaj :

< Ennlgc’g?eta S[P. {1 OTU with 98% identtey In 249p m: Co- 0.1%

Other (o omuwnh oo 0.0%

Unclassified {0 reads)
Filtered (0 reads)

MI5.ITSIb (21534 reads)

Trichoderma (ss 0TUs wit 95-100% ety In 282-267hbp
15 unclassified Trichoderma srains, Trichoderma awroviride, Trichodarma
carbbasum, Trichoderma dingieye, Trichoderma dorocheas, Trichoderma
E dorothopsss, Trichoderma gamsal, Trichodermma harzianum, Trichoderma T1.1%
koningll, Trichoderma koningiopsis, Trichoderma owalispoum,  Tricho-
derma paravindesmns, Trichoderma smueks, Trichoderma wridas, T
e wiride, Trichoderma wirdesmns, Trichodema wirlkennz
UCOr {5 OTUs wich 29-100%, idemizy in 270-284bp to: 5 uncls-

g sified Muror mrains, Mucor bunneogrissas, Mucor orcing lloides, Mucor ?.2%
hiemalis, Mucor plumbsus, Mumr recemeosus)
s Mucnr FACEMOSUS (4 OTUs with 100% idemiy In 270bp o 5.8%,
.ﬂl.sr. cnta 6 OTls wihth 99-100% ldntiy In 233.23 F
p ﬂﬁadypﬂﬂdhlfm stains, Blumera graminis, P;ﬂlumshagi':nm 5 GE"'I
Fenicilium dereonigrum, Penicillium chscsulfuramm, Fenicllum woecar- e
fum)y
Mucor fragilis (1 OTU with 50% demizy in 260 M
5 freglite -g'l : [ - W iy bp e Muwoor 2_5%
< Umbelopsis isabellina ( oTu with 100% wentry n 238bp 2 50
i uwm isbelina) -
s mbelopsis sp.” YNW-2018a (2 0TUs wizh s0-100% 1.0%
Identity In 23=hp w: Umbslopss sp. YHW-20182) B
Mucorales [ oTU wish 100% utnmEhn 25ahp ;4 unchs
L] sifiad Ehlmptu strains, Amplomyms mucl, Bhizopus orprae, Rhizopus 0_6%
slonlker)
5|5tc|tremastrum NIVeOCremeum (1 OTU wit s 0.6%
l:!urrl:l'$l SEIotEmEEnUm niGoCremeum) S
Tric uderma koningii (1 OTU wich 100% idemizy in 265bp 0.5%
FAucor circinelioid '
< ucor circinelloides [z 0TUswih 100% anehy In 370bp w: 0.5%
ﬁmdmlml_liuﬁ::l
aganishia (1 oTU with 100% denthy 1n 227 Magankhi
4 frlu:ln%innl HF'H.: g_‘puI:H] o In z27bp o Mg " 0.5%
g Rhodotorula (1 0Tu with 100% idemizy n 210bp e0: Ahodosonda 0.49,
g%rr.lnkﬁ ﬁan-dmuh t;}md-mhw:. S
richoderma koningiopsis (2 OTUs with 100% idemicy |
) Mortierella g OTuwnh ingiopis o ey 0.3%
ortierella (1 0TUwnh 100% & ek nelemsfiad
g Monirells nlﬂrﬁ,tmhiéﬂm:l e e 0.2%
Other (2 0TUs with 0.3%) 0.3%
Undlassified {0 reads)
Filtered (0 reads)

MIG.ITSIb (10576 reads)

Trichoderma (s1 OTUs with 95-100% ety in 2482-784bp
2 unclassified Tric a straims, Trichoderma aroviride, Trichoderma
aureariride, Trichodormma carbbacum, Trchoderma |:I'|:r|nu.1rl:|-i Trrichi-
danma dlnghrﬂ Trichoderma dorotheas, Trichoderma dorothopsis, Tri
E choderma gamsil, Trchodemma harrianum, Trichademma koningil, Triche- Th.1%
derma koninglopsis, Trichoderma longjbrachizwm, Tridhoderma orenalk,
Trichode rma ovalisporum, Trichoderma parvinidesm ns, Trichodemma nas-
zal, Trichoderma samualsil, Tridhedarma vidias, Trichodarma wirida, Tri-
ninchmn wiridesoens, Trichoderma wirkme )
SCOIMYCOTA (12 OTlUs with 96-100% e ntity In 233-288hp ta: 16
unclzzsified Penicillium mrains, 2 unclssfied Paccllomyces srains, Blume-
ria graminis, Byssochlamys specabills, Geotrichum candidum, Mecbulgara
Eoningtana, Paccllomyoes macimus, Fenicilium aensum, Penicillium chris-
P .-r;,ﬁa Feniciliwm ctosonigrum, Penicillum cheosulfuatum, Penicll- 1?'4%
lum commune, Penicilium cresosum, Penidilium cpclopium, F'-Inldlllum
aopansum, Penicilium solitwm, Penicillum emicarium, Polyephalomyoes

Sinensis)
Mucor circinelloides (2 0Tls wih 100% idemy in 268270
5 we Mucor ciroing loide-s) ! e o 2.0%
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Penicillium 4 oTus with 100% sdentiy in 235-237bp w: 12 -
clamsthed Penicllium =reins, Penidllium aurandocandidurm, Penidllium

E dmcﬁnm. Panicllium condube nsz, Penidllium cnesosum, Penidilium ]..9'}1’}
glandiola, Penicilbum macknnanias, Penicillum polonicum, Penidllium
m:hl. Panicillium thomill, Penicillium wirdicatum)

£ UCOT (2 OTUswich 100% identhy In 270bp to: Mucor circinelloids s, 1 4%
Mucor plumbeas, Mucor momasus, Mucor sp. BFEL) -

5 Carcinomyces effibulatus @ oTU wrh 82% ideneiy In 0.4%
1anbp oo Carcinommyoes effibulams) ST

s Fuscupurla cuntlgua {1 OTU with 98% idenaizy In 262bp w: 0.49%,

Fustoporia contlg -

< Trlcluqima“jm NEIOPSIS (1 OTU with 100% idensity In 0.2%

< Tnchuderma IungnEhran:hmtum {1 OTU with 100% idn- 0.2%
ey In 284bp e Trichoderma kongibrachiazumi :
Other 0 0TUwnh 0.0%) 0.0%
Unclassified (0 reads)
Filtered (0 reads)

MI7ITS1b (10525 reads)

Trichoderma (s 0TUs with %.100% ienory in 282.265hp o
% unclassthied Trichodamma srains, Trichoderma avrowinde, Trichoderma
carbbacum, Trichoderma dingleyae, Tridhoderma domeheas, Trichoderma
E dorothopss, Trichoderma gamsll, Trichoderma harzlanum, Trichoderma 45 4%,
koningll, Trchoderma koningiopsis, Trchodemma mlhpm.l'rl. Tricho-
derma paraviridescens, Trchoderma tecanum, Trichoderma wirdarium,
Trichods nma wiride, Trichoderma wiridesoens)

Mortierella sp. 867 (4 OTUs with 97.09% oy in 235
s 1 Mortkarslla sp. - _[ " bp 16.2%
s Umbelopsis ramanniana (g 0TUswith s7-100% ety in 12 20

237-24Zbp e Umbclopsis mmanniana)
ASCDH’I cota 12 nrmmw1mumﬁ In 233-24Thp to: 16
Fenicilbum strains, Aniculkospora sp. LP-2015a, Aspenglius
sp. Eh.l'rurla graminis, Gaotrichum candidum, F‘qﬂldlllm aeneum, Pent
P cllium chrise nsenias, Penkllium closonigrum, Penicllium closesulfurs- IU'B%
wm, Penicillum mmmune, Penicilllum onesosum, Penicllium cychopium,
PFenicilbum cxpansum, Penicillium soliwm, Penicillum todcium)

< Hn&ﬂnﬁ&s& isaballina ;1 oTU with 100% ey n 238hp 5.39,
< H:T;hfh psis i:&"l"dwﬂigénﬂg (3 OTUswith 57% idenziy 4.7%
s Umhelcu psis & 'T"EIW EﬂlBa (2 OTUs with 99-100% 4.4,
sdkentity In 23Ehn o sp. YHW_20183) ST
I|1cru1:|pulum 5qu IE||IJI'I‘1 {1 OTU with Te% idanzity In
s 0.3%
o Iru:mﬂ sulphuslum)
< yrena ga npus 2 OTUs with S8.00% iontiyy In 281.283hp 0.3%
< lw:ﬁudermhﬂ koningii (1 OTU with 100% idamizy In 245hp 0.2%
s %hgh:a?%msp_r T.ﬁlﬁ -2011 2 OTU whh 08% ety in 223bp 0.1%
s m;ég 1oderma k mgﬂaﬂs {1 OTU wht 100% idansity in 0.1%
Other 1 oTuwnh 0.1%) 0.1%
Unclassified (0 reads)
Filtered (0 reads)

MIB.ITSIb (15507 reads)

Trichoderma (ss 0TUs with 95-100% entey n 222-288bp w0
71 unclific ndm:lium Trichodanma Imqhm Trl:huErm:
arrmirida, Trldu:hnniu'ﬂmum Trichode rma dingleyas. Trichoderma
dorotheas, Trichoderma domihopsls, Trichoderma gamsl, Trichoderma
£ Fuarztanum, Trichods rma koningil, Trichodenma luﬂn?lqm. Trichaderma 04 7%
longibrachizium, Trichoderma orkeneale, Trichoderma ovallsporum, Tri
choderma paravindescens, Trichods rma e, Trichodemma samuelsdl, Tri
chodermma trlss, Trichoderma wirkde, Trichoderma windescens, Trchos

knz
< IIJEW=|:";:|:1|:|u:rr|a cuntlgua {1 OTU with 99% idenizy In 62hp m: 2.4%,
< l?.'ﬂ“?iﬂamkﬂ?.'n'%g" {2 OTUs with 100% idanziy in 366 1.3%
s Hn&ﬂnﬁaslléh:sahel INa (1 OTU with 100% idenity in 738hp 0.8%
s Aureuhamdlum sp Sib5-0-4 (1 OTU with 52% identiy 0.4%
; elogsE 2. Y 20100 omvme s o3%
Other o oTuwnh 0.0%) 0.0%
Unclassified (0 reads)
Filtered (0 reads)

MIO.ITSIb (25252 reads)
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Mucorales (s OTUs with 92-100% ideneiy in 240.255kp 1o 5

o ﬁmﬂﬁﬂl Rilzn mzni:nmhm: rowdll, Rhizopus americanus, 55.8%
e  Rinzopus solontr)
Tru:huﬁerma (ad OTUs with 05.100% identiy In 245 368k wo:
£ & unclassfied Trichodomma srains, Trichederma atrovinice, Trichoderma 30.2%
i, Trichoderma koningl, Trichodarma speciozum)
< hlglc:pus OFYZAE (15 OTUs with 98-100% idemizy In 252-278bp 10.8%
=
£ ﬁhlzgﬁﬁﬁs CI]IU: with 90-100% idenzity In 254-27sbp 1o 2 un- 1.2%,
clazstfied Fhizopus srains, Rhizopus delemar, Rhimpus ayzas) h
E Mucor i1 CI'I'UH::h Il:?‘!i. idaminy in 270bp o Mucor plumbsus, D.E%
uor rcamoss, Mucor .
< Tnchm%ema WINOSUM 2 OTUs with 55-100% identity In 0.3%
244bp o Tric I winasum -
s Trichoderma sp. JCRu‘I 28000 (1 0TV wich 100% danziy 0.2%
?’richunﬁe-rrma at:EFiriJr?::'lle u]'ru h & I -
5 - Aoy 1 w iy In 246bp 0.2%,
z Cystobasidium (1 0TU weh 100% identity in 195hp w: Cysto- 0.2%
Ifnﬂw anu‘u.m, Cy=an shooffiae, Cysmbasidium sp. P2) -
< rﬁdgd“fnlma 553 {1 0L with 100% idantizy In 745bp 0.1%
i arma sp.
s ﬁpeEllluEstp. éFE {1 OTU with 100% idantiey In 24Shp w: 0.1%
il s B} B
Asper illaceae (1 OTU with 100% ke in 247bp 1x 3 un-
f clamsthied A sperglllus strains, Aspergilius awamor, A spergilles foseidus, As- U_l%
s nigr. .ﬂ.? lus njlhlngw;ti. Aspergilhus webeahize, Penicil
peorgiense, alf. Aspergilus sp.
z Bspergillus j1 OTU with 100% ety in 245bp m: Asmergillus 0.1%
fumigans, A us neog lipeious, Aspergillus sp.) - L
Other ;1 0TUwih 0.1%) 0.1%
Unclassified [0 reads)
Filtered (0 reads)
M2.IT51b (13772 reads)
< Fuscoporia contigua (23 OTUs wich 52.09% idamizy In 360 42.7%
ﬁebp - Fi noigua -
SEDD?H }T‘EDCT'E:}: Clﬂl:]vrm 09-100%, idemizy In 35hp o 2 un-
P clzzstfied Penicillium mrains, Blumerta graminks, Penicilium aencum, Peni- ET.U%

-:J]lh.lnhm:jmig;run. Fenicilium chmosulfuractum, Penicilllum todcarium)
rnchodernma (@ OTus with 99-100% ida 1 ;
7 unclasshed TrrJ'lni}rrru m::. Trichoderma mﬁm:
carbbasum, Trichoedarma dinglayee. Tridhoderma dorocheas, Trichoderma
£ dorothopsss, Trichodorma gamssl, Trchoderma Rardanum, Trichoderma 17.8%
loningil, Trichoderma koningiopsts, Trichoderma oagibradhiaum, Tricho-
derma orentak, Trndhoderma ovalisporum, Trichoderma reemsl, Tricho-
dﬁul"rln_i wiride, Trichoderma wiridescans)
IZOPLUS (1 0TU winh 100% e Ini 254bp tec Rhiteopus dakemar,
ﬁ'l.mpi.:_larj'nnt. H'l.m:.: % AEEEHEDE] " A 9.3%
Penicillium 3 0Tus wih 100% identiy in 235hp toc 5 unclas-
sified Penicillium stmins, Penicillium cereonigrum, Penicllium madennz- 1-5%
Ummbelopsis sp. YNW-2018 ey
mbeldpsls sp. - d {1 OTU with 100%
huil? rinc Equb-ﬂ;&hsp.li\_’m_!ﬂlh:u ‘ 0.7%
mbelopsls 1=abelling (1 OTU width 100% ik In 238
w: Umibclo " Isabelina) ! e i 0.7%
s Trichoderma sp. JCM 28532 (1 0TU with 100% denety 0.2%

in 245hp o Trichoderma sp. JCM Z2s32)

Other o oTuwnh 0.0%) 0.0%
Undlassified (0 reads)
Filtered (0 reads)

“M20.ITSIb (20370 reads)

Trichoderma (ss 0TUs with 95.100% ienoey in 242-788bp =
2 unclassified Trchoderma mraims, Trichoderma a rztanum, Tiicho-
darma atroviride, Trichods rma aureowirids, Trichaderma carbbasum, Tr-
choderma cf. hardlanum, Trichoderma cf hartianum BT-20012, Tridhe-
darma of. harzlanum MO-20048, Trichodenma cioinowinds, Trichoderma
dingkeyas, Trichodarma dorotheas, Trichodarma donotha Trichodarma
E E:i“ﬁl:hmhm putzhouenm, Trchodenma hﬂﬂﬂtﬁ Trichoderma 39'1%
um, Trichoderma koningll, Trichoderma koninglopsis, Trichoderma
Ixn, Trichoderma kngbadciaum, Trdwderma orknale, Trichoderma
oalisporum, Trichoderma parindescens, Trichoderma mesel, Tricho-
derma spadosum, Trichoderma wa, Tidwoderma wirens, Trichoderma
wirida, Trichoderma wirdesmens)
< Umbelopsis isabellina (1 oTus with 09-100% idkmey in 223
236-738hp w: Umbslopsss mabelling ) -
ﬂ.S[DFI'I]H:CItE'I (8 OTUs whh 59-100% identity In 233-235hp to- 3

LI ]

[P ]

uncl Penicillium strains, Blumena graminis, Penicilllum asncum, 11.1%
P Fenicilium dereonigrum, Penicillium choscsufuratum, Penicllium occar- S
fumj
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Penicillium 7 oTUs with 93-100% idenuity in 239-735hp o 7 un-

cle=thed Penicillum svains, Penicillum adametzicidies, Penicillum arago-
E nense., Penidllium lum, Penicilium siparsum, Penicllium fusis- 0.7%
pomum, Fenicillium . Penicilium madknnantas, Penicillium smizhil,
Enl:llltln lganum, Feniciliium spinuksum, Penicillium thomil)
< USCOPONa CONTIZUA {2 OTUs with 09% identiry in 263hp 6.1%
Fustoporta contigua) :
z "E‘!J‘:;E“ri"{: E-‘TU:; wnh;:r ml; mbp m: S unclamsfiad 4.9,
mbelopsis s WW- A {1 OTU with iekeeity
s El . o YN 20083y s 23%
s mﬁggunmnf”mdes {1 OTL with 100% idensicy in 270hp m: 239,
< Muinr hiemalis (2 0TU=wth 100% ety In 284bp e Mucor 1.3%
ar_'.rnta {1 OTU with 100% idenziy In 209bp w: 3 wnclsiiod
k FI.H'IIJI'H mlns. Crm.ill.: I:'n:u:. Fl.n'uln ul.nzuu.l'l Fusarium of. DE%
IrH: derma 5 JEI"u"I 23532 DTl.I rdl;l -:-:munuqm]
s w Trld'ndwrpnas.p it P 0.3%
£ Acremnn|umjmmmmm“u:.|;zmu 2 unclamsfiod 0.3%
o [}Dthld 2ales 1 OTU with 100% wknsiy in 281bp to: Aumobssd. 0.3%
E“ 172, Talaria alba, Talara obscurs) e
o UFDTIBE“S{I OTU with 100% dentity In 250bp oo Penicillium sp., DE%
Talaromyoes cecidiools, Talaromyres coalesoens) :
s Spurnthrlx STENOCErAS (1 OTU whh 100% idensity In 242bp 0.1%
SEneETas) -LAw
Dther {0 OTU with 0.0%) 0.0%
Undlassified (0 reads)
Filtered (0 reads)
M21.ITS1b (22011 reads)
Tru:hm:lerma 61 OTUs with 05.100% idantiry in 242-36Thp
1% unclassified a srains, Trichodemma awroviride, Trichoderma
carbbacum, 'I'ndwdirrrudln,glqm Trichoderma dorocheas, Trichodarma
£ dorothogests, Trichodemma ennaceum, Trichoderma gamsll, Trichoderma a6 5%
harzianum, Trichoderma koningfl, Trichoderma koninglopsss. Trichoderma :
oalisporum, Trichoderma parawiridescens, Trichodomme samus ki, Tricho-
derma triciee. Trichoderma wiride, Tridwdarma wiridescens, Trichodarma
wirik o)
ke Eﬂragnta r& 1 OTU with 100% idemizy in 206%bp m: Bacrmom 2.3%
Eﬂtvzllh(: OTUs gﬁiﬁﬁ idantizy In 230-23chp mh
Pl ral gramilnis, 3
F rncn:H. Fenicillium aﬂ':l.tlnn;midullum mm;rmm:n |I:Jl'mm- n'ﬁ%
sulfurazum, Feniclibum rodariem, Saocchamomyes sp., Thermonmmyoes sp.)
s Trichoderma anlngll (3 OTUs with 6-100% Idomiy bn 266 0.5%
%prl:l_::- Jrl:huchrr-k Ingll it
richoderma koningiopsis 1 oTU wik
5 257bp to- Trichodarma konl "E%Iptp:l " o e 0.1%
Other o 0TUwrh 0.0%) 0.0%
Unclassified (0 reads)
Filtered (0 reads)
M22.ITS1b (16 257 reads)
< Fuscoporia contigua (7 oTUs wich 52-09% idemizy In 260 30.0%,
252bp toc Fuscoporia contigua)
Trichoderma 12 0TuUs with %.100% denoy n 244 T84hp
7 unclassified Trichodenma srains, Tridwderma auowinde. Trichoderma
aursowirids, Trichoderma carbbasurm, Trchoderma chrinovirids, Trcho-
derma dinglayee. Trichoderma dorothe s, Trichoderma domothopsis. Ti
£ o i, Tachodsmms harianam, Tachadamms komngi Trchs. 20.2%
derma koninglopsts, Trichodermma longibrachiawm, Tridhederma crienck,
Trichods nma ov alisporum, Trichoderma mesal, Trichoderma winde, Tricho-
derma v indesocne) )
s Mucgrucglclkeﬂmggls {5 OTUs with 59.100% idenziry In 265 18.5%
Mucor (6 OTUswith 98.100% identity in 270bp m: 3 unchsified M-
E cor mrans, Mucor croine loides, Mucor fragils, Mucor plumbaus, Mucer 10.9%
FICSMOsUs)
5 Mucor sp. (2 0TUswih 59-100% idemizy in 27obp w: Mucor sp.) 3.6%
< Eml.ll;:]nr fragilis ;1 OTU with 100% oy in 270bp o Mucor 3.49,
5 Mollisia sp. (1 OTUwxh s denthy i 2126p w: Mollists sp.) 3.2%
< Coniochacta sp. 2 OTUswith 0e% idemy n 248-70kp m: 1.8%
U t.“"'l‘é rots 5p. YNW-20182 (1 0T it 100% sty
rr| a
s b-nl.:-;l::'u: WV - 2008a) “ e 1.6%
s Umheln psis |5a|:|elllna {1 OTU with 100% identiey in 238bp 1.0%
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Ascomycota (2 OTUs with 100% identdyy In 230-235hp o 3

unclzmstficd Ponicillium Bl gramine, il
p mandll, Fenkcillium n::;‘mﬂumme;E;ma U'g%
sulfurazum, Fenicilbum tmica Saccharomyzs MyEs 5p.)
Fuwellumjces sp. F"'L ALIS I:Il'?r [1 OTU with 52% 0.0%
identity In 3306p wo: Powelomyes sp. PL ALIS 017) -
g Mc:rtmrella .:1 OTU with 100% identhy In 20€bp 0 5 unclassfiad 0.6%
c E I'IID[ aeta 5p ngg:mmmaﬁmmmmm 0.5%,
mw: Coniochasta sp h
F'EI'IIEI“ILIITI i CITLIuih 100% idemtiy In 235bp wor © unclasiad
Fenicilbum srairs, Penicllbum albidum, Penicillium chlorok ueon, Penil- i 25.-'
4 cllbum chrysogenum, Fenicillium consobrinum, Panicllium corglophilum, i
Fenicilbum fagl, Penicillium rubsfaciens, Penidilium shminum)
z Coniochaeta p mum:lm itk ity I 235bp tec Coniochasm 0.2%,
Conioscypha Iemmnr ha (1 oTU wih s=t 1
; Conioscypha piciomorpha s oru s e iy » 0.2%
Splssmnl:.rn:es FAMOSUS (1 OTU with 85% iemizy In 247bp 0.2%
5 IIOMAOES FImosLs =
s Ennluphplc:ﬂup;uteana {1 0L weith 100% idemtiy In 270bp m: 0.2%,
s Polylobatispora deltoidea o oTU wih 79% idmiy n 0.29,
: Pul,rLTrmqu e hoados .
ﬁTD-bE E}UEE mgerl:'u OTU wich 33% idemicy In 183bp o
s 1w Kockosaslla 0.2%
Fell cum ces 5|:r tES B281 ;1 OTU with 93% ideneiry in 0.1%
3 Fabrnmglces sp CBS 8]312 {1 OTU with 99% idenzicy In 0.1%
< Ennu:u::[_lﬁeta sp ‘\"F"i}ﬂ {1 OTU with 100% idanty In 0.1%
Euﬁa Ota (1 OTU with identiry In 209hp unclassSied
k Fuuﬂmlm{hmlh:l:nl;c?thumﬁ -,i:Lﬂil'H.lm of. U.l%
o m, Fusarum oepspomum, Fusarium vemidilioids, Humicok sp )
s E ria gigantospora (1 OTU wich 52% idensiy In 201bp wo: 0.1%
chria giganumpor) :
Dther {2 OTUswith 0.2%) 0.2%
Unclassified (447 reads)
Filtered (D reads)
M23.1T51b (20382 reads)
Trichoderma e OTUs with 95-100% denty in 242-284bp
9 unclassthed straires, Trchoderma avrowinds, Trichoderma
aurmgaeirde, Trichodorma . Trchodarma chrinovirida, Tricho-
£ derma dln,ghpi Trichoderma dorothess, T dorochapsts, Tri 3674,
chodemma gamsil, Trichoderma harra Trchoderma koningll, Tricho- °
derma koningiopsis, Trichodema longibrachizwm, Tridhoderma
Trichods rma ovalispoum, T paraviridesm ns, Trichoderma nas-
sl Trichode nma winde, Trichoderma wiridestans)
< Rhizopus mlcrnspurus 4]::-3 OTUs with 05.100% identiy In 27 5%
< Umheinpsm S-E "l"ﬁ W-2018a (2 OTUs with so.100% 9.0
l:hmnE sp. YHW.20183) -
< elopsis isabellina g 0TU with 100% denoy n 2380p 6.4
.ﬁ. mibclopsis I?MM] e
A (4 OTls with idemty in Z35kp
P dgﬁ?dmpu!ﬂmm ::tu, Ehmﬂ?g]%ﬁu, F'qnl:lTum mumm.aliuiu: 5.9%
cilbum chreonigrum, Fenicilium cheosulfuratum, Penicillium umdcarium)
5 Mucor sp. (2 OTUs wih s9.100% idemizy in 270bp toe Mucor sp.) BT%
c Mucor racemosus (1 OTU wish 10% idemsy In 270bp o 250,
Penicillium z 0Tus weh 100% identity in 235bp m: 6 unclassfiad
PFenicillum sraims. Penicillium albidum, Penicillium won, Peni 1 25‘.
Ihum chrysogs , Fenicilbum consobrinum, Penicillum corglophilum, -
£ ?&nl:“un f:,gl.n;::ldllﬂm macknnanias, Penidllium nhﬁdrnphﬁﬂ- "
| smizhil, Fenicllium weluzinum}
£ UCOT {1 OTWU wikh 100% identicy In 270bp 1o Mucor circinalloide:s, 1 l%
Mucor smanioes, Muomr reemoses, Muecor sp. 211R02) -
g As erglllus i1 mu urmu 1&;#@ Inlﬂlh-p- m: A:an-rgllh.u 0.9%,
< onioc haeta sp YP363 o OTU wih 100% denoyy n 049
7%bp toc Conlochiaets sp. YF S
< ﬂf}sslla exilis (1 OTU wich 58% idensity i 215bp 100 Nicsslia 0.4%,
Trichoderma sp. JCM 28532 nomuweh idanziny
s in 2a5hp 1o Trld'nduPn:.q} My o 0.3%
Basidiomycota ;n 0TU wih 100% idemizy in 214bp o R
p wﬂmu sp., Riodowcruls mucikgingsa, Rhodorrula sp., Riyns 0.2%
mmun'nn
s Ennlutg?eta sp {1 OTU with 98% identiy In 245bp m: o 0.2%
Fusarium [ oty wit ik urelassSiad
4 Fusarium mm‘.:lﬁ.n'lm nﬂnum?ﬁﬂﬂwﬁs}l 0.1%
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MNaganishia ¢ OTU with 100% wentiy 1n 227bp to: Maganishia
mannil, Magani

ormonema H'IFubTE {1 OTU wit 100% idemizy In 236bp
Hommonema widoola)

Other (3 0TUswih 0.3%)
Unclassified (0 reads)
Filtered (0 reads)

0.1%
0.1%
0.3%

M24.1T51b (20551 reads)

Trichode rma 53 OTUs with w1m Nty In 242-784hp o
22 unclassified a straims, Trichoderma sroviride, Trichoderma
mﬂtl&ﬁ Trl\:l'm_il_:hrrr?m-:mhhm Trld'_ltnlhﬂn: chrinaririda, TIH:_I'I_u-
a dinglayae, Trichoderma dortheas, Trichoderma damchopsis,
chodermma gamsll, Trichodema harsanum, Trichodarma koningll, Tricho-
derma koningiopsts, Trichodoma longibrachizwm, Tridhoderma orenalk,
Trldl:n:hm'n avalisporum, Trichoderma parsvridesm ns, Trichoderma ras-
Trichoderma samusksll, Trichederma viekas, Trichederma wirids, Tri
d‘mhrrru wiridesoens, Trichoderma wirkems )
MIJECII (@ OTUs with $9-100% idemigy In 270bp w: 3 wnclassfied
Mucor sirains, Mucor Brunneogriseus, Mucor circing Mumor racs-

UITIEIE'CI psis isabelling (3 0TUswih 59-100% idanthy In 227

ﬁabphnglnpsls 5pmmW-IGIBa (2 OTUs with go.100%

Identity In 235hp wo: Umbelopss sp. YRNW-20182)

.ﬂlscumlycnta {1 OTU with 100% Idemisy In 235hp m: 3 unclasl
lum strains, Blumera graminis, P-midllum seneum, Penidllium

ciomonigrum, Penicillium I!ill::..ln'l:l.lﬂ Panicilium moicarium)

Acremonium Cavarasanum (1 OTU wih 92% demicy In
ﬁasbp a:mnmlurp: Cavaracapum)

richoderma koningi (1 OTU with 100% wemiey in 267hp
m: Trichoderma koningil
Other (o oTU with 0%
Undlassified (0 reads)
Filtered (0 reads)

75.6%

10.2%

6.3%
6.1%

1.4%

0.2%

0.1%
0.0%

M25.1TS1b (16 632 reads)

L]

wom

-

Trichoderma s OTUs with 5.100% ey in 2e2.381bp =
8 unclassificd Trld'an'rn =rains, Trichods rma irr:;#hm. Ihlfd'u-
derma atrovirides, Trichode rma aureovirids, Trichoderma carbbasum, Tri
choderma drerinowiride, Trichodarma yaa, Trichodenmms dorocheas,
Trichoderma domthopsts, Trichoderma gamsll, Tridhoderma harzlanum,
Trichods nma I, Trichoderma h:rrim Trichoderma owall

um, Trld'udﬁ'm%ﬂrﬂ-mru. T Ir::-ﬂ'u‘ﬂ. Trichode rma ﬁ

1 .
fus upurla cuntlgua (50 OTUs with 59% idanzity In 257-

E TIEII.II'I"I CDH?HE‘ {2 OTUs whh 95-100%, identity In ZT0bp mo:
Corticium confine)

Ascum COTA (1 OTU with 100% i In 735hp m: 3 unclasl
|:|I'JI11 mlr&, Elumm: gir.lmlnu. ﬂllum seneum, Penidllium
furarum, Penicilium wmicarium)

u'lgnl'rl. Panicilliu
Coniochaeta sp Y¥P363 (2 0TUswith 95.100% danty In

ﬁsbpn:h Conkachiasta ﬁ iTP

helnpsls isabelling {2 0TUswxh 00-100% sdentiy 1n 237
e Umibalopsts isaba lling)

F'emmlllum {2 OTUs with 100% identizy In 234.296kp w: & un-

clathed Penicillum srzins, Penicillum camminoviclozum, Penidllium

macknnanizz, Penicillum . Panicillium Hnguﬂuum. Pami

-H‘rln smizhil Ithl:lll|.l11 W CaR U
ortierella {1 OTUwinth 100% lhnm; In 2ebp toc 5 wnclasifiod
Momerells strains, Morderclla alon

Umhelngsls ap. TNﬁ%ﬂllEa {1 OTU with 100% ideniy
balopsis sp. YIAW_201Ba)

UCDT (1 OTW wich 100% idemiy In 284bp 1 2 unclsdficd Mucor

ﬁimkglm‘l'lliamihj_"_ .

oCEDvVaella prillingert (1 OTU wich 93% ide In 1E3

w: Kockoraslla prllgn £ : " = o

Aspergillaceas 1 OTY with 100% idamizy in 247bp 1 3 un-

classified & lus strains, Aspergilis asamor, A spergilles foerdus, As-

mlﬂ nikgEr, ?EIIIL: r.uhln,gurut, Aspergilhe welwiehiae, Penicil
.d

FE| '_.'ces DEI |n: Iatusu OTU with 100% idemizy In 179bp
DthE-f (2 nmnMum]

Unclassified (0 reads)
Filtered (0 reads)

B6.1%

32 8%,
3.2%

2.3%
1.7%
1.1%
0.8%

0.6%
0.5%
0.2%
0.2%

0.1%

0.1%
0.2%

M3.IT51b (17 091 reads)
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Trichoderma (ro 0TUs with 95-100% deniey in 243-268bp w:
12 unclassihied Trichoderma suraies, Trchodsrma awroviride, Trichoderma
£ carbbasum, Trichodsrma dinglayae, Trichoderma dorocheas, Trichoderma Bl EE"'I
Trichoderma gamsll, Trichoderma harsdanum, Trichoderma -4
koning, Trichoderma koningiopsls, Trichoderma ovalisporum,  Tricho-
derma spadosum, Trichodarma wiride, Trichods rma vindesons)

< 1I:“uu;_an:u|:|u:+r1a CONTIEUA (5 OTUswith 88-99% identizy in T63bp 15.4%,
umcoporta comigua)
s Trichoderma winosum (2 OTUs with 96-100% idntiy n 0.6%

246bp e Trichoderma winasum)
Ascom YCOLA (1 OTU with 100% idemisy In 235hp w: 3 unclast

P fied Penicllium strains, Blumera gil:lmlnh:1 Penkcllium sensum, Penicllium n_ﬁ%
Penicillium furamum, Penicilium wmdcarium)

clusnnigum,
Penicillium gz 0TUs with 99-100% idenzity in ﬂs-]]-ﬂ:pm Parit

cilium chrysogenum, Pemicillium LM-2004,

£ Fenkcilbum commune, Penicllium myicala, nu:l lum granulz- 0.5%,
wm, Penidllium kgena, Penkilbum macknnanizs, Penicilium nenmE, -
Fenicillium pass b rmeocsum, Penicillum mibens, Fenicilllum 11, Pani-
.lem

£ IJE?;TJ {1 OTU wizh 100% kemicy in 270bp to: Mucor plumbsus, i 3%
Mucor racamosus, Mucor 50 -

< messlla exilis (1 OTU with 04% identity i 213k o MNiesslia 0.3%

s lrghude n‘r:ram:rﬂ?wrlde {1 0T U wich 100% idamizy In 246bp 0.2%
Other (2 0TUswih 0.3%) 0.3%
Uncdlassified {0 reads)
Filtered (0 reads)

M4.ITS1b (10077 reads)

Trichoderma jes 0TUs with 95.100% dontey In 284 782bp
10 unclassihied Trichoderma suraies, Trchodsrma awroviride, Trichoderma
carbbasum, Trichodsrma dinglayae, Trichoderma dorocheas, Trichoderma

E dorothopsts, Trichoderma gamsl, Trichoderma hardanum, Trichoderma T"?_DE-{}
oninghl, Trichoderma koningjopsts, Trichoderma brachiamm, Tricho-
derma orentak, Tridhoderma owalsporum, Ti ream], Tricho-
T_anmq:-admli. Trichoderma wiride, Trichods rma windescens)
s USCOPONa CONEIZUA 2 OTUs wich 09% kkntiry in 2625p w: 8.59
FﬂS[ﬂ-m 1:1::|t3=2l OTUs with Ik sy -
p clamficd P;unluum E:m, Emm?glqﬁu Pmﬂwuﬁﬁ um, Fam B8.0%
ﬂﬂm chreonigrum, Penicilium chrecsulfuratum, Penicilllum iodcarium)
UCOF {2 OTUs wich 100 0354k unclemsiod
£ Mucor mlg Ml.l:u':hr-}lh. Mucor . Iiu. Hl.rn:f-l;ﬂiﬂlﬂﬂﬁ] 2'5%
< Umbelopsis isabellina (1 0TU with 100% wienoiy 0 238bp 1.8%
psis Isabalina)
£ EEI'I FCIRIUTT (1 OTW with 100% idenoty In 235bp wo: Penidllium i ?E,.-'l}
macknnaniz, Panicllium mrd-ﬁl :
< Cr pmcnccus sp 133 (1 OTU with 100% iemizy In 0.5%
- X
Umheln 5i5 5 ‘q’hl'u'l.ﬂ 2018a (1 oTU with idanziy
s m!]ﬂ:pur:El - . YN s018a) e 0.5%
5 ﬂﬂ' hiemalizs (1 OTU with 100% identity in 284bp w0: Mucor 0.3%
Aspergillaceae (1 0TW with 100% idamicy
f dmﬂ'ﬂd q:-u‘gllu:stli[r]l.s,.ﬂ.mlnm & . mﬂ:g-wndm, s 0.3%,
mlﬂ miger, A?}Illm mlr:ng‘?' .ﬂanglh webwinschiae., Penicl -
Dther {0 OTU with 0.0%) 0.0%
Undlassified (0 reads)
Filtered (0 reads)
“ME.ITS1b (18090 reads)
Ascomycota (s6 OTUs with s5.100% identiy In 730.257bp
unclamsificd Fenicilium srains, Blumeriz graminis, Penicillium scncum,
P .'F.hnl:lllu.m derecnigrum, Penicilllum :rm-:ns.linm:'n. Fhrld:mn e kar- ﬁs'?%
s m::s.cupuria CONtigUA (7 OTUswith 98-99% idantiy in 262bp 18.8%
w: Fusooporia comigua) a
s Miessha exilis (2 0TUs whi 4% deminy i 218bp o Niessla 6.0%,
Ta?arnm cos rotundus (2 0TUs wih 09% idensiy
s Tﬂ:‘m‘lp::z motundus) = o 2tk 1.8%
MIJECIT (1 OTU wixh 100% idemizy in 270bp wo: Mucor plumbsus,
£ ] 0.8%
F'EI'IIEI"IIJI'H T L= with Parit
E dllun lagena, Pnr‘iildlm:md:g-n;:u %ijﬁ-]lﬂpm 0.7T%
pare e rucosum, Penicllium smichil
Th unectrla caudata p DTLI with B6% kkniy In 235bp
5 o s % 0_4%
s l_lm Elﬂ%ﬁ-li sp. 550, YN Nm EEE'Il}BIL?a {1 OTU wetth 100% idanziy 0.4%,
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s Kockovaella prillingeri ;1 0TU weh 93% idemey i 183bp 0.3%

Kockosgglla prillingan)
ESDEFEI aCeae (1 OTW wih 100% idomizy in 2475p = 2 un-

claemsthed A lusst A s Fwamaon, &sperpilies fosoidus, As-

f EEI.B miggr, ?Eﬁ:ﬂﬁnﬂ Aspargilius wekvishias, P?rid- 0.2%

. alf. Asprgilus sp.)

5 .ﬂlrach NOMYCEs SP. (1 OTU with 55% idemicy In 2655p @ 0.2%

s mnnnn”lu*m tenue (1 OTU with 09% idenziy in 215bp w: 0.2%,
Monocilium tenus ) -

5 Acrem OniLM CAVaraeanum (1 OTU weh ss% damiy in 0.2%,
F2dbp to- Acremonlum cavarasanum) -
Umbel belli

s E:J ] h::upsm h:;a EAIII;EE,{I; ;:u;'u with 100% ik myy i 238bp 0.1%

astobotrys sp. - A (1 OTW with B3% ident

s 200k toc mmguupl:;:h. AB-2017a) " = i n']'%
Other ;1 oTuwnh 0.1%; 0.1%
Undlassified {273 reads)
Filtered (0 reads)

“MBb.ITSIb (20910 reads)
£ Mucor @e OTuUs with 90-100% idenstey 1n 265270bp e Mucor 33.5%

Mucor remmosus, Mucor sp. 5F20-2)
ﬂS[ﬂ-r’l’l]’Eﬂta (32 OTUs wich #5-100% l:hm:lE In 230-2Ehp m:
i

P Entllhﬂhgnmlgmﬁfﬂlum :rm-:nrinmm Fhldlh.n:n b 33'3%
lumj . .
Umbelo 5|5 |53I:|EII|na aTU with i
5 o |] ]Y I} 100% identity In 238bp 8.20,
< Umhelnﬂsls sp. Nﬂ EEE'Il}BILJEa {1 T walth 100% idkensiy 7.3%,
s Syntephalastrum rAcemaosum (o OTUs with 7B-79% f.50,

Inél-'E-E] ASDIT FOSmosLm |
rIEFID 2rmna (2 OTUs with 92-100% l:hm:rl; In w6
Trichodierma strains, Trichoderma azrovirids, 2"I'Erll:tmbrrn
g n::ﬂﬂ:mu'l Trichoderma dingleyae, Tridhoderma dorocheas, Trichoderma 3.5
Trichoderma gamsl, Trichoderma hardanum, Trichoderma -
koningll, Trchedsrma kan s, Trichoderma ol Tiriche-
du'rnn'agﬂ'ht- Trld'm:brmh:w pom.

s F'hae:?.stalagmus c%rclr.:lspc-rus (2 OTUs with o7-100% 1 8%
[nnluchaeta OTUs with idemizy

E claificd Cmindn-rnlu:]mlru.. mtn:ﬂmnmllnm: L;E 1.5%

5 ?ﬁce phalastrum sp. (2 OTUs with 8402% idemey in 212 1.0%,
219bp o Syncephalismrum sp.) -

£ Eﬁeﬂeﬁgmycei:mm with 100% idanthy in 286bp to: 3 unchs- 0.8%
Gymnopilus (1 OTU wih identiny In 204bp e Cymnopll

£ Fplm'E, Crmrgpl mhhﬂkﬁmmwhlnnplmn}m . 0.7%
F'EI'III:I"IIJI'H {2 OTUswith 100% identiy In 232-235hp w0: & unchs- 0.5%

£ sifiad Panicillium sraims, Panicilium charkesil. Peniclium crreonigrom) -20
Sphaerobolus stellatus g 0TUwieh 100% sdentiy in 280bp

5 0.3%

< ﬁlﬁlﬂ Henﬁumn cereale (u OTU with 100% im0 227hp 0.2%
ﬁelntlacé‘:;em??ru with 03% kdaniy In 229bp 1oc Crocc

n Lo eas
f waiﬂ'lﬂﬁhl‘l. Hp“‘iu:q'phl}gq: FC-2727) 0.2%
StOtrema coroniferum (1 oTu wik so% ey

s w: Sistotema coronlinm) " o =te B'E%

< Eurtulgll.lmn;mcnnhne {1 OTU wikh 100% identiy In 270bp 0.2%

s E;ph aemhg us mm;renms {2 GTU with 100% idsntiy In 286bp 0.2%
Other ;1 0TUwnh 0.1%) 0.1%
Uncdlassified (105 reads)
Filtered (0 reads)

“MT.ITS1b (14503 reads)

Mucor (21 OTUs with 95-100% idamicy In 266-284bp t: 4 unchs

E sifiad MI.IIH'{ srains, Mucor brunneogrissus, Mucor oircing llioides, Muoor R0_4%
hiemalis, Mucor plumbeus, Mumr racsmosus)
Trichoderma (22 OTus with 95-100% ettty in 242-265bp to:
& unclassfied Trichoderma srains, Tridhoderma aorowinds, Trichoderma

g carbbacum, Trichoderma dinglayae. Trichoderma domcheas, Trichoderma £1.0%,
dorothogests, Trichoderma gamsl, Trichoderma harzianum, Trichoderma gt
Innlngl 'I'rh:l'rndirrn: rldm Trichoderma ovalisporum, Tiricho-

,|'.'|, Trichodanma ' iridescames
SEEH'I'I ECIt-E'I OTUs with Idemiy In 235bp
P Pmril:llum Eﬂ'ﬂ, hrm?g]%ﬁh. F'mid“lum muum %:: 5_5%
g.ﬂl -[i1 |h.l11 chmeosulfurarum, Penicilllum oadcarium)
5 IZCII]DI'E radula {1 OTU with 100% denchy In 2Tsbp 1.7%
Schiroporm radula )
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Umbalopsis isal:uellina {1 OTU with 100% kknoy in 238bp 0.7%

5 mﬂﬁﬁhﬂ malis {I OTU with 100% identity in 284hp oo Mucor 0.2%,
. trmcﬁuderma sp. JCMW 28532 (1 0TU wich 1008 sty 0.2%
. Trichoderma sp. JCM 225337) -
< Erlcll:uldenﬂa 'Elﬁm.:- {;;&;; with 100% idemizy In 245bp 0.1%
< u gn @ anIsm sp SaD 20l A (1 OTU with 100% idansiy 0.1%
Dtl'Er {1 OTU with 0.1%) 0.1%
Undlassified (0 reads)
Filtered (0 reads)

MB.IT51b (19679 reads)

Trichoderma (3s oTUs with %.100% dany In 282-784bp
72 unchassified Trichoderma srsirs, Trichoderma atroviride, Trichoderma
aursowinids, Trichoderma carbbasurm, Trchoderma chrinodrids, Tricke-
derma dinglaae, Trichoderma domdheas, Trichoderma domchopsis, Tre
E chodermma gamsll, Trichodormma harranum, Trichodormma koningll, Tricho- 34.3%

chodermma tricla=s, rld'rmhﬂn wirids, Trld'lnchm'n windesmens, Triche-
derma wirikms )
Mucor (18 OTlUs with $5-100% kdemicy In 270-236bp w: B unclas-
sified Mucor mrains, Mucor bunneogrssus, Muoor oiroing lioides, Mucor
4 comicdla, Mucor fragils, Mucor hemals, Mucor plumbe us, Mucor raos- 32'0%

ML) .. .
< Mucor circinelloides (15 0TUs with o5.100% enzhy In 26 272 gt
m Mucor circinelloidas) s
COMYCOLE (2 OTs with 95-100% idemizy in 235bp w: 3 un-

P daﬂﬁid Penicillium =rains, Blumsria gramink, Penicllium asnaum, Penk 4.3%
cillium chmonigrum, Fenicilbum crecsulfuatum, Penicilllum idcarium)

. Hn&ﬂn@m |5al:|]:;lllna {1 OTU with 100% identiy in 233bp 260

< ml_lg'lgejg Elsm sp I":.Irﬂ :‘Eu'll}n:l:Fa {1 OTU with 100% idantiey 0.9%

< Schizopora radlﬁa {1 OTU with 100% kdensiyy i 278hp o 0.7%
?:Hm radula ) :

. USCOPONa Contigua (1 OTUwinh oot kenuiey In 260bp o 0.6%
Fustoporia contigua) :

. Trochispora sp. (2 OTUs with 52% danzty in 23860 to: Trechs- 0.3%

< Fmﬁn&talagmusmcsjcluspurus (1 OTU weth 100% idansiy 0.3%

< Acremcnlum sp.  TROAD 1 oTu wih 02% idemigy in 0.2%

228bp e Acremonlum sp c 28532 -=

. TrlchudeTmna sp“s Jcﬁm s {1 OTU with 100% idanziey 0.2%

. Trlchusphaerella ceratophora (1 OTU with 100% daniy 0.2%
Hichoderma: koningions:s '

5 nchoderma koninglopsis (1 OTU wih 100% dentty In 0.1%
247bp oo Trichoderma Eoning lopsis)

< Coniochaeta sp. 1 OTU with 98% idanthy In 24sbp mx T 0.1%

. lrghu?enﬂhf“:.n]nmgu {1 OTU with 100% idemizy In 245bp 0.1%
Other ;1 oTUwih 0.1%) 0.1%
Unclassified (0 reads)
Filtered (0 reads)

MO.ITS51b {13044 reads)

Ascom WCOLA (18 OTUs with 22-100% identity In 23-247hp to: 15
wriclasthed Peniclllium strains, 4 unclhassihed Ausobasidium srains, Amic-

whospors sp. LP-20196, Aspargilhs sp., Aumobasidium melanogsnum, &
lh:ln-.ddzn pullulins, Blumeria EI:?;‘IIHL’-, I:nuuthull'n: candidum, Pmid-}'- 18_?%

P lurm aencurm, Penicllium chrisensenias, Fenkcilum dereonignum, Penicil
liurm deressulfursiem, Penicllium commune, Penicilium crustosum, Penil
clllum cyclo mﬁﬁdllum axpansum, Penicillium solhum, Penidilium
micarium, Ia lpokrdca, aff. Ausobasidium sp.)

Mucor CITthrrdn D% idaminy In 265-270kp fas-

Mucor recemosus)
%r}rpmmccus sp. ‘l'I'(S 2004 (s 0TUs with sg-100% 12.6%,

In 184-168bp to: Crypromoones sp. YES 2004)
UCOr racemaosus {5 OTUs wikh 59-100% idemiey in 270bp wo: 11.3%

Mmtlerella OTUs with 38-100% Idenzicy

3 38-1 i 203-2 G

clazshad Morparslla srams, Mol f bry=lina, umml‘“w‘!: 4.7%
Morkrell lyalina)
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Penicillium (4 oTus with 98-100% ety In 234338k m 13
wrclzssthed Penidllium strains, Fenicilbum carminoviolas um, Penidllium
chrysogenum, Penicillum ch compkx sp. LM-200%, Panidllium
commune, Penicillum dipodomyicols, Penicllium espansum, Penidllium
nulzwerm, Penicillium Penicillum . Panidilium
Em, Peniallium pa\ﬂmmnhﬂm . Pmﬁiu?nw“muhn F'mh:lllm
romopurpereem, Fenicllium ubens, Peanicllium sanguffuum, Penidilium

Tramell

Tremella sp. [ OTU with 29% idaniy 0 178bp w: Temela

ﬁarasamn:ladlum Acremonium gamsn (2 OTUswich
lmﬁl identiy in 222bp o Aoremonium gamsil)

Ee alutheca sulfurea {3 DT Uswich B0.50% idanthey In 722

As er |I||.|s sp. EFE 1 OTU with | :
P -E EFBp [ with 100% identhy In 245hp w

1]
Dn:l:.rme?aceae {1 0T with 100% ik iy in 200bp o B unchs
sified Phoma svraims, Amnd'r_n: fabaz, D ki glomersm, Didymala

Payronzlbea sp. i1
Arachnnmyn:es &[. Al {3 OTUs with BE.99% idomiy In
2E1-267hbp wo: Arachnomyes sp. A
Trichoderma ¢ oTus whh |-:-:rs¢ idamizy in 245 284bp 1z 10
wnclassthed Trichoderma strains, Trichoderma aorosiride, T a
carbbasum, 'I'rl:h:dirmadln.ﬂw_lﬁ Trichoderma domcheas. Trl:huchrm:
dnmthm Trchoderma harzdianum, Trichoderma
Eoningl, Illd'mbrrna h:\riglupm. Trﬂu&mhm Tricho-
|:|-Irrn= crientak, Trchoderma oralisporum, Trichoderma resml, Tocho-

Trichoderma wiride, Trichods rma windesoens)

3 speaciosum,
Pen||:|lllum o0taliCum (1 OTU wizh 1008 idanehy in 238bp m:
Fenicilbum molicum)

Talaromyces rotundus (3 OTUs wih 00.100% idemiy in

ﬁndénﬁmn sen*erum [2 OTUs with 99% idantiy In

e Oidiedendron seuferum)

220bp
Umheln psis raman mana {2 OTls with 97-08% idantity In
e Umbslopss mmanniana)
Tremellnmjrn:etes {1 OTU wih 100% ideniry In 199bp o &
le"nzlmﬁnd Crypromoorus soains, Filobasidiom magnum)
iNacia z 0Tls wih 99.100% idenzity n 77 Spinach okr
» 5|:|4n.=nm{E :a. Spinada nsrkeszanica) e
E;ﬁtnﬁlnhasldmm infirmominiatum (@ OTU wih

sidium infirmominiatum)

Asp ergi us o) CI'I'LI 'urrJ1 100% identiyy In 2a6bp e: Aspergillus

p-)
fT"FEI'IIDE ales |::" DTU: with D0-100% idanzity In 194 107hp wm: &
unclassified Crgprocoones svrains, Paplliovems lausomdl, Vishnlacoryma
camescemns., V' sp., Vishniacozyma mephmmsis)
Neuascurih A (1 OTU with 100% identity In 201bp 1ec Maoas-

cochyta Eli'c.upﬂ . 5
Acro ICEYS SP. (1 OTUwich 0% identity in 220bp to: Acodicrys

) -
E-u reobasidium gz OTU whh 100% demsy In 281bp 1o 2 unclas-
sified Aurcobasidium sorains, Aueobasidium kuocspermi, Aurcobasidium
ramiblae, Aumobasidium pullulans, Aurccbasdium bgladalk)

As ergillus vitricola 1 oTU with 100% i iy |
P -E : { w noity Im He4bp o

butr'_grs PArvus (1 OTU with 79% identiry in 191bp mo:
bszoboerys panvas)
Splnacla nle rACced (1 OTU with 100% identiy In 273bp o

?_Tm elopsl 3 isabellina {1 OTU with 100% dentiey in 238hp
w: Umbslopsks isabelina)
Bactrocera tryoni (1 0TU with 97% idemiy in 1996p o Bac-

[}mszurﬁla buhagiarii ;1 0TU wkh a9% idenziy In 162bp wo:

.Tl buhzgiarir
F‘apl otrema pseudoalba 1 OTU wich 100% idemiy In
o Papiliomrema pseudoalha)
Pln:hla S[. {1 OTU with 100% identhy In 175hp o Pichia sp.)

Spinacia turkestanica {1 OTU weth 100% idomy in 273bp
g&ptune“a pseuduph FAEMILIS (1 0TU with 100% idenziy

In 250bp o Sepomlla L 4]
Muicur hiemalis (2 OTU with 100% idenzity i 284bp wo: Mucore
)
Phaenstalagmus CYCIOSPOrUS (1 OTU with 100% idanciey
O

:!:ﬂ:r lagmus
Hap nsenra ngium hlspurale {1 OTU with 79% dentiry In
Elasmbnt 5 sp Aﬁ I]lTa {1 OTU with B3% idanthy In

AB-2017a

Umhelnpsm sp Y NW- Ei}lﬂa {1 O with 100% idensiy

E'EI:{-_HT . Umbslopsts ‘l"fl\' -2008a)
EI'I'IDI'IILII'I] II'I latum {1 0TU wikh 99% idenity In 223bp
w: Phizkmonium infiatumi)

4. 7%

4.3%
3.2%
2.3%
1.9%

1.6%
1.3%

1.3%

1.1%
1.0%
0.9%
0.8%
0.8%
0.8%
0.6%
0.6%

0.6%

0.6%
0.5%

0.4%

0.4%
0.4%
0.4%
0.3%
0.3%
0.3%

0.3%
0.3%
0.3%

0.2%
0.2%
0.2%
0.2%
0.2%
0.2%
0.2%
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s Tausonia pullulans g oTU with 100% idenery 1n 215bp w: 0.2%

{? nia pullulans

ISNNIACOZYMa SpP. (1 OTU with 99% idensy In 198kp m: 0.1%

£ ﬂﬂmﬁencﬁ%n {1 OTU warh 90%, idenzity in 220bp roc Oidioden- 0.1%

ﬁ'lll.lﬂ Oidiodendron tenulssimum} -

Ela nspnrlum {1 T with 100% idanziny In 205hp m: & uncless

£ d Hﬂurcnlmm ﬁh&pmu;;fn ramoaznlium, lihdnq:-mum 0.1%

, Cladosporium ramatenalumi)
s Ea'%;nnglsemﬂgr;:t;ca (1 OTU with 96% identity In 210bp 0.1%
ishniacozyma globispora [ oTu wit 0% sdenty

s 15Lbp o 'I.I'I:d'ﬂ;mj'rrngghblme:l “ " U'l%

< Eallemla sabil (1 OTU with 100% idemey in 178bp to- Wallkemia 0.1%

s Eﬂg'éflca n!eracea {1 OTU with 100% kdentity in 323k 0.1%

s Coniochasta sp. [ OTU wih 100% wentiry In 228bp toc Co- 0.1%
mikcchasra 5p.) -
Other ;1 0TUwnh 0.1%) 0.1%
Undlassified (0 reads)
Filtered (0 reads)

Table 4: Condensed overview of the raxonomic composition of samples.

This table can be found as a file in the results directory. Please see the according section for details about
esult files.
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Anhang 13. Gattungen pro Probentyp, Metabarcoding

Tabelle 35: Gruppe A, Gattungen nur auf ungeschddigtem Reet (1) vorhanden

Gattung

Acrodictys

Bullera

Cephalotheca

Chalara

Cladosporium

Cystobasidium

Cystofilobasidium

Dioszegia

Gymnopilus

Haplosporangium

Hormonema

Incrucipulum

Mycena

Neoascochyta

Oidiodendron

Paecilomyces

Papiliotrema

Parasarocladium

Peniophorella

Phialemonium

Pichia

Septoriella

Sistotrema

Sphaerobolus

Syncephalastrum

Tausonia

Vishniacozyma

Wallemia

Tabelle 36: Gruppe B, Gattung nur am Rand des Schimmelflecks (2) vorhanden

Gattung

Thyronectria
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Tabelle 37: Gruppe C, Gattung nur auf Neureet und auf ungeschéadigtem Reet (1) vorhanden

Gattung

Aspergillus

Tabelle 38: Gruppe D, Gattungen auf ungeschddigtem Reet (1) und am Rand des Schimmelflecks
(2) vorhanden

Gattung

Arachnomyces

Blastobotrys

Niesslia

Phaeostalagmus

Talaromyces

Tabelle 39: Gruppe E, Gattungen am Rand des Schimmelflecks (2) und im Kern des Schimmelflecks
(3) vorhanden

Gattung

Acremonium

Fellomyces

Monocillium

Schizopora

Trechispora

Trichosphaerella

Tabelle 40: Gruppe F, Gattungen auf ungeschédigtem Reet (1), am Rand des Schimmelflecks (2)
und im Kern des Schimmelflecks (3) vorhanden

Gattung

Coniochaeta

Kockovaella

Mortierella

Mucor

Penicillium

Trichoderma
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Umbelopsis

Tabelle 41: Gruppe G, Gattungen nur im Kern des Schimmelflecks (3) vorhanden

Gattung

Apodospora

Bourdotigloea

Carcinomyces

Catenulostroma

Conioscypha

Echria

Neostagonospora

Polylobatispora

Powellomyces

Pseudoascochyta

Rhodotorula

Sistotremastrum

Spissiomyces

Sporothrix

Trapeliopsis

Trichosporon

Tabelle 42: Gruppe H, Gattungen auf ungeschddigtem Reet (1) und im Kern des Schimmelflecks (3)
vorhanden

Gattung

Aureobasidium

Coniophora

Corticium

Cryptococcus

Fusarium

Mollisia

Naganishia
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Rhizopus

Sordaria

Tremella

Tabelle 43: Gruppe I, Gattungen auf Neureet, am Rand des Schimmelflecks (2) und im Kern des
Schimmelflecks (3) vorhanden

Gattung

Fuscoporia
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Anhang 14. Enzymplatten fiir den Ligninabbau

Abbildung 30: Ubersicht der Enzymplatten, auf die die zur Identifizierung eingesandten
Schimmelpilze ausgestrichen wurden. Auf diesen Enzymplatten wurde anhand einer rotbraunen
Verfarbung nachgewiesen, ob der Schimmelpilz Lignin abbauen kann. Die Identifikationsnummern
sind auf den Platten sichtbar und folgen der Reihenfolge von links oben nach rechts unten.
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