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Vorwort 

 
Vor Ihnen liegt der Abschlussbericht zur Studie „Die Stadien der Schimmelbildung sowie die Bakterien- 

und Pilzdiversität auf Reetdächern.“ Diese Studie wurde im Rahmen der Abschlussarbeit im 

Studiengang „Angewandte Biologe" an der HAS Green Academy in ’s-Hertogenbosch durchgeführt. 

Die Abschlussarbeit bildet den finalen Bestandteil des Studiums. Wir haben die Studie zwischen 

Februar bis Juli 2025 durchgeführt und die vorliegende Abschlussarbeit erstellt. 

 

Während dieses Projekts haben wir verschiedene mikro- und molekularbiologische Techniken wie das 

Züchten von Schimmelpilzen und Bakterien, DNA-Isolierung, PCR, Barcoding und Metabarcoding 

angewendet. Bei dieser Abschlussarbeit haben wir nicht unser fachliches Wissen vertieft und unsere 

Fähigkeiten verbessert, sondern die Arbeit hat auch zu unserer Entwicklung als Wissenschaftler 

beigetragen.  

 

Wir bedanken uns bei unseren Betreuern Arjan Borghuis und Bruce Schoelitsz für ihr Feedback und 

ihre Unterstützung. Wir danken auch den Teams im Microlab und im Chemielab für die Unterstützung 

bei der praktischen Arbeit. Unserer besonderer Dank gilt René de Kloe für sein Engagement und die 

Erstellung beeindruckender REM-Aufnahmen, die einen unverzichtbaren Beitrag zu dieser Studie 

geleistet haben. Abschließend möchten wir unseren Familien und Freunden für ihre kontinuierliche 

Unterstützung und Ermutigung während der gesamten Abschlussarbeit danken.  

 

Wir wünschen 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 

Reetdächer 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 Dächern mit unterschiedlichen Dachkonstruktionen entnommen. Dabei 

handelt es sich um Proben aus sowohl geschädigten als auch ungeschädigten Bereichen. Die Proben 

wurden optisch und mikroskopisch analysiert und die strukturelle Integrität des Reets wurde getestet. 

Schimmelpilze und Bakterien wurden auf Nährboden kultiviert, gereinigt und in Kategorien eingeteilt. 

Für jede Schimmelpilzkategorie wurden Reinkulturen identifiziert. Die identifizierten Schimmelpilze 

wurden mikroskopisch untersucht und auf Enzymplatten aufgebracht, um ihre Abbaukapazitäten 

darzustellen.  

 

Auf den Reetproben wurden viele verschiedene Schimmelpilze gefunden. Ein Teil davon waren 

Weißfäulepilze, 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 Fruchtkörper gefunden. Das Reet war in diesen 

Bereichen schwächer als in ungeschädigten Bereichen des Dachs. Neben Weißfäulepilzen wurden auch 

Braunfäulepilze gefunden.  

 

Drei ligninabbauende Schimmelpilze, Didymella cf. prosopidis, Pestalotiopsis sp. und Aspergillus spp., 

spielen möglicherweise eine Rolle beim primären Befall. Der Unterschied in der Zusammensetzung der 

Schimmelpilzarten pro Bereich auf dem Dach zeigt eine Sukzession der das Reet schädigenden 

Schimmelpilze. Neben den zuvor genannten Arten wurden an den befallenen Bereichen auch 

Fruchtkörper eines Weißfäulepilzes der Gattung Fuscoporia contigua gefunden. Braunfäulepilze sind 

vermutlich erst später im Befallprozess schädlich für das Reet. Alle gefundenen 

Schimmelpilzgattungen kommen natürlicherweise in den Niederlanden vor und können auf 

natürlichem Wege auf das Reetdach gelangt sein, sowohl mit frischem Reet als auch über die Luft. 
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1. Einleitung 

Reetdächer prägen das Erscheinungsbild ländlich gelegener (denkmalgeschützter) Gebäude und sind 

wichtig für 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 Reetdächern 

beobachtet(Haslam, 1989). Aufgrund dieser Zersetzung sind häufigere und umfangreichere 

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

 

Das hat sowohl Nachteile für Hauseigentümer wegen der Zusatzkosten als auch für Reetdachdecker, 

da die Qualität ihrer Handwerkskunst angezweifelt werden kann.  

Eine ernste Bedrohung für Reetdächer stellen Fäulepilze dar. Insbesondere Weiß- und Braunfäulepilze 

sind in der Lage, Lignocellulose abzubauen. Lignocellulose ist ein wichtiger Bestandteil der Zellwände 

von Pflanzen und besteht aus Cellulose, Hemicellulose und Lignin. Durch diese Zersetzungsprozess 

verliert das Reet seine strukturelle Integrität, wodurch die Qualität des Dachs beeinträchtigt wird. 

Weißfäulepilze zersetzen Lignin mithilfe von Enzymen wie Ligninase und Laccase, wodurch die Farbe 

ausbleicht und das beschädigte Material weich und schlaff wird(Leonowicz et al., 1999). 

Braunfäulepilze sind spezialisiert auf die Zersetzung von Holozellulose (Cellulose und Hemicellulose), 

wodurch das befallene Material eine dunklere Farbe annimmt und spröde wird(Arantes & Goodell, 

2014). Diese Stoffe werden mithilfe von Fenton-Reaktionen abgebaut. In diesem Prozess reagieren 

die von den Schimmelpilzen ausgeschiedenen Wasserstoffperoxidmoleküle mit den Eisenionen im 

holzartigen Material, wobei Hydroxylradikale entstehen. Diese sehr reaktiven HO-Moleküle 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 höhere Temperaturen durch den 

Klimawandel können zu günstigeren Bedingungen für das Schimmelwachstum führen, was 

möglicherweise eine schnellere Zersetzung von Reetdächern begünstigt.(Bilgili & Tokmakci, 2025; 

Nielsen et al., 2004). Neben Schimmelpilzen können 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 Bläuepilzen, Hefen und speziellen Bakterien, 

die von leicht zugänglichen Nährstoffen leben. Darauf folgen lignocelluloseabbauende Schimmelpilze 
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und tunnelbildende/erodierende Bakterien(Ágoston-Szabó & Dinka, 2008; National Society of Master 

Thatchers Limited, 2018). 

 

Schimmelpilze, die möglicherweise eine Rolle bei der Zersetzung von Reetdächern spielen, sind die 

Gattungen Mycena und Penicillium. Arten innerhalb der Gattung Mycena können nämlich Cellulose 

abbauen(Baldrian et al., 2012). Zuvor wurden in einem Bericht der Universität 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 natürlichen 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 möglich, die lignocelluloseabbauenden Eigenschaften zu visualisieren. 

Dies sind auf Agar basierende Nährmedien, 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).. Darüber hinaus können 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 durchgeführt, um die beschleunigte Zersetzung von Reetdächern darzustellen. 

Das dafür gesetzte Ziel lautete „Identifikation von Schimmelpilzen und/oder Bakterien, die bei der 

beschleunigten Zersetzung von Reetdächern beteiligt sind sowie der Nachweis des Vorhandenseins 

oder des Fehlens einer mikrobiellen Sukzession“. Dafür wurden Proben von elf Dächern von Reet mit 

jeweils unterschiedlichem Grad der Schädigung entnommen. Diese Proben wurden mikroskopisch 

untersucht und kultiviert, um Reinkulturen (Schimmelpilze), flüssige Mischproben (Schimmelpilze) 

und Isolate (Bakterien) zu gewinnen. Anschließend 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 Nährmedien unter Zugabe von Guaiacol, Carboxymethylcellulose und Xylan 

kultiviert, um auf diese Weise ihr holzschädigendes Vermögen zu visualisieren. Darüber hinaus wurden 

die flüssigen Mischproben mithilfe von Next Generation Sequencing auf Basis von PCR-Produkten 

identifiziert, und die Bakterienisolate anhand ihrer Form und Gramfärbung bestimmt. Zusätzlich wurde 

die strukturelle Integrität 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 Reetdächern 

Die Reetproben wurden von elf geschädigten Reetdächern entnommen. Diese Schädigung wurde zuvor 

durch Sichtprüfung von Reetdachdeckern der Rietdekkersgilde festgestellt. Die beprobten Dächer 

befinden sich in der südlichen Hälfte der Niederlande. Die Dächer unterschieden sich in Alter und 

Standort (Tabelle 1).  

 

Innerhalb der beprobten Dächer lassen sich zwei Dachkonstruktionen unterscheiden: gebundene oder 

geschraubte Dächer. Vier der Dächer haben eine gebundene Konstruktion, fünf eine geschraubte 

Konstruktion und bei zwei Dächern ist die Konstruktionsweise nicht bekannt (Tabelle 1).  

 

Die Proben wurden gemäß dem erstellten Protokoll entnommen, und für jede Probe wurde ein 

Probennahmeformular ausgefüllt (Anhang 1, Anhang 2). Die Proben stammen aus dem Kern und dem 

Rand des geschädigten Bereichs sowie aus einem ungeschädigten Bereich auf derselben Höhe. War 

mehr als ein Schimmelfleck sichtbar, wurden die Proben aus dem größten Schimmelfleck entnommen 

(Abbildung 1). 

 

Neben den Proben der geschädigten Dächer wurde auch eine Probe aus sauberem, ungeschädigten 

Neureet angeliefert, das noch nicht auf einem Dach verwendet wurde, sondern Teil einer Lieferung 

neuen Reets war. 

 

 

Abbildung 1: Ein Probennahmeszenario mit einem Schimmelfleck. Von diesem Schimmelfleck wurden 
die Proben 1 (nicht geschädigt), 2 (Rand des Flecks) und 3 (Kern des Flecks) entnommen.  

 

Schimmelplek
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Die Proben wurden in verschlossenen Plastikbeuteln zusammen mit den zugehörigen 

Probennahmeformularen angeliefert und in einer Kühlzelle 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: Übersicht der entnommenen Reetproben. In der Spalte „Probentyp“ wird angegeben, ob die 

Probe von ungeschädigtem 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

e 

Standort Reetalter Reetherkunf

t 

Dachtyp Ausrichtun

g 

Probenty

p 

Gefrierschran

k 

Neuree

t 

0  0 Jahre China   Neureet Ja 

1 1 Breda 2004 

(10/11 

Jahre) 

Niederlande Gebunden Süden 3 Ja 

1 2 Breda 2004 

(10/11 

Jahre) 

Niederlande Gebunden Süden 2 Ja 

1 3 Breda 2004 

(10/11 

Jahre) 

Niederlande Gebunden Westen 3 Ja 

1 4 Breda 2004 

(10/11 

Jahre) 

Niederlande Gebunden Westen 2 Ja 

1 5 Breda 2004 

(10/11 
Jahre) 

Niederlande Gebunden Unbekannt 1 Ja 

2 6 Rotterdam 1994 (30 

Jahre) 

Niederlande Gebunden Südwesten 3 Ja 

2 7 Rotterdam 1994 (30 

Jahre) 

Niederlande Gebunden Südwesten 2 Ja 

2 8 Rotterdam 1994 (30 

Jahre) 

Niederlande Gebunden Südwesten 1 Ja 

2 9 Rotterdam 1994 (30 

Jahre) 

Niederlande Gebunden Südwesten 3 Ja 

3 10 Sprundel Unbekann

t 

Unbekannt Geschraub

t 

Süden 3 Ja 

3 11 Sprundel Unbekann

t 

Unbekannt Geschraub

t 

Süden 1 Ja 

3 12 Sprundel Unbekann

t 

Unbekannt Geschraub

t 

Süden 3 Ja 

3 13 Sprundel Unbekann

t 

Unbekannt Geschraub

t 

Süden 1 Ja 

4 14 Unbekann

t 

Unbekann

t 

Unbekannt Gebunden Süden 3 Ja 

5 15 De Meern Unbekann

t 

Ungarn Unbekannt Osten 3 Ja 

5 16 De Meern Unbekann

t 

Ungarn Unbekannt Osten 1 Ja 

6 17 Boskoop Unbekann

t 

Niederlande Unbekannt Süden 3 Ja 

6 18 Boskoop Unbekann

t 

Niederlande Unbekannt Süden 1 Ja 

7 19 Breda 16 Jahre Ungarn Gebunden Südwesten 3 Ja 

7 20 Breda 16 Jahre Ungarn Gebunden Südwesten 1 Ja 

8 21 Rijsbergen 9,5 Jahre Türkei Geschraub

t 

Süden 3 Ja 

8 22 Rijsbergen 9,5 Jahre Türkei Geschraub

t 

Süden 1 Ja 

9 23 Rotterdam 9 Jahre Niederlande Geschraub

t 

Süden 3 Ja 

10 24 Rockanje 5 Jahre Niederlande Geschraub

t 

Südosten 3 Nein 
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11 25 Rotterdam 25 Jahre Türkei Geschraub

t 

Südwesten 3 Ja 
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2.2. Sichtbare, mikroskopische und strukturelle 

Merkmale der Schädigung  

Die eingegangenen Reetproben wurden – sofern möglich – am Tag des Eingangs makroskopisch und 

unter einem Stereomikroskop auf Spuren der Schädigung untersucht. War es nicht möglich, die 

Proben am selben Tag zu untersuchen, wurden sie maximal drei Tage in einer Kühlzelle bei 8 °C 

gelagert.  

 

Das Vorhandensein oder Fehlen sichtbarer Schimmelpilze wurde bestimmt, indem ein Teil des 

Reethalms makroskopisch (mit bloßem Auge) und unter einem Stereomikroskop untersucht wurde, 

um festzustellen, ob Myzel vorhanden war. War makroskopisch eine Schädigung erkennbar, wurde 

ein geschädigter Teil des Halms ausgewählt. War keine Schädigung sichtbar, wurde ein beliebiger 

Teil eines Halms ausgewählt. Die Farbe der eventuellen Schädigung wurde visuell unter dem 

Stereomikroskop bestimmt (Vergrößerung 1- bis 5-fach). Von jeder Probe wurden Aufnahmen 

gemacht. 

 

Von allen Proben wurde Präparate erstellt, indem dünne Stücke des Reets und die Schädigung aus 

dem zuvor untersuchten Teil des Halms entnommen und auf einen Objektträger in einem Tropfen 

Wasser gelegt wurden. Unter einem Durchlichtmikroskop wurde geprüft, ob Sporen vorhanden 

waren (Vergrößerung 100- und 400-fach). Von jedem Präparat wurden Aufnahmen gemacht. 

Darüber hinaus wurden einige häufig vorkommende Formen der Schädigung unter einem 

Rasterelektronenmikroskop (REM) untersucht. Verwendet wurde ein FEI Quanta250 FEG-Mikroskop. 

Die Reetstücke wurden mit leitfähiger Silberfarbe auf Stubs befestigt. Die SE-Bilder 

(Sekundärelektronen) wurden bei einer Beschleunigungsspannung von 5 kV, einem Strahlstrom von 

50 pA und einem Kammerdruck von 50 Pa H2O aufgenommen.  

 

Die Festigkeit des Reets wurde mit einem Drei-Punkt-Biegeversuch auf einer Druck-

/Zugprüfmaschine (Instrom 3344) bestimmt, wobei die erforderliche Druckkraft gemessen wurde, 

um einen 9 cm langen Halm um 10 mm einzudrücken. Die Auflagepunkte der Probe waren 5 cm 

auseinander platziert (Anhang 3). Der Biegetest wurde für Reet aus allen Proben durchgeführt, mit 

Ausnahme der Probe von Dach 10, da nicht genügend Material verfügbar 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 prüfen, 

ob eine zusätzliche 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 übertragen, indem 

vier Reetstücke von jeweils etwa 5 cm auf einen Nährboden (Malzextrakt-Agar (MEA)) gesetzt 

wurden. Die MEA-Nährböden wurden durch Zugabe von 50 Gramm MEA-Pulver zu 1 Liter Wasser 

hergestellt. War eine sichtbare Schädigung vorhanden, wurden geschädigte Reethalme verwendet. 

War keine Schädigung sichtbar, wurden beliebige Halme verwendet. Die Reetplatten, also die 

Nährböden mit den Reetstücken darauf, wurden fünf Tage lang bei 25 °C inkubiert. Nach der 

Inkubationszeit wurden pro Reetplatte die Anzahl der unterschiedlichen Morphologien bestimmt. 

Dies erfolgte anhand makroskopischer Beobachtung mit bloßem Auge. Die Auswahl von Nährböden 

und Inkubationstemperatur basierte auf einer Pilotstudie. Die Versuchsanordnung wurde in 

doppelter Ausführung durchgeführt.  

 

Die auf den Platten gewachsenen Schimmelpilze wurden anhand äußerlicher Merkmale miteinander 

verglichen. Pro Erscheinungsbild/Morphologie wurden mehrere (mindestens 1, maximal 23) 

Schimmelpilze auf neue MEA-Nährböden übertragen und gereinigt, sodass jede Reinkultur nur eine 

Art enthält. 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. Für die externe Identifikation wurden 19 

Kolonien ausgewählt, mindestens eine pro Kategorie. Zusätzlich 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 Blöcke des Nährbodens mit Schimmel von den Platten geschnitten. Die Blöcke wurden 

mit leitfähiger Silberfarbe auf Stubs befestigt, wobei eine Schicht Silberfarbe über einem Rand der 

Blöcke aufgetragen wurde. Die SE-Bilder (Sekundärelektronen) wurden bei einer 

Beschleunigungsspannung von 5 kV, einem Strahlstrom von 50 pA und einem Kammerdruck von 50 

Pa H2O aufgenommen. 

 

Die Reinkulturen wurden auf Enzymplatten übertragen, um den enzymatischen Abbau von Lignin, 

Cellulose und Hemicellulose zu untersuchen. Für den Abbau von Lignin wurden 0,2 Gramm Guaiacol 

pro Liter MEA verwendet(Ang et al., 2011; Goud et al., 2011). Für 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 gespült und auf das Fehlen von Verfärbungen 

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 Verfärbung neben 

und unterhalb der Schimmelkolonie überprüft.  

 

Aus den 20 ausgewählten Reinkulturen wurde DNA isoliert. Zusätzlich wurde DNA aus 

gelb/orangefarbenen Flaum und Fruchtkörpern von zwei Reetproben isoliert. Hierfür wurde das 

NucleoSpin Plant II Kit von Macherey-Nagel verwendet. Anschließend 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') 

durchgeführt (Anhang 6). Als Negativkontrolle diente eine Blindprobe, die nur aus Wasser bestand. 

Das erhaltene PCR-Produkt besteht aus zwei Sequenzen: Sequenz 1 (ITS1) enthält die ITS1-

Primersequenz, die ITS1-Region, das 5.8S-Gen und die ITS2-Region. Sequenz 2 (ITS4) enthält die 

ITS4-Primersequenz, die ITS2-Region, das 5.8S-Gen und die ITS1-Region. Die PCR-Produkte wurden 

an Eurofins Genomics zur Sanger-Sequenzierung gesendet(Eurofins Genomics, z.d.-a). Eine einzige 

willkürliche 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 

vollständig 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 für die Identität betrug 90 %. Identifizierungen wurden als „nahezu 

sicher“ betrachtet, wenn ein Query-Cover-Wert von mindestens 75 % und eine Identität von 

mindestens 97 % erreicht wurde. Bei einer Identität zwischen 94 % und 97 % galt die 

Identifizierung als „unsicher“. Das Schädigungsvermögen der Schimmelpilze wurde auf Basis der 

Literatur bestimmt. 

 

Von allen erhaltenen Proben (außer von Dach 10) wurde eingelagertes Material aus dem 

Gefrierschrank entnommen und in flüssige Malzextrakt-Bouillon gegeben. Nach drei Tagen 

Inkubation bei 25 °C wurde DNA aus dem flüssigen Nährboden mit Hilfe des NucleoSpin Plant II Kit 

isoliert. Die erhaltene DNA wurde an Eurofins Genomics für ein Metabarcoding mit dem INVIEW 

Microbiome Profiling Service gesendet(Eurofins Genomics, z.d.-b). Auf Basis der Literatur wurde das 

Schädigungsvermögen der Schimmelpilze bestimmt. 
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2.4. Identifizierung von Bakterienarten 

Bakterien wurden von den Reetproben auf Reetplatten übertragen, indem vier Reetstücke von 

jeweils etwa 5 cm auf einen Nährboden (Nähragar (NA)) gesetzt wurden. Die NA-Nährböden wurden 

durch Zugabe von 20 Gramm NA-Pulver zu 1 Liter Wasser hergestellt. War eine sichtbare 

Schädigung vorhanden, wurden geschädigte Reethalme verwendet. War keine Schädigung sichtbar, 

wurden beliebige Halme verwendet. Die Reetplatten, also die Nährböden mit den Reetstücken 

darauf, wurden fünf Tage lang bei 25 °C inkubiert. Nach der Inkubationszeit wurde pro Reetplatte 

makroskopisch (mit bloßem Auge) die Anzahl der unterschiedlichen Morphologien bestimmt. Die 

Versuchsanordnung wurde in doppelter Ausführung durchgeführt.  

 

Bakterien wurden von den Reetplatten auf Nähragar-Platten (NA) übertragen, um Isolate zu 

gewinnen. Diese Isolate bestehen aus jeweils einer einzigen Bakterienart. Anschließend wurden die 

Isolate anhand der Koloniemorphologie (Farbe, Struktur, Form, Rand) in Kategorien eingeteilt 

(Anhang 7). Pro Kategorie wurden ein bis vier Isolate für die weitere Identifizierung ausgewählt 

(Anhang 8). Mit Hilfe eines Durchlichtmikroskops und durch Gramfärbung wurden die Isolate 

klassifiziert und in grampositive und -negative Stäbchen, Kokken und kommaförmige Bakterien 

eingeteilt.  

 

2.4. Datenanalyse 

Um Unterschiede in der Festigkeit des Reets zwischen den Probentypen, Dachtypen und einzelnen 

Dächern zu prüfen, 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 Nährbödentypen zwischen den 

Probentypen, Dachtypen und Dächern zu prüfen. Um zu testen, ob Unterschiede in den gefundenen 

Schimmelpilzkategorien zwischen den Probentypen, Dachtypen und einzelnen Dächern 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 Dächern zu analysieren. Die gefundenen 

Bakterientypen wurden in einem Histogramm dargestellt. Alle statistischen Analysen wurden mit der 

Software RStudio durchgeführt(Posit Software, z.d.). 
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3. Ergebnisse 

3.1. Sichtbare Merkmale der Schädigung 

In sieben Proben wurden Fruchtkörper gefunden (Abbildung 2). Diese Proben stammten aus dem 

Kern eines Schimmelflecks. Die Fruchtkörper weisen stachelförmige Strukturen auf (Abbildung 2B).  

 

 
Abbildung 2: In Reetproben vorgefundene Fruchtkörper. Abbildung A: Draufsicht auf einen 
Fruchtkörper. Abbildungen B: Detailaufnahme der stachelförmigen Strukturen Abbildung C: 
Seitenansicht eines Fruchtkörpers auf einem Reethalm. 

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

vom Rand des Schimmelflecks, die übrigen aus dem Kern. 

  

 
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 geschädigtes Reetmaterial mit weißer 

Verfärbung und weicher Struktur festgestellt (Abbildung 4). Die Struktur des Reets war von geringer 

Qualität und das Material zerfiel leicht. Diese Struktur war auf ungeschädigtem Reet der Dächer nicht 

vorhanden.  

 

A B  
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Abbildung 4: Weiß und weich gewordenes Reet. Abbildung A: Detailaufnahme von weichem Reet. 

Abbildung B: Detailaufnahme geschädigten Reets. 

Im Kern des Schimmelflecks eines Dachs wurden schwarze Flecken und weißer Flaum beobachtet. 

Sowohl auf ungeschädigtem Reet als auch im Kern der Schimmelflecken wurden Algen gefunden 

(Abbildung 5).  

 

 
Abbildung 5: Schwarze Flecken und weißer Flaum. Abbildung A: Draufsicht Algen. Abbildung B: 
Detailaufnahme weißer Flaum. Abbildung C: Draufsicht Alge und weißer Flaum. Abbildung D: 
Draufsicht Algen. 

 

3.2. Mikroskopische Merkmale der Schädigung 

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 ungeschädigten Bereichen. Nicht 

auf allen Proben aus dem Kern eines Schimmelflecks wurden Sporen festgestellt. Dasselbe gilt für die 

Proben vom Rand und von ungeschädigtem Reet. 
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Abbildung 6: Abbildungen A und B zeigen Schimmelsporen bei 100-facher Vergrößerung.  

 

Auf vierzehn Proben wurden stachelförmige Strukturen beobachtet (Abbildung 7). In Proben von 

ungeschädigten Bereichen wurden diese Strukturen nicht gefunden. Die stachelförmigen Strukturen 

wurden auf dem Reet, im Flaum und in den Fruchtkörpern 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 
Vergrößerung. 

 

Verschiedene Formen der Schädigung (Fruchtkörper, Flaum und Stacheln) wurden mit einem 

Rasterelektronenmikroskop (REM) untersucht. Sowohl im Flaum als auch in den Fruchtkörpern wurden 

Stacheln nachgewiesen (Abbildungen 8 und 10). Die Struktur der beiden untersuchten Fruchtkörper 

wies Unterschiede auf (Abbildungen 9 und 10). 
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Abbildung 8: REM-Aufnahmen des orangefarbenen Flaums und eines Stachels im Flaum. Die Probe 
stammt von Dach 1. 

 

 
Abbildung 9: REM-Aufnahmen eines Fruchtkörpers von Dach 3, Probe 10. 

 

 

Abbildung 10: REM-Aufnahmen eines Fruchtkörpers von Dach 3, Probe 12. 

 

3.3. Strukturelle Integrität von Reet 

Das ungeschädigte Reet war signifikant stärker als das Reet aus dem Kern eines Schimmelflecks 

(Abbildung 11). Es waren durchschnittlich 7 Newton mehr erforderlich, um ungeschädigtes 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. 

 
Abbildung 11: Durchschnittlicher maximaler Druck in Newton, der erforderlich ist, um einen Reethalm 
zu brechen. Getrennt dargestellt für ungeschädigtes 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) für zwei Dachtypen: gebunden und geschraubt. 

 
Zwischen den Dächern wurden große Unterschiede im maximalen Druck festgestellt. Das Reet von 

Dach 3 war das stärkste, unterschied sich jedoch nur signifikant von Dach 7 und 9. Das Reet von Dach 

9 war das schwächste und wies signifikante Unterschiede zu den Dächern 1, 3, 6, 7 und 8 auf. Die 

Reethalme von Neureet, das nie auf einem Dach gelegen hat (Dach 0) benötigten im Durchschnitt 5 

Newton zum Brechen, was nicht signifikant von den anderen Dächern abwich (Abbildung 13). Von 

Dach 10 stand nicht genügend Material für den Test zur Verfügung. 
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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 stärker als ungetrocknetes Neureet (Abbildung 14).  

 

Abbildung 14: Durchschnittlicher maximaler Druck in Newton (mit ± Standardfehler und 
Signifikanzbuchstaben) für ungetrocknetes Neureet und getrocknetes Neureet.  
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3.4. Anzahl an Schimmelpilz- und 

Bakterienmorphologien auf Nährböden 

Es wurde kein signifikanter Unterschied in der Anzahl eindeutiger Schimmelpilz- und 

Bakterienmorphologien zwischen ungeschädigtem Reet vom Dach, dem Rand eines Schimmelflecks 

und dem Kern eines Schimmelflecks festgestellt (p>0,05). Die Zählungen erfolgten separat auf 

Malzextrakt-Agar (MEA) und Nähragar (NA) (Abbildung 15). 

 

 

Abbildung 15: Durchschnittliche Anzahl eindeutiger Schimmelpilz- und Bakterienmorphologien, auf 
Proben von ungeschädigtem 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 Nähragar (NA, 
rechts, B) kultiviert. 

 

Auf MEA wurde kein signifikanter Unterschied in der Anzahl der gezählten Morphologien zwischen 

gebundenen und geschraubten Dächern festgestellt. Auf NA wurden signifikant mehr eindeutige 

Morphologien auf gebundenen Dächern als auf geschraubten Dächern 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 für die 
beiden Dachtypen: gebunden und geschraubt. 

 
Zwischen den einzelnen Dächern wurden keine signifikanten Unterschiede in der Anzahl eindeutiger 

Morphologien festgestellt. Die Zählungen wurden separat auf MEA und NA durchgeführt. Auf MEA 

wurden für Dach 4 und 10 bei beiden Zählungen die gleiche Anzahl Morphologien festgestellt. Dasselbe 

gilt für 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 Dächern. 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 entnommenen 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 gehörte und von welchem 
Dach sie stammte. Vorhandene Kategorien sind grün markiert. Kategorien werden mit „Kat.“ und der 
entsprechenden Nummer bezeichnet. 

Probenty

p 

Dac

h 

Kat. 

1 

Kat. 

2 

Kat. 

3 

Kat. 

4 

Kat. 

5 

Kat. 

6 

Kat. 

7 

Kat. 

8 

Kat. 

9 

Kat. 

10 

Kat. 

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 ungeschädigtem Reet und im Kern eines Schimmelflecks vor. Kategorie 3 trat auf 

ungeschädigtem Reet, am Rand und im Kern eines Schimmelflecks auf. Kategorie 5 wurde auf Neureet, 

ungeschädigtem Reet und im Kern eines Schimmelflecks nachgewiesen. Kategorie 8 kam 

ausschließlich auf ungeschädigtem Reet vor (Abbildung 18). 
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Abbildung 18: Venn-Diagramm der Kategorien pro Probentyp. Die Zahlen in Klammern bezeichnen 

die Probentypen. Die Farben zeigen die Anzahl der überlappenden 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. 

 
Ungeschädigtes Reet und Reet vom Rand eines Schimmelflecks unterscheiden sich signifikant 

(p<0,05) in der Zusammensetzung der Schimmelpilzkategorien auf den Nährböden mit Reetstücken 

(Abbildung 19). Zwischen ungeschädigtem Reet und Reet aus dem Schimmelfleck sowie zwischen 

Reet vom Rand und dem Kern des Schimmelflecks wurden keine signifikanten Unterschiede 

festgestellt. 

 

 
Abbildung 19: Heatmap der gefundenen Kategorien pro Probentyp. Ein Sternchen (*) kennzeichnet 

einen signifikanten Unterschied (p<0,05). Höhere R2-Werte zeigen größere 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 Dächern. Der Vergleich 

zwischen Dach 5 und Dach 8 zeigt einen hohen R2-Wert, was darauf hinweist, dass die 

Zusammensetzungen nur teilweise übereinstimmen (Abbildung 20).  

 
Abbildung 20: Heatmap der gefundenen Kategorien auf den Dächern. Ein Sternchen (*) kennzeichnet 
einen signifikanten Unterschied (p<0,05). Höhere R2-Werte zeigen größere Unterschiede in der 
Zusammensetzung zwischen den Dächern 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). Für den gelb/orangefarbenen Flaum (Nummer 21 und 22) sowie die Fruchtkörper (Nummer 23 

und 24) war keine Identifizierung möglich. Bei Reinkultur Nummer 14 war keine Identifizierung auf 

Basis der DNA möglich; mithilfe der Koloniemorphologie und REM-Aufnahmen konnte jedoch die 

Gattung bestimmt werden (Abbildung 21). Reinkultur Nummer 18 konnte ausschließlich 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 vorgenommen. Identifizierungen mit *** basieren auf 
der ITS4-Sequenz. 

Identifikationsnummer Kategorie Identifizierung Sicherheit 
(%) 

Query-
Cover (%) 

1 10 Mucor cf. 
brunneogriseus / 
Mucor cf. plumbeus* 

99,44 96 

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. 
prosopidis 

99,79 100 

7 8 Pestalotiopsis sp. - - 

8 2 Trichoderma 

atroviride 

100,00 100 

9 2 Trichoderma sp. - - 

10 3 Umbelopsis brunnea 98,89 82 

11 3 Umbelopsis brunnea 98,67 82 

12 1 Penicillium cf. 
citreosulfuratum 

99,60 100 

13 1 Penicillium cf. 
citreonigrum 

99,60 100 

14 1 Penicillium sp.** - - 

15 11 Penicillium cf. 
expansum 

99,61 100 

16 11 Cladosporium sp. - - 

17 4 Umbelopsis brunnea 98,68 83 

18 4 Umbelopsis cf. 
brunnea*** 

96,71 98 

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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Abbildung 21: REM-Aufnahme sporenbildender Körper von Schimmelpilz 14. Die sporenbildenden 
Körper sind pinselförmig, typisch für Schimmelpilze der Gattung Penicillium.  

 

Die identifizierten Arten lassen sich taxonomisch in vier Abteilungen einteilen: Mocoromycota, 

Mortierellomycota, Ascomycota und Basidiomycota. Unter Basidiomycota fällt nur der gewöhnliche 

Austernpilz (Pleurotus ostreatus). Dies ist die Kontrollkultur und stammt nicht von den Reetdächern. 

Auf den Dächern wurden neun verschiedene Familien nachgewiesen. Die Mehrzahl der gefundenen 

Arten sind saprophytisch (Tabelle 4).  

 

Tabelle 4: Übersicht 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. brunneogriseus8, 10 

Mucor hiemalis8, 10 

Mucor circinelloides8, 10 

Rhizopodaceae Rhizopus azygosporus2 

Umbelopsidomycetes Umbelopsidales Umbelopsidaceae Umbelopsis brunnea8 

Umbelopsis cf. brunnea8 

Umbelopsis sp.8 

Mortierellomycota Mortierellomycetes Mortierellales Mortierellaceae Mortierella rishikesha3 

Ascomycota Dothideomycetes Pleosporales Didymellaceae Didymella cf. prosopidis6 

Cladosporiales Cladosporiaceae Cladosporium sp.5 

Sordariomycetes Amphisphaeriales Pestalotiopsidaceae Pestalotiopsis sp.11 
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Hypocreales Hypocreaceae Trichoderma atroviride7 

Trichoderma sp.7 

Eurotiomycetes Eurotiales Aspergillaceae Penicillium cf. citreosulfuratum1 

Penicillium cf. citreonigrum 

Penicillium sp.9 

Penicillium cf. expansum1 

Basidiomycota Agaricomycetes Agaricales Pleurotaceae Pleurotus ostreatus4 

 

Legende: Farben und dazugehörende Lebensweise 

Saprophytisch Zersetzen totes organisches Material 

Parasitär Zersetzen lebendes Pflanzenmaterial 

Symbiotroph Smybiotische Beziehung mit lebenden Organismen 

Saprophytisch-symbiotroph Sowohl saprophytisch als auch symbiotroph 

Saprophytisch-parasitär Sowohl saprophytisch als auch parasitär 

Unbekannt  

Quellen: (Djokić et al., 2024; Gryganskyi et al., 2018; Guo et al., 2024; Kay & and Vilgalys, 1992; Li 
et al., 2024; Luo et al., 2024; Macías-Rodríguez 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, einschließlich der Probentypen, auf denen sie vorkamen. Dabei war Probentyp 1 
ungeschädigtes 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 Ungeschädigtes 

Reet (1) 

Rand des 

Schimmelflecks (2) 

Kern des 

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 ausschließlich auf 

ungeschädigtem Reet gefunden. Nur eine Gattung wurde ausschließlich am Rand eines Schimmelflecks 

nachgewiesen, und im Kern des Schimmelflecks wurden 16 Gattungen gefunden (Abbildung 22, 

Anhang 13). 

 

Abbildung 22: Venn-Diagramm mit den Gattungen pro Probentyp. Die Zahlen in Klammern bezeichnen 
die Probentypen. Die Farben zeigen die Anzahl der überlappenden 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. 

 

A (2 ) B ( )

  ( )
D (5)

  ( )

F (7) G (  )

I ( )

H ( 0)
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Ungeschädigtes 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 ungeschädigtem Reet und Reet vom Rand des 

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

Unterschiede gefunden. 

 

 

Abbildung 23: Heatmap der gefundenen Gattungen in den Probentypen. Ein Sternchen (*) 
kennzeichnet einen signifikanten Unterschied (p<0,05). Höhere R2-Werte weisen auf größere 

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 

Dächern wurden keine signifikanten Unterschiede gefunden (Abbildung 24).  

 

Abbildung 24: Heatmap der nachgewiesenen Gattungen auf den Dächern. Ein Sternchen (*) 
kennzeichnet einen signifikanten Unterschied (p<0,05). Höhere R2-Werte weisen auf größere 
Unterschiede in der Zusammensetzung der Gattungen zwischen den Dachtypen hin. 
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3.8. Abbauvermögen der gefundenen Schimmelpilze 

Didymella cf. prosopidis, Pestalotiopsis sp., Trichoderma atroviride sowie die positive Kontrolle 

Pleurotus ostreatus zeigten eine Verfärbung auf den Enzymplatten zum Ligninabbau (Abbildung 25). 

Bei den übrigen identifizierten Reinkulturen trat keine Verfärbung auf (Anhang 14). Die Enzymplatten 

zum Abbau von Cellulose und Hemicellulose zeigten keine Verfärbungen. 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 können. Cellulose kann 

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

 

 
Abbildung 25: Enzymplatten mit Guaiacol zum Nachweis von Reinkulturen, die Lignin abbauen. Die 
rotbraune Verfärbung 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 gewöhnliche Austernpilz. 

 

Tabelle 6: Abbauvermögen der mittels Barcoding identifizierten Schimmelpilze, basierend auf 
Literaturangaben und den Ergebnissen der Enzymplatte für 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 „Möglich“ eingetragen ist, ist aus der 
Literatur bekannt, dass einige Arten innerhalb der Gattung den Stoff abbauen können; ob dies jedoch 
auch auf die untersuchte Reinkultur zutrifft, ist unklar.  

Schimmelpilz Lignin-

Enzymplatt

e 

Ligninabba

u 

Celluloseabba

u 

Hemicelluloseabba

u 

Quellen 

Mucor cf. 

brunneogriseus 

Nein - Ja - (Tallapragada

, 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 

circinelloides 

Nein Ja Ja Ja (Al Mousa, 

Abo-Dahab, 

et al., 2022; 

Al Mousa, 

Hassane, et 

al., 2022; 

Kiiskinen et 

al., 2004) 

Rhizopus 

azygosporus 

Nein - Ja - (Khoirunnisa 

et al., 2020) 

Umbelopsis 

brunnea 

Nein - - -  

Umbelopsis cf. 

brunnea 

Nein - - -  

Umbelopsis sp. Nein - - -  

Mortierella 

rishikesha 

Nein - - -  

Didymella cf. 

prosopidis 

Ja - - -  

Cladosporium 

sp. 

Nein Möglich Möglich Möglich (Bonugli-

Santos et al., 

2010; Hong 

et al., 2011; 

Zyani et al., 

2009) 

Pestalotiopsis 

sp. 

Ja Möglich Möglich Möglich (Chen et al., 

2011; 

Goukanapalle 

et al., 2020; 

Hao et al., 

2007; Koh et 

al., 2021; 

Yadav et al., 

2019) 

Trichoderma 

atroviride 

Ja Ja Ja Ja (Grigorevski-

Lima et al., 

2013; 

Kiiskinen et 

al., 2004) 

Trichoderma sp. Nein Möglich Möglich Möglich (Grigorevski-

Lima et al., 



 

 

 

 
35 

Die Stadien der Schimmelbildung sowie die 

Bakterien- und Pilzdiversität auf Reetdächern. 

2013; 

Kiiskinen et 

al., 2004) 

Penicillium cf. 

citreosulfuratu

m 

Nein Ja Nein Ja (Djokić et al., 

2024) 

Penicillium cf. 

citreonigrum 

Nein - - -  

Penicillium sp. Nein Möglich Möglich Möglich (Djokić et al., 

2024) 

Penicillium cf. 

expansum 

Nein Ja Ja Ja (Yang et al., 

2009; Zyani 

et al., 2009) 

Pleurotus 

ostreatus 

Ja Ja Ja Ja (Fernández-

Fueyo et al., 

2016) 

 

Für die mittels Metabarcoding nachgewiesenen Gattungen Fellomyces, Kockovaella, Niesslia, 

Phaeostalagmus und Umbelopsis wurde in der Literatur kein Nachweis dafür gefunden, ob sie in der 

Lage sind, Lignin, Cellulose oder Hemicellulose abzubauen (Tabelle 7). Für die Gattung Fuscoporia 

wurde kein direkter Nachweis gefunden, dass diese Schimmelpilze Lignin abbauen können; sie sind 

jedoch als Weißfäulepilze bekannt.  

 

Tabelle 7: Abbauvermögen der identifizierten Gattungen, die mindestens drei Mal mittels 
Metabarcoding nachgewiesen wurden – basierend auf Literaturangaben und den Ergebnissen der 

Enzymplatten für 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 schädigende Schimmelpilze bekannt, jedoch 
wurde keine Literatur zur Enzymproduktion gefunden. 

Gattung Ligninabbau Celluloseabbau Hemicelluloseabbau Quellen 

Acremonium Ja Ja Ja (Iqlima 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* Möglich Möglich Möglich (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; 

Wiśniewska et al., 

2021) 

Niesslia - - -  

Penicillium Ja Ja Ja (Djokić 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 ausgewählten Isolaten wurden vier verschiedene Bakterientypen gefunden. Grampositive 

Stäbchen traten am häufigsten auf, Gram-negative Kokken am seltensten (Abbildung 26). Bei einem 

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

 

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 Stäbchen Positiv 

3 13 Stäbchen Positiv 

4 14 - - 

5 15 Stäbchen Positiv 

6 16 Stäbchen Positiv 

7 17 Stäbchen Positiv 

8 17 Stäbchen Positiv 

9 17 Kokken Positiv 
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10 17 Stäbchen Positiv 

11 18 Stäbchen Positiv 

12 19 Stäbchen Positiv 

13 19 Stäbchen Positiv 

14 20 Stäbchen Negativ 

15 20 Kokken Positiv 

16 21 Stäbchen Positiv 

17 21 Kokken Positiv 

18 21 Stäbchen Positiv 

19 22 Kokken Positiv 

20 22 Kokken Positiv 

21 23 Stäbchen Positiv 

22 23 Stäbchen Positiv 

23 24 Stäbchen Positiv 

24 24 Stäbchen Positiv 

25 25 Kokken Positiv 

26 25 Stäbchen Negativ 

27 25 Kokken Negativ 

28 25 Stäbchen Positiv 

29 26 Kokken Positiv 

30 27 Stäbchen Negativ 

31 27 Stäbchen Negativ 

32 28 Stäbchen Negativ 

33 28 Stäbchen Negativ 

34 29 Kokken Positiv 

35 29 Stäbchen Negativ 

 

  



 

 

 

 
39 

Die Stadien der Schimmelbildung sowie die 

Bakterien- und Pilzdiversität auf Reetdächern. 

4. Diskussion und Fazit 

Diese Studie hat gezeigt, dass eine Gruppe von Weißfäulepilzen Reetdächer schädigt. Dabei ist eine 

Sukzession erkennbar: Einige Arten beginnen den Befall, während andere Arten ihn im weiteren 

Verlauf übernehmen. Die Schimmelflecken auf den Dächern enthalten gelb/orangefarbenes Myzel und 

Fruchtkörper, sehr wahrscheinlich vom Weißfäulepilz Fuscoporia contigua. Der Befall durch 

Schimmelpilze führt zu einer Verringerung der Stabilität des Reets.  

 

Die Zusammensetzung der Schimmelpilze und die äußeren Merkmale des Reets zeigten deutliche 

Unterschiede, je stärker der Befall zunahm. Auf ungeschädigtem Reet wurde eine größere Diversität 

an einzigartigen Pilzgattungen gefunden als im Kern eines Schimmelflecks (28 bzw. 16 einzigartige 

Gattungen). Zehn Gattungen und vier Arten kamen sowohl auf ungeschädigtem Reet als auch im Kern 

von Schimmelflecken vor; sieben Gattungen wurden zudem am Rand eines Schimmelflecks 

nachgewiesen. Auf ungeschädigtem Reet wurden Schimmelpilzarten gefunden, die Lignocellulose 

(Lignin, Cellulose und Hemicellulose) abbauen können. Auch das Erscheinungsbild des Reets 

veränderte sich mit zunehmender Schädigung sichtbar: Fruchtkörper traten ausschließlich im Kern 

der Schimmelflecken auf, während Flaum und mikroskopische Stachelstrukturen sowohl im 

Randbereich als auch im Kern vorkamen. Geschädigtes Reet zeigte eine weiße, faserige Struktur, die 

stark vom festen, gelbfarbigen Reet der ungeschädigten Dachbereiche abwich. Sporen wurden auf 

allen Bereichen der Dächer nachgewiesen; Die Stabilität des Reets nahm mit zunehmender 

Schädigung ab: Reet aus dem Kern eines Schimmelflecks erwies sich als deutlich weniger stabil als 

Reet aus ungeschädigten Dachbereichen. 

  

Die Schimmelpilzdiversität unterschied sich zwischen ungeschädigtem Reet und dem Kern eines 

Schimmelflecks. Insgesamt wurden auf den Dächern 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 ungeschädigten Reet wurden alle siebzehn Schimmelpilzarten nachgewiesen. Basierend auf 

Literatur und den Ergebnissen der Enzymplatten wurde festgestellt, dass sechs der gefundenen Arten 

zu den Weißfäulepilzen (Abbau von Lignocellulose) und zwei zu den Braunfäulepilzen (Abbau nur von 

Cellulose und Hemicellulose) gehören(Goodell et al., 2008; Goud et al., 2011; Schwarze, 2007). Die 

Enzymplatten für Lignin lieferten klare Ergebnisse mit der positiven Kontrolle und den getesteten 

Reinkulturen; die beiden anderen Enzymtests zeigten jedoch keine Reaktionen. Um beim Barcoding 

möglichst viele Informationen zu erhalten, wurde die Verwendung ausgerichteter Sequenzen gewählt. 

Die Genauigkeit der Identifizierung könnte beeinträchtigt 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 

können(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 ausschließlich auf ungeschädigtem Reet nachgewiesen: 

Didymella cf. prosopidis und Pestalotiopsis sp. Die Gattung Pestalotiopsis umfasst Arten, die 

Hemicellulose, Lignin oder Cellulose abbauen können(Goukanapalle et al., 2020; Hong et al., 2011; 

Koh et al., 2021). Die Abbaukapazität vonD. cf. prosopidis ist in der Literatur nicht beschrieben; andere 

Arten (D. bryoniae und Didymella spp.) sind jedoch für ihre Fähigkeit 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 heißt, sie zersetzen in der Natur totes Pflanzenmaterial. 

 

Von den mit Metabarcoding identifizierten Gattungen wurden siebzehn Gattungen mindestens drei Mal 

nachgewiesen. Zwölf dieser Gattungen sind in der Lage, Lignocellulose abzubauen. Keine der 

Gattungen, die nur auf ungeschädigtem Reet oder ausschließlich im Kern eines Schimmelflecks 

vorkamen, sind Reet-schädigende Schimmelpilze. Alle Gattungen, mit Ausnahme von Aspergillus, 

wurden im Kern eines Schimmelflecks nachgewiesen. Aspergillus war nur auf Neureet oder auf 

ungeschädigtem Reet vorhanden. Die Gattung Acremonium wurde ausschließlich 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 

ungeschädigtem Reet und im Kern eines Schimmelflecks gefunden, nicht jedoch am Rand. Dies lässt 

sich dadurch erklären, dass nur drei Proben vom Rand verfügbar waren. Zwei der schädigenden 

Gattungen produzieren Fruchtkörper: Coniophora puteana und Fuscoporia contigua(NDFF 

Verspreidingsatlas, z.d.). F. contigua bildet weiß- bis braun gefärbtes Myzel mit zahlreichen Setae 

(stachelförmigen Zellen) und braunen Fruchtkörpern mit vielen Poren.(Huckfeldt & Schmidt, 2006; 

Naturalis Biodiversity Center, z.d.).  

 

Auf Reet aus dem Kern von Schimmelflecken wurden entsprechende Fruchtkörper gefunden, Diese 

Fruchtkörper waren braun gefärbt und wiesen zahlreiche Poren auf. Außerdem 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 Fruchtkörper als auch der Flaum enthielten zahlreiche 

Setae, die häufig bei holzabbauenden Schimmelpilzen vorkommen(Pinho et al., 2012; Polemis et al., 

2013; Silveira et al., 2008). Es ist sehr wahrscheinlich, dass die Fruchtkörper und der Flaum (Myzel) 

von F. contigua, einem bekannten Weißfäulepilz, 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 weiße Färbung. Dies sind typische Symptome für eine 
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Schädigung durch Weißfäulepilze(Goodell et al., 2008; Goud et al., 2011; Martínez et al., 2005). Auf 

fast allen Dächern wurde diese Struktur und somit Weißfäule festgestellt.  

 

Nicht geschädigtes Reet war stabiler als geschädigtes Reet. Der Grund dafür kann sein, dass die 

Schädigung die Lignocellulose im Reet abbaut. Lignocellulose befindet sich in den Zellwänden und 

spielt eine große Rolle für die Stabilität des Pflanzenmaterials(Somerville et al., 2004). Wenn sie 

(teilweise) zerstört wird, verliert das Material seine Festigkeit und gibt dem Druck leichter nach. 

Zwischen den Dächern wurden ebenfalls Unterschiede in der Stabilität festgestellt. Diese können durch 

Einflüsse 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 Stabilität erhöht, solange die Temperatur nicht zu hoch ist(Dosdall et al., 2015). 

Die Unterschiede in der Stabilität lassen sich dadurch erklären, dass das Reet möglicherweise noch 

nicht vollständig getrocket war und daher flexibler blieb. Nach dem Entzug der Restfeuchtigkeit wurde 

das Reet härter und weniger flexibel. Von einigen Dächern lagen nur Proben aus dem Kern eines 

Schimmelflecks vor, sodass von diesen Dächern kein ungeschädigtes Material analysiert werden 

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

 

Es gab Unterschiede in der Zusammensetzung der Schimmelpilze zwischen den verschiedenen 

Probentypen. So enthielt ungeschädigtes 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 ungeschädigtem Reet nachgewiesen. Der Schaderreger Acremonium kam dagegen 

nur in Schimmelflecken vor. Dies lässt sich durch einen Sukzessionsprozess erklären, bei dem einige 

Arten eine primäre Rolle bei der Schädigung spielen, die danach von anderen Arten übernommen wird. 

Auf ungeschädigtem Reet wurden Arten nachgewiesen, die  Lignocellulose zersetzen können, dies aber 

noch nicht sichtbar getan hatten. Möglicherweise benötigen Schimmelpilze einen Startpunkt, um mit 

der Zersetzung zu beginnen.  

 

Lignin, ein Bestandteil der pflanzlichen Zellwände, ist in der Lage, Licht mit kurzen Wellenlängen 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 

anfällig für UV-induzierten Abbau(Bosman, 1985; Cogulet et al., 2016). Die Schädigung von 

holzartigem Material unter dem UV-Einfluss zeigt sich als graue Verfärbung und langsame Erosion der 

Deckschicht(Berdahl et al., 2008). Dies könnte der Startpunkt für Schimmelpilze sein, die 

Lignocellulose abbauen(Goodell et al., 2008; Martínez et al., 2005). Obwohl experimentelle Belege 

fehlen, ist anzunehmen, dass UV-Schäden und Schimmelbefall einander verstärken(Buchner, 2021).  

 

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

frühen Stadien der Schädigung vorkommen, können in einem späteren Stadium von anderen 
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Schimmelpilzen wie Acremonium verdrängt werden. Dadurch sind die ursprünglichen Schaderreger 

z. B. im Kern eines Schimmelflecks, wo die Sukzession stattgefunden hat, nicht mehr nachweisbar. 

Wenn Lignin erst durch Sonneneinstrahlung und Schimmelaktivität geschädigt wurde, werden 

Cellulose und Hemicellulose besser zugänglich(Bosman, 1985; Cogulet et al., 2016). Es ist 

anzunehmen, dass Schimmelpilze Cellulose und Hemicellulose erst abbauen, nachdem diese durch 

primäre Schaderreger und abiotischen Abbau freigelegt wurden. Sie gehören somit vermutlich zu 

einem späteren Stadium der Schädigung. Ein Beispiel ist Rhizopus azygosporus, der in der Lage ist, 

Cellulose zu zersetzen (Khoirunnisa et al., 2020). Da dieser Schimmelpilz auf Reet ohne sichtbare 

Schädigung als auch im Kern eines stark geschädigten 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 späteren Verlauf des 

Sukzessionsprozesses eine zersetzende Rolle.  

 

Alle gefundenen Reet-Schaderreger kommen natürlicherweise in den Niederlanden vor. Dies gilt auch 

für einen Großteil der nachgewiesenen Arten(Naturalis Biodiversity Center et al., z.d.). Wenn diese 

Schimmelpilze Sporen bilden, können diese über den Wind verteilt werden und auf Reetdächern 

landen. Mit Ausnahme von den vier Gattungen (Coniochaeta, Coniophora, Fuscoporia und Sordaria) 

können alle schädigenden Gattungen auf frischem, noch nicht geerntetem Reet vorkommen. Daher 

ist es möglich, 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 über in der Natur vorkommende Schimmelpilze entstehen. 

Es ist derzeit nicht bekannt, ob und wie ein Befall des Reets mit schädigenden Schimmelpilzen 

verhindert werden kann. Folgestudien könnten hierzu weitere Erkenntnisse liefern. 

 

Die Schädigung von Reetdächern wird hauptsächlich von mehreren Arten von Weißfäulepilzen wie F. 

contigua verursacht. Einige schädigende Schimmelpilzarten kommen nur auf Neureet und auf 

ungeschädigten Dachbereichen vor, andere Arten nur auf geschädigten Bereichen. Braunfäulepilze 

und einige Weißfäulepilze scheinen erst in einem späteren Stadium der Schädigung eine Rolle zu 

spielen. Es ist anzunehmen, dass einige Weißfäulepilze wie Didymella cf. prosopidis, Pestalotiopsis sp. 

und Aspergillus spp. die Schädigung einleiten. Möglicherweise trägt dabei auch UV-Schädigung zur 

Initiierung bei. Anschließend übernehmen andere Schimmelpilze im Sukzessionsprozess die 

Schädigung, während die primären Schaderreger verschwinden. Um mehr Klarheit über das 

tatsächliche Abbauvermögen der gefundenen Schimmelpilze zu gewinnen, können Enzymassays 

durchgeführt werden, mit denen die Menge der ausgeschiedenen Enzyme bestimmt werden kann. 

Methoden zur Vermeidung von Schädigungen können in weiteren Studien erforscht werden. Es ist 

möglich, dass Schimmelpilze, die natürlicherweise in den Niederlanden vorkommen, in den letzten 

Jahren aufgrund eines veränderten Klimas mehr Schaden anrichten. Dies könnte in einer Folgestudie 

untersucht werden.  
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Anhang 1. Protokoll für die Probenentnahme von 

Reetdächern 

Probenentnahme 

• Reetproben mit einer Halmlänge von ungefähr 20 cm Länge (einschließlich des der Außenluft 

ausgesetzten Teils) und einer Bundstärke von etwa 5 cm entnehmen.  

• Proben von „Neureet“ zu „geschädigtem Reet“ entnehmen, von außerhalb des Schimmelflecks in 

Richtung Kern. 

• Befindet sich mehr als ein Schimmelfleck auf dem Dach, die Proben aus dem größten 

Schimmelfleck entnehmen. 

• Die Proben einzeln in verschließbare Plastikbeutel legen, sodass ein Beutel jeweils eine Probe 

enthält. Die Beutel mit einem eindeutigen Identifikationscode beschriften, der aus Ort und 

Probenummer besteht (z. B. vom Dach in Sprundel: Sprundel-1, Sprundel-3). 

• Nach der Entnahme von Proben aus einem Schimmelfleck die Handschuhe wechseln oder die 

Hände reinigen, bevor Proben aus dem nächsten Schimmelfleck entnommen werden. 

• Bei einem kleinen Schimmelfleck (geschätzt kleiner als 1 m2) drei Proben entnehmen (Abbildung 

27): 

1. Probe von nicht sichtbar geschädigtem Reet auf derselben Höhe wie die anderen Proben 

2. Probe vom Rand des Schimmelflecks  

3. Probe aus dem Kern des Schimmelflecks 

o Die Proben in der Reihenfolge 1, 2 und 3 entnehmen (Abbildung 27). 

o Jede Probe in einen eigenen Plastikbeutel legen. 

 

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

 

• Bei einem großen Schimmelfleck (geschätzt 1 m2 oder größer) vier Proben entnehmen (Abbildung 

28): 

1. Probe von nicht sichtbar geschädigtem Reet auf derselben Höhe 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. 

 

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

 

Informationen zu jeder Probe 

• Folgende Informationen bereitstellen, sofern verfügbar: 

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 Hälfte der Dachfläche  

o Beschreibung der Dachkonstruktion 

o Ausrichtung der Dachfläche (Norden, Osten, Süden, Westen) 

o Vorhandensein von Schatten (z. B. durch Bäume) 

o Foto der Situation 

o Besonderheiten 

• Die entnommenen Proben separat in verschlossenen Plastikbeuteln abgeben, sodass sich in jedem 

Beutel genau eine Probe befindet, mit einem Identifikationscode auf dem Beutel und auf dem 

dazugehörenden Formular. Von einer Hälfte einer Dachseite werden somit drei oder vier Beutel 

mit jeweils einer Probe abgegeben. 

• Die oben genannten Angaben können in das Probennahmeformular (Anhang 2) eingetragen 

werden. Ein Formular pro Probe ausfüllen. 

 

Abgabe der Proben 
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Die Proben in verschlossenen Plastikbeuteln mit den dazugehörenden 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 großem Schimmelfleck 

4=zwischen Rand und Kern) 

 

Alter des Reets  

Herkunft des Reets  

Obere oder untere Hälfte der Dachfläche  

Beschreibung der Dachkonstruktion  

Ausrichtung der Dachfläche (Norden, Osten, 

Süden, Westen) 

 

Vorhandensein von Schatten (z. B. durch 

Bäume) 

 

Foto der Situation  

Besonderheiten  
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Anhang 3. Protokoll für 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 auswählen. Dieses Programm ist so programmiert, dass die Reethalme 

maximal 10 mm eingedrückt werden. 

- 10 Reethalme aus der Probe nehmen. 10 Reetstücke jeweils 9 cm lang zwischen den Nodien 

abschneiden. Möglichst intakte Halme verwenden und darauf achten, dass die Reetstücke keine 

Nodien enthalten. 

- Ein Reetstück 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" drücken. 

- Nach dem Hochfahren der Maschine den Halm entfernen. Den nächsten Halm einlegen, Namen 

anpassen und auf „Start" drücken. Dies für alle  0 Halme der Probe wiederholen. 

- Wenn alle 10 Halme getestet sind, die Taste mit der Flagge drücken. Ergebnisse unter dem 

Probencode speichern. Das Programm fragt anschließend, ob eine neue Reihe unter demselben 

Protokoll gestartet werden soll. Auf „Ja“ drücken. 

- Neue Probe nehmen, Reetstücke zuschneiden, Bezeichnung prüfen und die oben beschriebenen 

Schritte wiederholen. 

 

Abbildung 29: Druck/Zugprüfmaschine, 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 weiß, blau, gelb 

und grün. Die Struktur ist dick 

flauschig, der Flaum ist kurz. 

Der Schimmelpilz hat einen 

glatten Rand mit einzelnen 

runden Kolonien.  

2 Die Farbe ist weiß. Die Struktur 

ist dünn flauschig, der Flaum ist 

lang. Die Kolonie breitet sich auf 

dem Nährboden aus. Verfärbt 

sich bei niedrigen Temperaturen 

grün.  

3 Die Farbe ist weiß/beige. Die 

Struktur ist mäßig flauschig und 

weich. Die Kolonie hat einen 

fransigen Rand und eine runde 

Form. 

 

4 Die Farbe ist beige/grau. Die 

Struktur ist mäßig 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 

wächst über den gesamten 

Nährboden und bildet schnell 

Sporen. 
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6 Die Farbe ist dunkelgrau. Die 

Struktur ist dick flauschig mit 

deutlichen langen Fäden. Die 

Schimmelpilz wächst über den 

gesamten Nährboden und bildet 

schnell Sporen. 

 

7 Die Farbe ist weiß. Die Struktur 

ist dünn flauschig. Der 

Schimmelpilz wächst in 

sichtbaren Wellen über den 

Nährboden. 

 

8 Die Farbe ist weiß mit rosa. Die 

Struktur ist mittelmäßig 

flauschig. Der Schimmelpilz hat 

einen leicht fransigen Rand und 

keine einzelnen Kolonien. 

 

9 Die Farbe ist rostartig/braun. Die 

Struktur ist mäßig 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 mittelmäßig 

flauschig. Die Schimmelpilz 

wächst über den gesamten 

Nährboden und bildet schnell 

Sporen. 

 

11 Die Farbe ist grün. 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 ausgewählt und zur 
Identifizierung eingesendet wurden, mit den dazugehörenden 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 7 2 9 

 

6 8 7 20 

 

7 8 7 20 

 

8 2 3 13 

 

9 2 1 1 
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10 3 10 24 

 

11 3 5 15 

 

12 1 1 2 

 

13 1 6 18 

 

14 1 5 15 
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15 11 1 4 

 

16 11 6 18 

 

17 4 5 15 

 

18 4 5 16 

 

19 6 3 11 
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20 -   
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Anhang 6. Protokoll für die DNA-Extraktion und PCR 

Protokoll für die Extraktion von DNA aus Schimmelpilzen 

Macherey-Nagel NucleoSpin® Plant II, Version 14 

Bitte beachten! Zusätzliche Reagenzien und Ausrüstung erforderlich: 

•  thanol (9  – 100 %) 

•  hloroform 

• Mikropistill 

• MN Bead Tubes Type B oder Seesand 

 

1 Probe homogenisieren 

50 – 200 mg Myzel (Frischgewicht) oder Material eines Fruchtkörpers von Makropilzen in Ethanol 

waschen. Myzel kann aus einer Flüssigkultur gewonnen oder von der Oberfläche eines festen 

Nährmediums (mit oder ohne Agar) abgeschabt werden. Die Probe vollständig mit Ethanol bedecken 

und vorsichtig mischen. Ein kurzes Waschen in Ethanol ist meist ausreichend, eine 

Übernachtinkubation kann jedoch die DNA-Ausbeute erhöhen. (Langzeitlagerung in Ethanol ebenfalls 

möglich). Ethanol durch Pipettieren entfernen und Myzel vorsichtig ausdrücken. 

 

2 Zelllyse 

Probe in MN Bead Tubes Typ B oder in ein 1,5-mL-Mikrozentrifugenröhrchen (nicht enthalten) mit 

150 mg Seesand geben und 200 µL Puffer PL1 hinzufügen. Mit Mikropistill homogenisieren und 

regelmäßig vortexen. Weitere 100 µL Puffer PL1 hinzufügen und Homogenisierung fortsetzen. 

Hinweis: Ist die Probe schwer handhabbar (z. B. weil sie zu viel Puffer aufsaugt), kann zusätzlicher 

Puffer PL1 hinzugefügt werden. Das Volumen von Puffer PC (Schritt 4) muss dann proportional 

erhöht werden. Optional: Ist die Probe reich an RNA oder Proteinen, empfiehlt sich die Zugabe von 

10 µL RNase A und/oder Proteinase K (Stammlösung 5 – 10 mg/mL) zur PL1-Lysislösung, um 

Kontaminationen zu minimieren. 10 Min. bei 65 °C inkubieren. Bei manchen Pilzen kann eine 

Verlängerung auf 30 – 60 Min. vorteilhaft sein. 100 µL Chloroform hinzufügen, 10 Sek. vortexen und 

Phasen durch Zentrifugation für 15 Min. bei 20.000 x g trennen. Die obere wässrige Phase in ein 

neues 1,5-mL-Mikrozentrifugenröhrchen pipettieren. 

 

3 Filtration / Klärung des Rohlysats 

Einen NucleoSpin® Filter (violetter Ring) in ein neues Auffangröhrchen (2 mL) einsetzen und Lysat 

auf die Säule geben. 2 Min. bei 11.000 x g zentrifugieren, klaren Durchfluss sammeln und den 

NucleoSpin® Filter entsorgen. Wenn nicht die gesamte Flüssigkeit den Filter passiert hat, 

Zentrifugation wiederholen. Sichtbares Pellet im Durchfluss: Überstand in ein neues 1,5-mL-

Röhrchen überführen. Alternativ: Rohlysat 5 Min. bei 11.000 x g zentrifugieren, Überstand in neues 
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Röhrchen geben oder geklärten Überstand durch NucleoSpin® Filter geben, um Feststoffe 

vollständig zu entfernen. 

 

4 DNA-Bindungsbedingungen einstellen 

450 µL Puffer PC hinzufügen und gründlich durch Auf- und Abpipettieren (5 x) oder Vortexen 

mischen. 

 

5 DNA binden 

NucleoSpin® Plant II Säule (grüner Ring) in ein neues Auffangröhrchen (2 mL) einsetzen. Maximal 

700 µL Probe aufladen, 1 Min. bei 11.000 x g zentrifugieren und Durchfluss entsorgen. Die maximale 

Ladekapazität der Säule beträgt 700 µL. Bei größeren Probenvolumina Ladeschritt wiederholen.  

 

6 Silicamembran waschen und trocknen 

1. Waschen  

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

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

2. Waschen 

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

3. Waschen 

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

zu entfernen und Membran vollständig zu trocknen. 

 

7 DNA eluieren 

NucleoSpin® Plant II-Säule in ein neues 1,5-mL-Mikrozentrifugenröhrchen einsetzen. 50 µL Puffer 

PE (auf 65 °C vorgewärmt) 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 µL Puffer PE (65 °C) wiederholen 

und in dasselbe Röhrchen eluieren. Hinweis: Für maximale Ausbeute oder höhere Konzentrationen 

alternative Elutionsverfahren beachten (Abschnitt 2.6). Elutionspuffer PE enthält 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-Gefäße (Eppis), Mastermix, DNA-Proben, Primermix, Socorex-Pipette  00 μl, Socorex-

Pipettenspitzen, Mikrozentrifuge und PCR-Gerät (BioRad C1000 Thermal Cycler)  

Durchführung und Vorgehensweise  

Mastermix für   Probe: Puffer (Promega) 5 μl + dNTP (Promega) 0,5 μl + GoTaq (Promega) 0, 25 μl 

+ MQ-Wasser (Leadpharma) 9,375 μl =>  5 μl 

Primer-Mix: 20 μl Primer   +20 μl Primer 2 + 9 0 μl 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-Gefäßes pipettieren, Primermix an 

eine Seite pipettieren und das DNA-Material an die gegenüberliegende Seite pipettieren.  

-  5 μl Mastermix in jedes Gefäß pipettieren.  

-  0 μl Primermix in jedes Gefäß pipettieren.  

- Zuletzt 5 μl DNA hinzufügen. Für jedes Gefäß neue Pipettenspitzen verwenden. 

- Alle PCR-Gefäße 1 Minute zentrifugieren, sodass Mastermix, Primermix und DNA-Material 

miteinander vermischt werden.  

- PCR-Gefäße in das PCR-Gerät 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 weiß. Die Struktur 

ist zähflüssig. Das Bakterium 

breitet sich auf dem Nährboden 

aus. 

 

13 Die Farbe ist hellgelb. Die 

Struktur ist gelatineartig. Das 

Bakterium bildet kleine, runde 

Kolonien. 

 

14 Die Farbe ist durchscheinend-

weiß. Die Struktur ist 

einigermaßen flauschig. Der 

Schimmelpilz breitet sich aus 

und die Kolonie hat fransige 

Ränder. 

 

15 Die Farbe ist crème. Die Struktur 

ist glatt und glänzend. Das 

Bakterium breitet sich mit 

fingerförmigen Ausstülpungen 

aus.  
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16 Die Farbe ist crème. Die Struktur 

ist matt. Das Bakterium bildet 

Kolonien, die mit fransigen 

Rändern auneinanderwachsen.  

 

17 Die Farbe ist weiß, an den 

Rändern durchscheinend. Die 

Struktur ist glänzend. Das 

Bakterium bildet kleine, runde 

Kolonien. 

 

18 Die Farbe ist crème. Die Struktur 

ist glänzend mit einer Anhäufung 

in der Mitte der Kolonie. Das 

Bakterium bildet runde Kolonien. 

 

19 Die Farbe ist weiß. Die Struktur 

ist glänzend. Das Bakterium 

bildet einzelne runde Kolonien, 

die mit fingerförmigen 

Ausstülpungen auslaufen 

können. 

 

20 Die Farbe ist durchscheinend-

weiß. Die Struktur ist glänzend. 

Das Bakterium bildet runde 

Kolonien. 
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21 Die Farbe ist weiß/crème. Die 

Struktur ist zähflüssig und 

glänzend. Das Bakterium bildet 

große, runde Kolonien. 

 

22 Die Farbe ist weiß. Die Struktur 

ist matt mit Fäden, die 

überlappende Kreise bilden. Das 

Bakterium wächst über den 

gesamten Nährboden. 
 

23 Die Farbe ist weiß. Die Struktur 

ist sowohl matt als auch 

glänzend. Das Bakterium bildet 

große, runde Kolonien mit einer 

konvexen Form. 

 

24 Die Farbe ist weiß. Die Struktur 

ist glänzend mit einem Punkt in 

der Mitte der Kolonie. Das 

Bakterium bildet kleine Kolonien 

mit einer runden Form und 

einem wellenförmigen Rand. 

 

25 Die Farbe ist weiß. Die Struktur 

ist matt mit einer Anhäufung in 

der Mitte der Kolonie. Das 

Bakterium bildet große 

unregelmäßige Kolonien mit 

einem wellenförmigen Rand. 
 

26 Die Farbe ist weiß. Die Struktur 

ist matt mit weißen gerippten 

Verdickungen. Das Bakterium 

bildet große Kolonien mit einem 

wellenförmigen Rand. 
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27 Die Farbe ist gelb. Die Struktur 

ist schleimig mit einem leicht 

durchscheinenden Rand. Das 

Bakterium wächst sowohl auf 

dem Nährboden als auch auf 

dem Deckel der Petrischale. 

 

28 Die Farbe ist hellgelb bis gelb. 

Die Struktur ist glänzend mit 

einem erhöhten Rand. Das 

Bakterium bildet kleine, runde 

Kolonien. 

 

29 Die Farbe ist lachsrosa. Die 

Struktur ist glänzend. Das 

Bakterium bildet kleine, runde 

Kolonien.  
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Anhang 8. Bakterienkolonien zur Identifizierung 

Tabelle 14: Die Bakterienkolonien, die aus den erstellten Kategorien ausgewählt und mit 
Gramfärbung identifiziert wurden, einschließlich der zugehörigen 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 1 2 

 

11 18 5 15 

 

12 19 6 17 

 

13 19 1 1 

 

14 20 2 9 
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15 20 3 12 

 

16 21 3 12 

 

17 21 2 9 

 

18 21 9 23 

 

19 22 1 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 
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30 27 7 20 

 

31 27 0 0 

 

32 28 2 9 

 

33 28 0 0 

 

34 29 1 5 
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35 29 3 11 
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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

ATCGCACTTTGCTACGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCGTTGTTAAAAGTTGTTTTATAAGTTTTTT

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

GCCGGGGGGCATCTGCCCTCTGGCCCGCGCCC 

 

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

TCAGACGACAATCTTCAGGCAGAGTTCGGGGGTGTCTTCGGCGGGCGCGGGCCCGGGGGCGTGAGCCCCCC

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

AAGTTGTTTTAAACAGATTATTAAAATCATTGTTTAGTTGTTCAGTAAGTTTTTCATAAGGATGATATATTGTTTT

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): GCCAATTGTTTTGACGGTA 

Ausgerichtete Sequenz: Fehlt 

 

Reinkultur 24 

ITS1 (forward): ATTCAAGCCTGCCTCTTCCTCATGAT 

ITS4 (reverse): TTGCTTAGTTG 

Ausgerichtete Sequenz: Fehlt 

 

Reinkultur 25 

ITS1 (forward): 

AACAGAAATCTTTCAACTCGAAAGATCTTTTCCTTTGTGCTGGCTTTGACCGTATGTAATTTTGGGACTTAAACA

TGGTAGGCCTTACGGTTTACCGGTCCCAAAAACAATATATCATCCTTATGAAAAACTTACTGAACAACTAAACA

ATGATTTTAATAATCTGTTTAAAACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGC

GAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACATTGCACTCCTTGG

TATTCCGAGGAGTATGCCTGTTTCAGTATCATGAGCACTCTCACACCTAACCTTTGGGTTATGTTGTGGAATTG

GGATGCGCCGATTTTTACTAGTCGGCACTCCTAAAATGTAGCTCTTGGCTGTTTCCTATTACAGCAGTTTGGCC



 

 

 

 
95 

Die Stadien der Schimmelbildung sowie die 

Bakterien- und Pilzdiversität auf Reetdächern. 

TAATAGTTTTGACTTTTGTCAAATCTTTGGCTACATTTGCTTCTGGAAATCAGTCTTGATAATACAGAAAACTCA

TTTCAAACTTTGATCTGAAATCAGGTAGGGCTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCCGGAAGGAA 

ITS4 (reverse): 

GGGACCTACCTGATTTCAGATCAAAGTTTGAAATGAGTTTTCTGTATTATCAAGACTGATTTCCAGAAGCAAAT

GTAGCCAAAGATTTGACAAAAGTCAAAACTATTAGGCCAAACTGCTGTAATAGGAAACAGCCAAGAGCTACAT

TTTAGGAGTGCCGACTAGTAAAAATCGGCGCATCCCAATTCCACAACATAACCCAAAGGTTAGGTGTGAGAGT

GCTCATGATACTGAAACAGGCATACTCCTCGGAATACCAAGGAGTGCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATT

CACTGAATTCTGCAATTCACATTACGTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCG

TTGTTGAAAGTTGTTTTAAACAGATTATTAAAATCATTGTTTAGTTGTTCAGTAAGTTTTTCATAAGGATGATATA

TTGTTTTTGGGACCGGTAAACCGTAAGGCCTACCATGTTTAAGTCCCAAAATTACATACGGTCAAAGCCAGCAC

AAAGGAAAAGATCTTTCGAGTTGAAAGATTATCTTTTGGTAATGATCCTTCCGCAGTCACCC 

Ausgerichtete Sequenz: 

CCTACCTGATTTCAGATCAAAGTTTGAAATGAGTTTTCTGTATTATCAAGACTGATTTCCAGAAGCAAATGTAGC

CAAAGATTTGACAAAAGTCAAAACTATTAGGCCAAACTGCTGTAATAGGAAACAGCCAAGAGCTACATTTTAGG

AGTGCCGACTAGTAAAAATCGGCGCATCCCAATTCCACAACATAACCCAAAGGTTAGGTGTGAGAGTGCTCAT

GATACTGAAACAGGCATACTCCTCGGAATACCAAGGAGTGCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGA

ATTCTGCAATTCACATTACGTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGAGAACCAAGAGATCCGTTGTTG

AAAGTTGTTTTAAACAGATTATTAAAATCATTGTTTAGTTGTTCAGTAAGTTTTTCATAAGGATGATATATTGTTT

TTGGGACCGGTAAACCGTAAGGCCTACCATGTTTAAGTCCCAAAATTACATACGGTCAAAGCCAGCACAAAGG

AAAAGATCTTTCGAGTTGAAAGATTATCT 
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Anhang 10. BLAST-Ergebnisse des Barcodings 

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 1 

Tabelle 15: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem 

Namen, Höchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (übereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitätsprozentsatz und accession length (Länge der Sequenz in der Datenbank). Grau 
hinterlegte Zeilen liegen außerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder 
mind. 97 % Identität, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am 
wahrscheinlichsten ausgewählt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur 
1. 

Scientific Name 
Max 

Score 

Total 

Score 

Query 

Cover 
E Value 

Percent. 

Ident. 

Acc. 

Length 

Mucor brunneogriseus  972  972  96 %  0,0  99,44 %  546  

Mucor racemosus f. 

racemosus  

994  994  99 %  0,0  99,10 %  582  

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, Höchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (übereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitätsprozentsatz und accession length (Länge der Sequenz in der Datenbank). Grau 
hinterlegte Zeilen liegen außerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder 
mind. 97 % Identität, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am 

wahrscheinlichsten ausgewählt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur 
2. 

Scientific Name 
Max 

Score 

Total 

Score 

Query 

Cover 
E Value 

Percent. 

Ident. 

Acc. 

Length 
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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, Höchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (übereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitätsprozentsatz und accession length (Länge der Sequenz in der Datenbank). Grau 
hinterlegte Zeilen liegen außerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder 
mind. 97 % Identität, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am 

wahrscheinlichsten ausgewählt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur 
3. 

Scientific Name 
Max 

Score 

Total 

Score 

Query 

Cover 
E Value 

Percent. 

Ident. 

Acc. 

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, Höchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (übereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitätsprozentsatz und accession length (Länge der Sequenz in der Datenbank). Grau 
hinterlegte Zeilen liegen außerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder 

mind. 97 % Identität, maximal 5 Zeilen). Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus 
Reinkultur 4. 

Scientific Name 
Max 

Score 

Total 

Score 

Query 

Cover 
E Value 

Percent. 

Ident. 

Acc. 

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 % 1e-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 % 1e-157 90,18 % 631 

 

 



 

 

 

 
98 

Die Stadien der Schimmelbildung sowie die 

Bakterien- und Pilzdiversität auf Reetdächern. 
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Tabelle 19: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem 

Namen, Höchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (übereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitätsprozentsatz und accession length (Länge der Sequenz in der Datenbank). Grau 
hinterlegte Zeilen liegen außerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder 
mind. 97 % Identität, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am 
wahrscheinlichsten ausgewählt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur 
5. 

Scientific Name 
Max 

Score 

Total 

Score 

Query 

Cover 
E Value 

Percent. 

Ident. 

Acc. 

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 

histoplasmatoides 

852 852 96 % 0,0 95,07 % 539 

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 

elizabethkennyiae 

802 802 97 % 0,0 93,42 % 647 

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, Höchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (übereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitätsprozentsatz und accession length (Länge der Sequenz in der Datenbank). Grau 
hinterlegte Zeilen liegen außerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder 

mind. 97 % Identität, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am 
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wahrscheinlichsten ausgewählt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur 
6. 

Scientific Name 
Max 

Score 

Total 

Score 

Query 

Cover 
E Value 

Percent. 

Ident. 

Acc. 

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 

microchlamydospora  

843  843  100 %  0,0  99,36 %  485  

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  



 

 

 

 
100 

Die Stadien der Schimmelbildung sowie die 

Bakterien- und Pilzdiversität auf Reetdächern. 

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 

chartarum  

809  809  100 %  0,0  98,07 %  484  

 

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 7 

Tabelle 21: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem 

Namen, Höchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (übereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitätsprozentsatz und accession length (Länge der Sequenz in der Datenbank). Grau 
hinterlegte Zeilen liegen außerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder 
mind. 97 % Identität, maximal 5 Zeilen). Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus 
Reinkultur 7. 

Scientific Name 
Max 

Score 

Total 

Score 

Query 

Cover 
E Value 

Percent. 

Ident. 

Acc. 

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 

trachycarpicola 

931 931 99 % 0,0 98,85 % 540 

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 

dracontomelon 

924 924 99 % 0,0 98,66 % 538 

Pestalotiopsis inflexa 924 924 99 % 0,0 98,66 % 538 

Pestalotiopsis 

biappendiculata 

911 911 98 % 0,0 98,64 % 527 

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-

hollandiae 

900 900 100 % 0,0 97,54 % 601 

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, Höchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (übereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitätsprozentsatz und accession length (Länge der Sequenz in der Datenbank). Grau 
hinterlegte Zeilen liegen außerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder 
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mind. 97 % Identität, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am 
wahrscheinlichsten ausgewählt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur 

8. 

Scientific Name 
Max 

Score 

Total 

Score 

Query 

Cover 
E Value 

Percent. 

Ident. 

Acc. 

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 

var. aequatoriale 

926 926 98 % 0,0 99,22 % 529 

Trichoderma koningiopsis 915 915 96 % 0,0 99,21 % 516 

Trichoderma viride 946 946 100 % 0,0 99,05 % 568 

Trichoderma caribbaeum 

var. caribbaeum 

944 944 100 % 0,0 99,05 % 658 

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, Höchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (übereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitätsprozentsatz und accession length (Länge der Sequenz in der Datenbank). Grau 
hinterlegte Zeilen liegen außerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder 
mind. 97 % Identität, maximal 5 Zeilen). Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus 
Reinkultur 9. 

Scientific Name 
Max 
Score 

Total 
Score 

Query 
Cover 

E Value 
Percent. 
Ident. 

Acc. 
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 
var. aequatoriale  

941  941  98 %  0,0  99,80 %  529  

Trichoderma koningiopsis  929  929  96 %  0,0  99,80 %  516  

Trichoderma neokoningii  959  959  100 %  0,0  99,62 %  577  

Trichoderma caribbaeum 
var. caribbaeum  

959  959  100 %  0,0  99,62 %  658  

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  



 

 

 

 
104 

Die Stadien der Schimmelbildung sowie die 

Bakterien- und Pilzdiversität auf Reetdächern. 

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  

 

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 10 

Tabelle 24: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem 
Namen, Höchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (übereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitätsprozentsatz und accession length (Länge der Sequenz in der Datenbank). Grau 
hinterlegte Zeilen liegen außerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder 
mind. 97 % Identität, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am 

wahrscheinlichsten ausgewählt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur 
10. 

Scientific Name 
Max 

Score 

Total 

Score 

Query 

Cover 
E Value 

Percent. 

Ident. 

Acc. 

Length 

Umbelopsis brunnea  802  802  82 %  0,0  98,89 %  459  

Umbelopsis dimorpha  741  741  100 %  0,0  91,34 %  598  

 

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 11 

Tabelle 25: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem 
Namen, Höchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (übereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitätsprozentsatz und accession length (Länge der Sequenz in der Datenbank). Grau 
hinterlegte Zeilen liegen außerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder 
mind. 97 % Identität, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am 

wahrscheinlichsten ausgewählt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur 
11. 

Scientific Name 
Max 

Score 

Total 

Score 

Query 

Cover 
E Value 

Percent. 

Ident. 

Acc. 

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, Höchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (übereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitätsprozentsatz und accession length (Länge der Sequenz in der Datenbank). Grau 
hinterlegte Zeilen liegen außerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder 
mind. 97 % Identität, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am 

wahrscheinlichsten ausgewählt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur 
12. 

Scientific Name 
Max 

Score 

Total 

Score 

Query 

Cover 
E Value 

Percent. 

Ident. 

Acc. 

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, Höchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (übereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitätsprozentsatz und accession length (Länge der Sequenz in der Datenbank). Grau 

hinterlegte Zeilen liegen außerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder 
mind. 97 % Identität, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am 

wahrscheinlichsten ausgewählt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur 
13. 

Scientific Name 
Max 

Score 

Total 

Score 

Query 

Cover 
E Value 

Percent. 

Ident. 

Acc. 

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 Qualität der übermittelten Sequenz war für eine Identifizierung nicht ausreichend. 
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BLAST-Ergebnisse Reinkultur 15 

Tabelle 28: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem 
Namen, Höchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (übereinstimmender Anteil der Sequenz, E-

Wert, Identitätsprozentsatz und accession length (Länge der Sequenz in der Datenbank). Grau 
hinterlegte Zeilen liegen außerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder 
mind. 97 % Identität, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am 
wahrscheinlichsten ausgewählt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur 
15. 

Scientific Name 
Max 

Score 

Total 

Score 

 Query 

Cover 
E Value 

Percent. 

Ident. 

Acc. 

Length 

Penicillium expansum  929  929   100 %  0,0  99,61 %  608  

Penicillium italicum var. 

avellaneum  

878  878   94 %  0,0  99,58 %  507  

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 

neoechinulatum  

856  856   96 %  0,0  98,17 %  543  

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 

melanoconidium  

881  881   100 %  0,0  97,85 %  585  

Penicillium 

aurantiogriseum  

881  881   100 %  0,0  97,85 %  607  
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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 

mononematosum  

876  876   100 %  0,0  97,66 %  586  

Penicillium hordei  876  876   100 %  0,0  97,66 %  719  

Penicillium 

lanosocoeruleum  

874  874   100 %  0,0  97,65 %  560  

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 

brevistipitatum  

869  869   100 %  0,0  97,45 %  566  

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, Höchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (übereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitätsprozentsatz und accession length (Länge der Sequenz in der Datenbank). Grau 

hinterlegte Zeilen liegen außerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder 
mind. 97 % Identität, maximal 5 Zeilen). Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus 
Reinkultur 16. 

Scientific Name 
Max 

Score 

Total 

Score 

Query 

Cover 
E Value 

Percent. 

Ident. 

Acc. 

Length 

Cladosporium 

chasmanthicola  

579  579  100 %  1e-165  99,68 %  589  

Cladosporium 

pseudochalastosporoides  

579  579  100 %  1e-165  99,68 %  599  

Cladosporium setoides  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  517  

Cladosporium 

welwitschiicola  

579  579  100 %  1e-165  99,68 %  535  
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Cladosporium puyae  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  638  

Cladosporium ipereniae  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  633  

Cladosporium 

austroafricanum  

579  579  100 %  1e-165  99,68 %  622  

Cladosporium 

angustiterminale  

579  579  100 %  1e-165  99,68 %  607  

Cladosporium crousii  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  536  

Cladosporium phaenocomae  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  635  

Cladosporium varians  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  634  

Cladosporium oxysporum  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  640  

Cladosporium tenuissimum  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  587  

Cladosporium subuliforme  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  617  

Cladosporium exile  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  500  

Cladosporium globisporum  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  476  

Cladosporium myrtacearum  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  633  

Cladosporium 

angustisporum  

579  579  100 %  1e-165  99,68 %  511  

Cladosporium iranicum  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  498  

Cladosporium funiculosum  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  634  

Cladosporium colocasiae  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  630  

Cladosporium 

montecillanum  

579  579  100 %  1e-165  99,68 %  639  

Cladosporium gamsianum  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  498  

Cladosporium australiense  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  640  

Cladosporium asperulatum  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  640  

Cladosporium pini-

ponderosae  

579  579  100 %  1e-165  99,68 %  649  

Cladosporium colombiae  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  653  

Cladosporium chubutense  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  633  

Cladosporium ramotenellum  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  498  

Cladosporium silenes  579  579  100 %  1e-165  99,68 %  476  

Cladosporium 

angustiherbarum  

568  568  98 %  3e-162  99,68 %  598  

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 

parapenidielloides  

573  573  100 %  7e-164  99,37 %  590  

Cladosporium 

longicatenatum  

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

Cladosporium exasperatum  573  573  100 %  7e-164  99,37 %  640  

Cladosporium grevilleae  562  562  98 %  1e-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, Höchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (übereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitätsprozentsatz und accession length (Länge der Sequenz in der Datenbank). Grau 

hinterlegte Zeilen liegen außerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder 
mind. 97 % Identität, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am 
wahrscheinlichsten ausgewählt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur 
17. 

Scientific Name 
Max 

Score 

Total 

Score 

Query 

Cover 
E Value 

Percent. 

Ident. 

Acc. 

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, Höchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (übereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitätsprozentsatz und accession length (Länge der Sequenz in der Datenbank). Grau 

hinterlegte Zeilen liegen außerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder 
mind. 97 % Identität, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am 
wahrscheinlichsten ausgewählt. Ergebnisse basierend auf der ITS4-Sequenz von Reinkultur 18. 

Scientific Name 
Max 

Score 

Total 

Score 

Query 

Cover 
E Value 

Percent. 

Ident. 
Acc. Length 

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 
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BLAST-Ergebnisse Reinkultur 19 

Tabelle 32: Identifizierungsergebnisse, die mittels BLAST erhalten wurden, mit wissenschaftlichem 
Namen, Höchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (übereinstimmender Anteil der Sequenz, E-

Wert, Identitätsprozentsatz und accession length (Länge der Sequenz in der Datenbank). Grau 
hinterlegte Zeilen liegen außerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder 
mind. 97 % Identität, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am 
wahrscheinlichsten ausgewählt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur 
19. 

Scientific Name 
Max 

Score 

Total 

Score 

Query 

Cover 
E Value 

Percent. 

Ident. 

Acc. 

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. 

racemosus  

754  754  100 %  0,0  90,96 %  582  

Mucor brunneogriseus  717  717  96 %  0,0  90,72 %  546  

Pirella naumovii  460  550  79 %  1e-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, Höchst- und Gesamtwert, Query Cover-Wert (übereinstimmender Anteil der Sequenz, E-
Wert, Identitätsprozentsatz und accession length (Länge der Sequenz in der Datenbank). Grau 
hinterlegte Zeilen liegen außerhalb der Schwellenwerte (mind. 70 % Query Cover, mind. 94 % oder 
mind. 97 % Identität, maximal 5 Zeilen). Die unterstrichene Identifikation wurden als am 
wahrscheinlichsten ausgewählt. Ergebnisse basierend auf der ausgerichteten Sequenz aus Reinkultur 
20. 

Scientific Name 
Max 

Score 

Total 

Score 

Query 

Cover 
E Value 

Percent. 

Ident. 

Acc. 

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 Qualität der erhaltenen Sequenz reichte für eine Identifizierung nicht aus. 

 

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 22 

Die Qualität der erhaltenen Sequenz reichte für eine Identifizierung nicht aus. 

 

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 23 

Die Qualität der erhaltenen Sequenz reichte für eine Identifizierung nicht aus. 

 

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 24 

Die Qualität der erhaltenen Sequenz reichte für eine Identifizierung nicht aus. 

 

BLAST-Ergebnisse Reinkultur 25 

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

Scientific Name 
Max 

Score 

Total 

Score 

Query 

Cover 
E Value 

Percent. 

Ident. 

Acc. 

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. Übersicht über die zwanzig identifizierten 

Schimmelpilze mit Fotos 

Reinkultur 1 

  

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

 Kleur: zwart

 Structuur: matig gepluisd

 Groeiwijze: over gehele
voedingsbodem, snel
sporenvormend

 Afbraak: cellulose

Mucor cf. brunneogriseus
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Reinkultur 2 

 
  

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

 Kleur: lichtgrijs

 Structuur: dik, lang pluis

 Groeiwijze: over gehele
voedingsbodem, snel
sporenvormend

 Afbraak: cellulose

Rhizopus azygosporus
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Reinkultur 3 
 

   

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

 Kleur: beige tot lichtgrijs

 Structuur: dik, lang pluis

 Groeiwijze: over gehele
voedingsbodem, snel
sporenvormend

 Afbraak: lignine, cellulose,
hemicellulose

Mucor hiemalis
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Reinkultur 4 
 

   

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

 Kleur: rossig/bruin

 Structuur: matig gepluisd, zacht

 Groeiwijze: rafelige, ronde
kolonies

 Afbraak: niet beschreven

 mbelopsis sp.
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Reinkultur 5 
 

   

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

 Kleur: wit

 Structuur: dun pluis

 Groeiwijze: visuele golven

 Afbraak: niet beschreven

Mortierella rishikesha



 

 

 

 
119 

Die Stadien der Schimmelbildung sowie die 

Bakterien- und Pilzdiversität auf Reetdächern. 

Reinkultur 6 
 

   

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

 Kleur: wit met roze, donkere
kern

 Structuur: matig gepluisd

 Groeiwijze: licht rafelige rand

 Afbraak: lignine

Didymella cf. prosopidis
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Reinkultur 7 
 

   

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

 Kleur: wit met roze

 Structuur: matig gepluisd

 Groeiwijze: cirkelvormig, licht
rafelige rand

 Afbraak: lignine, mogelijk
cellulose, hemicellulose

Pestalotiopsis sp.
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Reinkultur 8 
 

   

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

 Kleur: wit met groene sporen

 Structuur: dun, lang pluis

 Groeiwijze: uitlopend

 Afbraak: lignine, cellulose,
hemicellulose

 richoderma atroviride
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Reinkultur 9 
 

   

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

 Kleur: wit met groene sporen

 Structuur: dun, lang pluis

 Groeiwijze: uitlopend

 Afbraak: mogelijk lignine,
cellulose, hemicellulose

 richoderma sp.
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Reinkultur 10 
 

   

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

 Kleur: wit tot beige

 Structuur: matig gepluisd, zacht

 Groeiwijze: rafelige, ronde
kolonies

 Afbraak: niet beschreven

 mbelopsis brunnea
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Reinkultur 11 
 

   

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

 Kleur: wit, beige tot grijs

 Structuur: matig gepluisd, zacht

 Groeiwijze: rafelige, ronde
kolonies

 Afbraak: niet beschreven

 mbelopsis brunnea
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Reinkultur 12 
 

   

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

 Kleur: groen met wit

 Structuur: dik, kort pluis

 Groeiwijze: gladde, ronde
kolonies

 Afbraak: lignine, hemicellulose

Penicillium cf. citreosulfuratum
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Reinkultur 13 
 

   

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

 Kleur: wit, geel en groen

 Structuur: dik, kort pluis

 Groeiwijze: gladde, ronde
kolonies

 Afbraak: niet beschreven

Penicillium cf. citreonigrum
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Reinkultur 14 
 

   

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

 Kleur: blauwgroen met wit

 Structuur: dik, kort pluis

 Groeiwijze: gladde, ronde
kolonies

 Afbraak: mogelijk lignine,
cellulose, hemicellulose

Penicillium sp.
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Reinkultur 15 
 

   

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

 Kleur: blauwgroen

 Structuur: dik, kort pluis,
poederig

 Groeiwijze: gladde, ronde
kolonies

 Afbraak: lignine, cellulose,
hemicellulose

Penicillium cf. e pansum
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Reinkultur 16 
 

   

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

 Kleur: groen

 Structuur: dik, kort pluis,
poederig

 Groeiwijze: gladde, ronde
kolonies

 Afbraak: mogelijk lignine,
cellulose, hemicellulose

 ladosporium sp.
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Reinkultur 17 
 

    

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

 Kleur: beige tot grijs

 Structuur: matig gepluisd, zacht

 Groeiwijze: rafelige, ronde
kolonies

 Afbraak: niet beschreven

 mbelopsis brunnea
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Reinkultur 18 
 

   

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

 Kleur: beige tot grijs

 Structuur: matig gepluisd, zacht

 Groeiwijze: rafelige, ronde
kolonies

 Afbraak: niet beschreven

 mbelopsis cf. brunnea
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Reinkultur 19 
 

   

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

 Kleur: donkergrijs

 Structuur: dik, lang, draderig
pluis

 Groeiwijze: over gehele
voedingsbodem, snel
sporenvormend

 Afbraak: lignine, cellulose,
hemicellulose

Mucor circinelloides
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Reinkultur 20 

   

Beschrijving Reincultuur

Stereomicroscoop (2x)

Microscoop (400x)

S M draden

S M sporenvorming

S M sporen

Kleur: wit

Structuur: dik, lang pluis

Groeiwijze: traag uitlopend

Afbraak: lignine, cellulose,
hemicellulose

Pleurotus ostreatus (gewone oesterzwam)
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Anhang 12. Ergebnisse des Metabarcodings 
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Anhang 13. Gattungen pro Probentyp, Metabarcoding 

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

Gattung 

Aspergillus 

 

Tabelle 38: Gruppe D, Gattungen auf ungeschädigtem 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 ungeschädigtem 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 ungeschädigtem 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 für den Ligninabbau 

 

Abbildung 30: Übersicht der Enzymplatten, auf die die zur Identifizierung eingesandten 

Schimmelpilze ausgestrichen wurden. Auf diesen Enzymplatten wurde anhand einer rotbraunen 

Verfärbung nachgewiesen, ob der Schimmelpilz Lignin abbauen kann. Die Identifikationsnummern 

sind auf den Platten sichtbar und folgen der Reihenfolge von links oben nach rechts unten. 

 
 

 


