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Merisienet ovat sienid, jotka eldvét meri- tai murtovesiympdristdssd. Merisienid eldd monenlaisissa
elinymparistoissé ja monenlaisilla substraateilla, ja niiden arvioidaan olevan tarkeita merten biogeoke-
mialliselle Kierrolle. Tasta huolimatta merisienet ovat hyvin vahan tutkittu eliryhma, ja erityisesti ark-
tisia merisienia on tutkittu hyvin vahan. Arktinen alue on erityisen haavoittuvainen ilmastonmuutoksen
vaikutuksille. llmaston lampeneminen aiheuttaa muun muassa meriveden I[&mpenemist4, meren suola-
pitoisuuden véhenemista ja merijaan sulamista. Tutkimuksen vahaisyyden vuoksi emme tiedd, miten
muutokset vaikuttavat arktisiin merisieniin. Taman tutkielman tarkoituksena on kartoittaa Jan Mayenin
merisienilajistoa ja verrata sitd Manner-Norjan ja muun arktisen alueen merisienilajistoon sekd Antark-
tiksen puuta ja rakennusmateriaaleja kolonisoivaan sienilajistoon. Jan Mayen on Norjalle kuuluva ark-
tinen tulivuorisaari Pohjoisella jadmerelld. Saaren merisienilajistoa ei ole ennen kartoitettu. Hypoteesini
oli, ettd Jan Mayenilta [0ytyy arktista merisienilajistoa, jota ei 16ydy Manner-Norjasta. Tutkimusaineis-
tona oli 86 Jan Mayenilta vuoden 2022 elokuussa keréttya leva- ja ajopuundytettd. Méaaritin naytteista
l6ytyvéa merisienilajistoa mikroskopoimalla ja DNA-viivakoodien avulla. Kartoitin Jan Mayenin lajis-
toa vertaamalla DNA-viivakoodeja NCBI:n geenipankista 16ytyviin sekvensseihin BLAST-haulla ja
vertailin Jan Mayenin lajistoa muun arktisen alueen ja Antarktiksen lajistoon fylogeneettisten puiden
avulla. Vertailualueiden lajiston DNA-sekvenssit sain julkaistuista artikkeleista. Jan Mayenin naytteissa
dominoiva ryhma oli kotelosienet, mutta myos kantasienia ja yksi Mucoromycotina-alajakson sieni 16y-
tyi. Dominoivat luokat olivat Leotiomycetes ja Dothideomycetes ja yleisin suku oli Cadophora. Jan
Mayenilta I0ytyi useita lajeja ja ryhmid, joita ei ollut Manner-Norjan aineistossa. Jan Mayenilta 16ytyi
my®&s mahdollisesti tieteelle uusia lajeja, joiden sekvensseille ei 10ytynyt hyvid osumia geenipankista
eika vertailuaineistoista. Jan Mayenilta saatujen sekvenssien lukumaara oli varsin pieni, vain 89, joten
sekvenssit tuskin antavat kattavaa kuvaa saaren ajopuulla ja levilla elavasta merisienilajistosta. Havaitut
erot Jan Mayenin ja Manner-Norjan merisienilajistoissa voivat johtua esimerkiksi eroista meriveden
lampétilassa alueiden valilla, silla Jan Mayenin merivesi on keskiméaarin monta Celsius-astetta kylmem-
paé kuin Manner-Norjan pohjoisimmissa osissa. Jan Mayenin lajistoa verrattiin kuitenkin vain yhteen
julkaisuun Manner-Norjasta, joten tdmén vertailun perusteella havaitut erot Jan Mayenin ja Manner-
Norjan lajistossa eivat valttamatta ole todellisia. Joka tapauksessa tdma tutkielma antaa uutta tietoa
aiemmin hyvin huonosti tunnetusta Jan Mayenin sienilajistosta, ja siitd, miten saaren merisienilajisto
vertautuu muun arktisen alueen ja Antarktiksen sieniyhteisdihin.

Avainsanat: merisieni, Jan Mayen, arktinen alue, taksonomia, ITS, ajopuu, makrolevé
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1 Johdanto

1.1 Merisienet

Merisienet ovat sienid, jotka pystyvéat kasvamaan tai lisdédntymaan meriymparistossa, muodos-
tavat symbionttisia suhteita muihin meriorganismeihin tai pystyvat geneettisesti adaptoitumaan
tai olemaan metabolisesti aktiivisia meriympéristossa (Pang ym. 2016). Merisienet ovat loisia,
mutualistisia symbiontteja sek& ravinteiden kierrolle tarkeité saprotrofeja eli kuolleen orgaani-
sen materiaalin kuluttajia (R&mé ym. 2014). Merisienia voidaan 16ytdd hyvin monenlaisista
elinymparistoistd, kuten syvdnmeren sedimenteistd, hydrotermisista purkausaukoista, meri-
jaastd, pintavesistd sek& vuorovesirannoilta (Gladfelter ym. 2018). Myo6s kasvualustat eli
substraatit, joilla merisienet kasvavat, ovat moninaisia: ajopuusta elaviin ja kuolleisiin makro-
leviin sekd panssarilevistd merten selkdrangattomiin ja jopa kaloihin. Ei siis ole ihme, ettd me-

risienten uskotaan olevan tarkedssé osa merten biogeokemiallista Kiertoa.

Merisienet ovat myds fylogeneettisesti monimuotoinen ryhma. Merisieniyhteisén koostumuk-
seen vaikuttaa maantieteellinen sijainti, erilaiset ekologiset muuttujat seka substraatti (Radma
ym. 2014). Ajopuulla ja makrolevill4& dominoiva sieniryhma on kotelosienet (Kohlmeyer &
Kohlmeyer 1979; R&ma ym. 2014). Monet meristé 10ytyvét sienet ovat samoja, joita esiintyy
myo6s maalla. Tallaiset terrestrisiksi ajateltujen lajien esiintymat on perinteisesti merisienitutki-
muksessa ohitettu kontaminaatioina (Raméa ym. 2014). Téllainen poissulkeminen ei ota huomi-
oon sienten plastisuutta ja metabolista muuntautumiskykyé (Slepecky & Starmer, 2009; Wit-
tenberg ym. 2009). Richards ym. (2012) osoittivatkin, ett4 sienten evoluutiohistoriassa on ta-

pahtunut useita siirtymia terrestrisestd ympaéristosta meriymparistoon seka painvastoin.

Laajasta levinneisyydest&ddn ja monimuotoisuudestaan huolimatta merisienet ovat hyvin véhan
tutkittu elioryhmad. Esimerkiksi Web Of Science -tietokannan kaikista sienié késittelevista ar-
tikkeleista vain 0,7 % kasittelee merisienié (kuva 1) (Web Of Science 2023). Ensimmaiset me-
risienet kuvattiin tieteellisesti 1850-luvulla (Sutherland 1915). Aluksi merisienten monimuo-
toisuutta kartoitettiin morfologisten tuntomerkkien, pééasiassa itidita tuottavien rakenteiden,
perusteella. DNA-tekniikat yleistyivat 1990-luvulta lahtien myds merisienitutkimuksessa, ja
tdmé kehitys on mullistanut k&sityksemme merisienten monimuotoisuudesta (Pang ym. 2016).
Vuonna 1996 arviot merisienten lajiméaarasta olivat noin 1500, kun taas vuoteen 2011 mennessa

arvio oli noussut 10 000 lajiin (Jones 2011).



285109 kpl 2 001 kpl ———  22kpl

W sienet merisienet M arktiset merisienet

Kuva 1. Sienid, merisienid ja arktisia merisienia kasittelevien artikkeleiden maarat Web Of Science -
tietokannassa 12.4.2023 (Web Of Science 2023).

1.2 Arktiset merisienet

Web Of Science -tietokannan 2001:std merisienid kasittelevasta julkaisusta vain 22 julkaisua
kasittelee arktisia merisienia (kuva 1; Web Of Science 2023). Uraauurtava merisienitutkimus
1900-luvulla keskittyi lahinna lauhkeisiin alueisiin (Sutherland 1916, 1915; Barghoorn & Lin-
der 1944; Kohlmeyer & Kohlmeyer 1979). Ei ole kuitenkaan todisteita siitd, ett4d merisienila-
jisto olisi suppeampaa pohjoisilla leveyspiireilla (R&ma ym. 2017), joten merisienitutkimusta
tarvitaan myos arktisella alueella. Vaikka tutkittavaa riittad yha, on arktisten merisienten tutki-
mus lisdantynyt 2000-luvulla, ja suhteellisen suuri I6ydettyjen uusien lajien maara viittaa ark-

tiselle alueelle ominaisen puulla kasvavan merisienilajiston olemassaoloon (R4ma ym. 2014).

liImastonmuutoksen vaikutukset nakyvat voimakkaimmin maapallon pohjoisimmilla alueilla,
Arktiksella (AMAP 2021). limastonmuutos aiheuttaa muun muassa meriveden lampenemista,
meriveden suolapitoisuuden vahenemistd ja merijdén sulamista. Ajopuun kulkeutuminen arkti-
sille rannoille on riippuvaista merijéésta: jos rungot eivat kulkeutuisi osaa matkasta joko meri-
jaahéan kiinnittyneina tai jaan paalla, ne eivat kelluisi koko pitkdd merimatkaa Siperian ranni-
kolta saarille, Manner-Norjaan, Islantiin tai Gronlantiin (Hellmann ym. 2013; Kolat ym. 2022).
Merijaan vaheneminen tulee todennakdisesti véhentdmaén uuden ajopuun kertymisté rannoille,
minka& voi olettaa vaikuttavan negatiivisesti rantojen ajopuulla esiintyvaan lajistoon. Tutkimuk-
sen véahaisyyden vuoksi emme tiedd, miten ilmastonmuutoksen aiheuttamat muutokset vaikut-

tavat muilla kasvualustoilla esiintyviin arktisiin merisieniin (R&mé& ym. 2017).



1.3 Jan Mayen

Jan Mayen (70°58'59.99" N -8°31'59.99" W) (Latitude.to 2024) on Norjalle kuuluva arktinen
tulivuorisaari Pohjoisella jadmerella. Saari sijaitsee 950 kilometri& Norjasta lanteen ja 600 ki-
lometrid Islannista pohjoiseen (Simen Grinden 2015). Jan Mayenilla sijaitsee sadasema, joka
on ollut asutettu vuodesta 1921 l&htien, mutta muuten saari on asumaton. Jan Mayenilla vallit-
see arktinen ilmasto ja saari on osittain jaatikoiden peittdmda. Meriveden keskilampdtila Jan

Mayenilla on lampimimpéna kuukautena 6,5 °C (Seatemperature.Info 2023).

Hellman ym. (2013) osoittivat arktisen ajopuun olevan lahtdisin Siperian ja Pohjois-Amerikan
sirkumpolaarisista boreaalisista metsistd, mista puuaines kulkeutuu suurten jokien kautta Poh-
joiseen jd&mereen. Todenndkadisesti ajopuuta kulkeutuu Jan Mayenille samoja reittejd. Kesévi-
hanta puu yleensa uppoaa ennen kiinnittymistddn merijadhan, joten arktisilta rannoilta 16ytyva
ajopuu on tyypillisesti havupuulajistoa (Hellman ym. 2013). Yleisin arktisten rantojen ajopuu-

laji on metsdmanty (Pinus sylvestris L.), joka on padosin l&htoisin Siperiasta.
1.4 Lajien erotteleminen ja ITS-alue

Vaikka laji on biologian peruskasite, ei sille ole yhta yleisesti hyvéksyttya maaritelmaa. La-
jien rajat eivat ole absoluuttisia, vaan aina jossain madrin subjektiivisia. On olemassa lukuisia
erilaisia lajikasitteitd, joista 0sa on padasiassa teoreettisia, osa kaytannollisempid. Sienten tak-
sonomisessa tutkimuksessa on perinteisesti hyddynnetty morfologista lajikéasitettd (Taylor ym.
2000). Morfologisen lajikasitteen mukaan lajit erotetaan toisistaan ominaisuuksien epéjatku-
vuuden perusteella (Aldhebiani, 2018). Lajirajojen maérittely morfologian perusteella voi kui-
tenkin olla hyvin subjektiivista, eivatkéa lajien véliset erot usein ndy morfologiassa, mika
vuoksi monet kryptiset lajit jadvat tunnistamatta pelkastaan morfologisen luokittelun perus-
teella (Taylor ym. 2000). Fylogeneettiselld lajien erottamisella on pyritty ohittamaan néit& on-
gelmia tarkastelemalla suoraan geneettista vaihtelua, joka ei (vield) ilmenny morfologiassa.
Harrington ja Rizzo (1999) ehdottivat fylogeneettiseksi lajin mé&ritelmaksi pienint& ryhmitty-
mé&é& populaatioita, jolla on yhteinen kantamuoto ja joilla on yhteisi& ainutlaatuisia, tunnistet-
tavia fenotyyppisia piirteita (“... the smallest aggregation of populations with a common li-

neage that share unique, diagnosable phenotypic characters”).

ITS-alue on standardoitu geneettinen markkeri sienten fylogeneettisessa tutkimuksessa. Se on

tuman ribosomaalisen RNA-sistronin o0sa, joka koostuu kahdesta transkription jalkeisissé pro-



sesseissa poistettavasta vélikappaleesta (ITS1 ja ITS2) sek& niiden valiin jaavésta 5.8S-gee-
nistd (Schoch ym. 2012). ITS on valikoitunut viralliseksi sienten DNA-viivakoodiksi, koska
useimmissa sieniryhmissa sen monistamisella ja sekvensoinnilla on korkea onnistumispro-
sentti ja sen variaatio lajien valilla on selvésti suurempaa kuin lajinsiséinen variaatio. Tama
mahdollistaa sienilajien erottelemisen toisistaan ITS-alueen perusteella. Yli 94,3 % samankal-
taisten ITS-alueen sekvenssien voidaan ajatella useimmiten edustavan samaa sukua ja yli 99,6
% samankaltaisten sekvenssien edustavan samaa lajia (Vu ym. 2019). Lajinsisdisen (kuten
mya0s suvunsisdisen) vaihtelun méaara ITS-alueella kuitenkin vaihtelee eri sieniryhmissé, eika
tarkkaa rajaa ole (Schoch ym. 2012). Vaikka koko sienikunnalle soveltuvaa kynnysarvoa ei
voida madritelld, kdytan tassa tutkielmassa yleisené lajien erottelun rajana 97 %:n kynnysar-

voa.

ITS-alue ei ole tdydellinen tyokalu lajien erottelemiseen, ja sen kdyttokelpoisuus vaihtelee eri
sieniryhmien vélilla (Schoch ym. 2012). ITS-alueen samanlaisuutta eri lajien valilla on ha-
vaittu muun muassa Pezizomycotina-alakaareen kuuluvissa suvuissa Cladosporium, Penicil-
lium ja Fusarium. Toisen ongelman lajien erottelussa ITS-alueen perusteella aiheuttavat ki-
meeriset eli keinotekoisesti yhdistyneet sekvenssit (Nilsson ym. 2015). Eri alkuperista olevat
sekvenssit voivat PCR:n aikana yhdistya epdaidoksi sekvenssiksi, joka ei edusta mitaan tiettya
lajia. ITS-alue on valitettavan edullinen kimeeristen sekvenssien muodostumiselle hyvin kon-
servoituneen 5.8S-geenin vuoksi. Kimeeriset sekvenssit aiheuttavat ongelmia erityisesti sek-
vensoitaessa ympéristonaytteitd, joissa on luonnollisesti paljon eri lajeja. Niit4 voi kuitenkin
syntya myos itidemista eristettyd DNA:ta monistaessa, esimerkiksi kontaminaatioista, itio-

emilla loisivista sienista tai muista symbionteista johtuen.

Néista ongelmista huolimatta DNA-viivakoodit ovat hyddyllisia lajien erottelussa. Nykyaén
vallalla oleva, niin sanottu monivaiheinen taksonomia (polyphasic taxonomy) yhdistaa morfo-
logisen ja fylogeneettisen sekd muita l&htokohtia lajien erottelussa (Gannibal, 2022). Moni-
vaiheisessa taksonomiassa kéytetaan vertailevia analyyseja kaikista saatavilla olevista tunto-
merkeistd, jolloin erilaiset lajikasitteet tdydentavét toisiaan. Geneettisen informaation kaytto
yhdessé muiden tuntomerkkien kanssa auttaa saamaan kokonaisvaltaisen kuvan fenotyyppi-
sestd vaihtelusta ja antaa varmemman pohjan lajirajojen vetamiselle. Tdssa tutkielmassa kar-
toitan Jan Mayenin merisienilajistoa DNA-viivakoodien perusteella. Rajallisen ajan vuoksi en
ole juurikaan voinut yhdistaa sienista kerattyd morfologista ja ekologista informaatiota DNA-

pohjaisiin analyyseihin.



1.5 Tutkielman tavoite ja hypoteesit

Taman tutkielman tarkoituksena on kartoittaa Jan Mayenin ajopuulla ja levilla esiintyvad me-
risienilajistoa ja verrata sitd muun arktisen alueen merisienilajistoon sek& Antarktiksen puuta ja
rakennusmateriaaleja kolonisoivaan sienilajistoon. Erityisesti tarkastelen Jan Mayenin ja Man-
ner-Norjan lajistojen vélisi eroja. Hypoteesini on, etta Jan Mayenilta 16ytyy arktista lajistoa,
jota ei 16ydy Manner-Norjan lauhkeammilta vesilta. Jan Mayenin merisienilajistoa ei ole aiem-
min Kartoitettu, ja tutkielma antaa liséa tietoa arktisten merisienilajien levinneisyydestd, jota

voidaan hyodyntéa saarta ja arktisia alueita koskevassa paatoksenteossa.
2 Menetelmat

2.1 Laboratoriotydoskentely

Tutkimusaineistona oli 86 Jan Mayenilta vuoden 2022 elokuussa kerattya leva- ja ajopuunay-
tettd. Osallistuin valmiiksi keréttyjen naytteiden analysointiin. M&éritin naytteisté I0ytyvaa me-
risienilajistoa stereo- ja lapivalaisumikroskoopin avulla. Jos sienesta 10ytyi valomikroskoopilla
tarkasteltuna itiditd muodostavia rakenteita, kerasin iticemia DNA-naytettd varten ja perustin

itioita tuottavista rakenteista tai itidisté viljelmia.

Itibema-DNA-ndytetta varten poimin yhdesta viiteen itibemaa suodatinpaperille, jonka taittelin,
merkitsin ja sdilytin, kunnes olin kdynyt lapi kaikki ndytteet. Pipetoin laminaarikaapissa
(Thermo Scientific™ Herasafe™ 2000 Class 11 Biological Safety Cabinet) steriloituihin Ep-
pendorf-putkiin 100 mikrolitraa steriloitua Milli-Q®-vetta (Merck) ja siirsin itidemat suodatin-
paperilta putkiin. Sekoitin liuokset Vortex-sekoittimella (VWR®) ja pakastin ne —80°C:ssa.
Naytteet olivat pakastimessa vahintdan vuorokauden. Pakastuksen jalkeen sekoitin liuoksia uu-
delleen Vortex-sekoittimella.

Perustin jokaisesta l6ydetysta sienestd kaksi puhdasviljelméd, yhden mallasuute-agar-maljalle
(D2MAA) ja yhden maissijauho-agar-maljalle (D2CAA). Yksi litra D2MAA-kasvupohjaa si-
sélsi 4 g VWR® mallasuutetta, 40 g Instant Ocean® merisuolaa, 15 g agaria ja 1 L Milli-Q®
vettd. Yksi litra D2CAA-kasvupohjaa sisélsi 17 g NutriSelect® Plus maissijauho-agaria (2g/L
maissijauhoa, 15¢/L agaria), 40 g Instant Ocean® merisuolaa ja 1 L Milli-Q® vettd. Liséksi
maljoissa oli antibiootteja (kanamysiini, 10mg/L; streptomysiini, 25mg/L) bakteerikontaminaa-

tioiden ehkaisemiseksi. Poimin maljalle steriloidun partaterén tai neulan avulla yhdesta viiteen



itibemé&a substraatilta tai itioitd mikroskooppilasilta. Kostutin poimimiani itiGemia tai itigita
steriloidulla Milli-Q®-vedelld ja suljin maljat tiivistekalvolla. Maljoja sailytettiin +15°C:ssa.

Kun viljelmét olivat kasvaneet riittavasti, otin niistda DNA-ndytteet. Maljan reunalla, kaukana
inokulaatiokohdasta kasvaneet koloniat oletin kontaminaatioiksi ja poistin. Viljelmisté otetuista
DNA-naytteistd saadaan todennakdisemmin hyvé sekvenssi kuin suoraan itidemisté otetuista
DNA-néytteista. 1ticema-DNA-naytteitd otetaan kuitenkin siltd varalta, etté sienen viljely epa-
onnistuu. DNA-ndytteet viljelmistd otin vastaavasti kuin iticema-DNA-ndytteet: Avasin viljel-
mat laminaarikaapissa ja otin steriililla muovitikulla sienirihmastoa steriloituun Eppendorf-put-
keen, jossa oli 100 mikrolitraa steriloitua Milli-Q®-vettd. Sekoitin liuokset Vortex-sekoitti-

mella, pakastin ne —80°C:ssa ja sekoitin uudelleen Vortex-sekoittimella.

Monistin DNA-naytteista ITS1, 5.8S ja ITS2-alueita PCR-menetelmélla (taulukko 1) ja sek-
vensoin PCR-tuotteet. Liiallinen m&é&ra sientd ndytteessé voi johtaa PCR:n epdonnistumiseen,
joten ennen PCR:a4d tein DNA-néytteistd 1 : 50-laimennokset ja kéytin PCR:ssé seké alkupe-
raisia naytteita etta laimennoksia. Yksinkertaisen PCR-pohjan ohje sisalsi 12,5 uL DreamTaq
Green PCR Master Mix (2 x) -liuosta (Thermo Scientific), 0,5 puL 10 uM ITS5-aluketta, 0,5 pL
10 uM ITS4-aluketta (Bruns ym. 1990) ja 10,5 pL ddH20-vettd. Pipetoin PCR-putkiin 24 pL
PCR-pohjaa ja 1 uL DNA-ndytettda. Kontrolliputkeen pipetoin DNA-néytteen sijasta 1 pL:n
ddH20-vetté.

Taulukko 1. Kaytetty PCR-ohjelma

Tyo6vaihe Lampdtila Aika
Alkudenaturaatio 95 °C 5 min
Denaturaatio 95 °C 30s
Sykli 35x Alukkeiden 47 °C 30s
kiinnittyminen
Ekstensio 72 °C 1 min
Loppuekstensio 72 °C 10 min
Sailytys 4°C L)

Tarkistin elektroforeesilla, onnistuiko PCR. Kaytin elektroforeesissa 1 %:sta agaroosigeelia
(Agaroosi (Life technologies, UltraPure™ Agarose), 1 x TBE (Life technologies), 10 x Gel Red
(BioTium)) ja puskuriliuoksena 1 x TBE-liuosta. Agaroosigeelissad kaytetty Gel Red tekee
DNA:n ndkyvéksi, kun elektroforeesin tulosta tarkastellaan UV-valossa. Valikoin elektroforee-
sin perusteella onnistuneet PCR-tuotteet puhdistettaviksi ja sekvensoitaviksi. Jos osa PCR-

tuotteista tuotti elektroforeesissa vahvemman viivan ja osa heikomman, tein vahvimmista PCR-
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tuotteista 1 : 5-laimennokset pipetoimalla PCR-putkeen 75 pL ddH20O-vettd. PCR-tuotteiden
puhdistukseen kaytin A'SAP™ PCR Clean-up Kit -pakkausta (ArcticZymes) valmistajan oh-
jeiden mukaan ja suoritin puhdistusohjelman laitteella Eppendorf Mastercycler® nexus gra-
dient PCR Thermal Cycler (taulukko 2).

Taulukko 2. PCR-tuotteiden puhdistukseen kaytetty puhdistusohjelma

Tyobvaihe Lampétila Aika
Inkubaatio 37°C 5 min
Lampéoinaktivaatio 80 °C 10 min
Sailytys 4°C 0

Sekvensointia varten tein jokaisesta puhdistetusta PCR-tuotteesta seké ITS5-alukkeellisen liu-
oksen ettd 1TS4-alukkeellisen liuoksen. Liuoksiin tuli 1 uL puhdistettua PCR-tuotetta, 1 puL
Big Dye 3.0 -vériainetta, 2 pL 5 x Sekvensointipuskuria (Applied Biosystems, dGTP Big-
Dye™ Terminator v. 3.0 Ready Reaction Cycle Sequencing Kit), 1 uL 1 uM:sta ITS5- tai
ITS4-aluketta ja 5 pL ddH20O-vetta. Suoritin sekvensointiohjelman PCR-laitteella (taulukko
3), minké jalkeen toimitin sekvensointituotteet Tromssan yliopistollisen sairaalan sekvensoin-

tilaboratorioon luettaviksi.

Taulukko 3. Kaytetty sekvensointiohjelma

Tydvaihe Lampdtila Aika
Alkudenaturaatio 96 °C 1 min
Denaturaatio 96 °C 10s
Sykli 30x Alukkeiden 47 °C 5s
kiinnittyminen
Ekstensio 60 °C 2 min
Sailytys 4°C 0

2.2 Fylogeneettiset analyysit

Jan Mayenin néytteista saatiin yhteensa 89 sekvenssid. Tarkistin ja tarvittaessa korjasin saatuja
sekvensseja Geneious Prime -ohjelmistolla (https://www.geneious.com/). Tarkastelin sekvens-
sien samankaltaisuutta NCBI:n geenipankista (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) 16ytyviin sek-
vensseihin BLAST-haulla (Altschup ym. 1990) (liite 1). Poimin jokaiselle sekvenssille yhdesté
viiteen parasta BLAST-osumaa, joiden joukosta valitsin uniikit sekvenssit ja kerdsin yhteen

fasta-tiedostoon. Haun perusteella annoin Jan Mayenin sekvensseille tyonimet. Jos sekvenssin



samankaltaisuus (identity) parhaaseen osumaan oli alle 97 %, merkitsin samankaltaisuuspro-
sentin sekvenssin nimeen. Tein Jan Mayenin sekvensseistd ja niiden parhaista BLAST-osumista
linjauksen ja alustavan fylogeneettisen sukupuun (liite 2). Alustavan puun pohjalta sain tieté,

mita luokkia aineistossa oli.

Tein kotelosienista luokkakohtaiset linjaukset ja niiden pohjalta fylogeneettiset puut. Kantasie-
nid oli huomattavasti vahemman kuin kotelosienid, joten tein yhden fylogeneettisen puun, joka
sisdlsi kaikki aineiston kantasienet. Liséksi tein oman fylogeneettisen puun Mucoromycotina-
alajaksolle. Otin naihin puihin mukaan Jan Mayenin sekvenssit (n = 89) seké vertailusekvens-
seja eri tutkimuksista arktiselta alueelta sek& Antarktikselta (Blanchette ym. 2010, 2016; Rama
ym. 2014; Hagestad ym. 2020). Vertailusekvenssejé oli yhteensa 318: Manner-Norjasta 147,
muualta arktiselta alueelta (Gronlanti, Siperia ja Huippuvuoret) 117 ja Antarktikselta 54. Jan
Mayenin, Manner-Norjan ja muun arktisen alueen sekvenssit olivat vain merisienista, Antark-
tikselta oli mukana historiallisista rakennuksista puulta ja muilta rakennusmateriaaleilta eristet-
tyja sienid. Lisésin myds tyyppisekvenssit niista lajeista, joita BLAST-osumien perusteella 16y-
tyi Jan Mayenin aineistoista, jos lajin tyyppisekvenssi 16ytyi NCBI:n geenipankista. Tarkistin
taksonomisten ryhmien ajantasaiset tieteelliset nimet ja lajien autorit MycoBank-tietopankista
(https://www.mycobank.org/). Fylogeneettisissa puissa (kuvat 2—7) voi olla vanhentuneita la-

jinimid, mutta tutkielmatekstin tulososuudessa (paaluku 3) mainitut lajinimet ovat ajantasaisia.

Tein linjaukset MAFFT v. 7 -ohjelmalla. Fylogeneettiset puut perustuvat Maximum likelihood
-metodiin ja rapid bootstrapping-analyysiin (RaXML-HPC2 on XSEDE (8.2.12)). Bootstrap-
iteraatioita oli 1000. Maximum Likelihood -metodi perustuu todennédkdéisyyslaskentaan, eli silla
tuotetaan todennakdisimpaan polveutumishistoriaan perustuva fylogeneettinen puu tutkittavista
naytteistd (Huelsenbeck & Crandall, 1997). Tuotetun fylogenian luotettavuutta testataan
bootstrap-analyysillg, joka tuottaa datasta pseudoreplikaatteja uudelleenjarjestelemalla alkupe-
réistd sekvenssidataa ja tuottaa ndista pseudoreplikaateista fylogenian samalla periaatteella kuin
alkuperéisesta datasta (Ojha ym. 2022). Noodin eli puun oksan bootstrap-arvo ilmentéa sit,
kuinka monessa iteraatiossa sadasta kyseinen noodi oli samassa kohdassa kuin alkuperdisessa

puussa.



3 Tulokset

Jan Mayenin néytteissa oli eniten kotelosienia (86,5 %), mutta myds kantasienia ja yksi Muco-
romycotina-laji. Kotelosieniluokkia oli nelja (Leotiomycetes, Dothideomycetes, Euro-
tiomycetes ja Sordariomycetes) ja kantasieniluokkia kolme (Agariomycetes, Microbotryomy-
cetes ja Tremellomycetes). Yleisimmat luokat olivat Leotiomycetes (27,6 %) ja Dothideo-
mycetes (24,84 %). Yleisin suku oli Cadophora (18,4 %) ja yleisin laji oli Cadophora luteo-
olivacea (J.F.H. Beyma) T.C. Harrington & McNew (11,96 %).

Jan Mayenin aineistossa oli useita lajeja ja ryhmid, joita ei ollut Manner-Norjan aineistossa.
Monia néista lajeista ei 10ytynyt myosk&én geenipankista tai muiden vertailualueiden aineis-
toista. Kymmenen sekvenssid Jan Mayenin 89:std sekvenssistd sai ainoastaan alle 97 %:n
BLAST-osumia lajitasolle maaritetyistd sekvensseistdi NCBI:n geenipankista. Naista kaksi,
JM_FB22 ja JM_FB3, edustivat morfologiansa ja ekologiansa perusteella tunnettua lajia Phy-
comelaina laminariae (Rostr.) Kohlm., josta ei ole aikaisemmin tuotettu DNA-viivakoodia,
eik& sen vuoksi ollut 16ydettévissa geenipankissa tai vertailuaineistoissa. Muut kahdeksan (tau-
lukko 4) edustavat mahdollisesti tieteelle uusia lajeja. Néistd kolme sai ainoastaan alle 97%:n
osumia kaikista geenipankin sekvensseista ja ryhmittyi fylogeneettisissa analyyseissa erilleen
vertailuaineistojen sekvensseistd vahintdan bootstrap-arvolla 80 (kuvat 2—4). Nama lajit ovat
siis mahdollisesti myds Jan Mayenille endeemisid, eli esiintyvét vain Jan Mayenilla (taulukko
4).

Taulukko 4. Potentiaalisesti tieteelle uusia lajeja edustavat Jan Mayenin naytteet, kunkin paras

BLAST-osuma ja samankaltaisuus parhaan BLAST-osuman kanssa. Mahdollisesti Jan Mayenille en-
deemisia lajeja edustavat naytteet on merkitty keltaisella korostusvarilla.

Nayte paras BLAST-osuma samankaltaisuus (identity)
JM_NMF42 Phialocephala sp.t 94,83 %
JM_NMF49 Phialocephala sp.! 94,83 %
JM_NMF73 Cadophora sp. 83,50 %
JM_22 69 Pseudeurotium sp. 99,60 %
JM_22 15 Pseudeurotium sp. 99,01 %
JM_22 45 Pleurostoma sp. 97,88 %
JM_NMF65 Scedosporium sp. 92,50 %
JM_NMF35 Sclerococcum sp. 91,33 %
JM_NMF74 Mytilinidion sp. 99,25 %
JM_NMF33 Trichoderma sp. 82,76 %

INaytteet IM_NMF42 ja IMNMF49 saivat BLAST-haulla my6s yli 97% samankaltaisen osuman sek-
venssistd MG195486.1, jolle on todennékoisesti virheellisesti annettu nimi Mollisia sp.



Leotiomycetes-luokan puussa (kuva 2) oli 13 Jan Mayenin sekvenssig, joille ei 10ytynyt vas-
taavia Manner-Norjan aineistosta, eli ne ryhmittyivat erilleen Manner-Norjan sekvensseisté va-
hintdén bootstrap-arvolla 80. Nama sekvenssit sijoittuivat sukuihin Thelebolus, Pseudeurotium
ja Pseudogymnoascus ja Cadophora. Sekvenssi JM-22-52 oli BLAST-haun perusteella yhté
samankaltainen (98,64 %) lajien Thelebolus microsporus (Berkeley & Broome) Kimbrough ja
Thelebolus balaustiformis E. Bovio, L. Garzoli, A. Poli, V. Prigione & G.C. Varese kanssa.
Sekvenssi JM_FB24 taas oli yhta samankaltainen (99,61 %) lajien Thelebolus microsporus ja
Thelebolus globosus Brummelen & de Hoog kanssa. Sekvenssit JM_22 15 jaJM_22_69 sijoit-
tuivat BLAST-haun perusteella Pseudeurotium-sukuun (yli 99 %:n samankaltaisuus), mutta ei-
vat saaneet hyvid osumia eli osumia, joiden samankaltaisuusprosentti on 97% tai enemman,
minkaan tunnetun Pseudeurotium-lajin kanssa. Sekvenssit JM_22 76, JM_NMF47,
JM_NMF52 jaJM_NMF43 edustivat lajia Pseudogymnoascus pannorum (Link) Minnis & D.L.
Lindner. JM_NMF73-sekvenssille ei 10ytynyt hyvd4 osumaa geenipankista tai vastaavuutta
vertailuaineistoista. Samankaltaisin (83,50 %) laji BLAST-haun perusteella oli Cadophora spa-
dicis R. Travadon, D.P. Lawrence, S. Rooney-Latham, W.D. Gubler, W.F. Wilcox, P.E.
Rolshausen & K. Baumgartner, joka on sittemmin kuvattu uudelleen nimella Cadophora ra-
mosa S.Bien & Damm (Bien & Damm, 2020), ja my0s fylogeneettisen analyysin perusteella
sekvenssi sijoittui muiden Cadophora-lajien yhteyteen. Viimeiset nelja Manner-Norjan sek-
vensseista selvasti erottuvaa Jan Mayenin sekvenssia edustivat joko lajia Cadophora fastigiata
Lagerberg & Melin tai Cadophora melinii Nannfeldt. Naiden liséksi Leotiomycetes-luokan
puussa oli kaksi sekvenssid, JM_NMF42 ja JM_NMF49, jotka sijoittuivat BLAST-haun perus-
teella Phialocephala-sukuun, mutta eivat saaneet hyvid osumia mistddn tunnetusta Phialo-
cephala-lajista, mika viittaa siihen, ettd kyseessa on mahdollisesti tieteelle uusi laji. Sekvens-
seille 16ytyi kuitenkin geenipankista myds yli 97%:n osuma, jolle oli todennakdisesti virheelli-

sesti annettu nimi Mollisia sp., eli laji ei ole Jan Mayenille endeeminen.
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ARK_KX100342_1_Cadophora_sp

5
—‘ a7 [, ARK_KX100371.1 Lepladontidium._sp
ARK KX100372 1 Leptodentidium sp

1 MN_TR169
3 P MN_TR&1
100 MN_TR228
MN_TR209

o0 | ARK_KX100337 1_Botrytis_sp
1 L i TR260
& ARK_KX100357 1 Helotiales sp
100 ARK_MKS43188 1_Tetracladium_sp
ARK_MKS543205_1_Tetracladium_sp
100 [ ARK_KX100331_1 Ascocoryo_sp
ARK_KX100330_1_AScocoryna_sp
kg MN_TR527
2 7 NR_173952_1_Phialocephala_malitaea_TYYPPI
1 & ARK_KX100388_1_Phialocephala_sp
NR_136124_1_Phialocephala_aylmeransis_TYYPPI
79— MN_TRS05
157 0 JM_NMF42_§ \_sp_95pros_s
JM_NMF49_Pi \_sp_85pros s

100 NR_103577_1_Phialocaphala_fortini_TYYPPI
— MN_TR416

100 (————— MN_TR436

L— wn_TR218

100 ARK_KX100406_1_Variosporium_sp
WIN_TR434

MM TRE9Z

MN_TRS21

MN_TR694
MN_TR409
s ANT_GU212388_1_Cadophora_sp
g MN_TR311
£ ANT_GU212380_1_Cadophora_sp
ANT_GU212379_1_Cadophora_malorum
ANT_GU212389_1_Cadophora_sp
18 JM_NMF71_Cadophora_luteo_olivacea
JM_NMF29_Cadophora_luteo_olivacea
JM_22_66_Cadophora_luteo_olivacea

JM_22_7_Cadophora_luteo_olivacea
JM_22_33_Cadophora_luteo_olivacea
JM_22_2_Cadophora_luteo_olivacea
ARK_KX100339_1_Cadophora_sp
60 JM_22_95_Cadephora_luteo_olivacea
JM_22_26_Cadophora_luteo_olivacea
JM_22_44_Cadophora_luteo_olivacea
JM_22_20_Cadophora_luleo_olivacea
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o

MN_TRY
WN_TR439
E JM_22 80 Cadophora_melinii
JM_22 80 Cadophora_fastigiata
ANT_GU212370_1_Cadophora_fastigiata
ANT GU212371 1 Cadophora fastigiata
JM_22_68_Cadophora_fastigiata
JM_22 64 Cadophora fastigiata
ANT_GUZ12372_1_Cadophora_fastigiata
ANT_GU212373 1_Cadophora_fastigiata
ANT GU212369 1 Cadophora fastigiata
JM_22 40 Cadophora sp
JM_22_13_Cadophora _sp
NR 111150 1 Cadophora melini
ARK_KX100338 1_Cadophora_sp
ARK KX100341 1 Cadophora sp
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ARK_KX100370_1_Lectiomycates_sp
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ARK_WK543204 1 Pseudaurolium sp
NR_138367_1_Thelebolus_glabosus_TYYPPI
JM_FB24 |TS4 Thelebolus sp
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ANT_GUZ12403_1_Pseudogymnoascus_sp
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ANT_GUZ12397_1_Pseudogymnoascus_pannorum
ANT_GU212389_1_Pseudogymnoascus_pannarum
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JM_22_69_Pseudeurotiaceae_sp
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1_cl \_floccasum

a7

o

Kuva 2. Leotiomycetes-luokan puu. Fylogeneettinen puu, jossa on kaikki Jan Mayenin aineiston ja ver-
tailuaineistojen Leotiomycetes-luokkaan kuuluvat sekvenssit/OTU:t (operatiiviset taksonomiset yksikot),
seka Jan Mayenilta l6ydettyjen lajien tyyppinaytteiden sekvensseja. Ulkoryhma on Cladosporium
floccosum. Mustat pallot merkitsevét tilastollisesti merkitsevia (bootstrap-arvo yli 80) noodeja, joissa on
Jan Mayenin sekvensseja, mutta ei Manner-Norjan sekvensseja.
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Sordariomycetes-luokan puussa (kuva 3) oli kolme Jan Mayenin sekvenssid, joille ei 10ytynyt
vastaavia Manner-Norjan aineistosta. Yksi néisté, sekvenssi JM_22_1, sijoittui sukuun Trun-
catella. Sekvenssi oli BLAST-haun perusteella yhta samankaltainen (99,81 %) lajien Trunca-
tella angustata (Pers.) S. Hughes ja Truncatella laurocerasi (Westendorp) Steyaert kanssa.
Kahdelle muulle sekvenssille ei 16ytynyt hyvéa lajistason osumaa geenipankista tai vastaa-
vuutta vertailuaineistoista. Paras lajitasolle maaritetty BLAST-osuma ndisté toiselle, sekvens-
sille JIM_22 45, oli Pleurostoma ootheca (Berkeley & M.A. Curtis) M.E. Barr (90,68 %:n sa-
mankaltaisuus) ja toiselle, sekvenssille JM_NMF65, paras osuma oli Scedosporium boydii
(Shear) Gilgado, Gené, Cano & Guarro (92,50 %:n samankaltaisuus). Sekvenssi JM_22 45 oli
lisdksi 97,88 % samankaltainen sekvenssin kanssa, jolle oli annettu nimi ”Pleurostoma sp. .
Molemmat ovat siis mahdollisesti uusia lajeja, ja JM_NMF65 on mahdollisesti Jan Mayenille
endeeminen. Néiden lisédksi Sordariomycetes-luokan puussa oli myds mahdollisesti uutta lajia
edustava sekvenssi JM_NMF33, joka ei saanut hyvid osumia geenipankista, ja jonka paras la-
jitasolle maaritetty osuma oli Trichoderma oligosporum Z.X. Zhu & W.Y. Zhuang (82,76%:n
samankaltaisuus). Sekvenssi edustaa fylogeneettisen puun perusteella samaa lajia kuin Manner-
Norjasta 16ytynyt sekvenssi MN_TR686 (kuva 3).
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Kuva 3. Sordariomycetes-luokan puu. Fylogeneettinen puu, jossa on kaikki Jan Mayenin aineiston ja
vertailuaineistojen Sordariomycetes-luokkaan kuuluvat sekvenssit/OTU:t, sekd Jan Mayenilta 16ydetty-
jen lajien tyyppinaytteiden sekvensseja. Ulkoryhmé on Cladosporium floccosum. Mustat pallot merkit-
sevat tilastollisesti merkitsevid (bootstrap-arvo yli 80) noodeja, joissa on Jan Mayenin sekvensseja,

mutta ei Manner-Norjan sekvensseja.

13



Eurotiomycetes-luokan puussa (kuva 4) oli kaksi Jan Mayenin sekvenssid, joille ei 16ytynyt
vastaavia sekvensseja Manner-Norjan aineistosta. Toinen naisté, sekvenssi JM_22_62, edusti
lajla Cladophialophora minutissima M.L. Davey & Currah. Toiselle, sekvenssi
JM_NMF35:lle, ei 16ytynyt hyvad osumaa geenipankista tai vastaavia sekvensseja vertailuai-
neistoista. Paras BLAST-osuma télle sekvenssille oli nimella Sclerococcum aff. parasiticum

(91,33 %:n samankaltaisuus).
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Kuva 4. Eurotiomycetes-luokan puu. Fylogeneettinen puu, jossa on kaikki Jan Mayenin aineiston ja
vertailuaineistojen Eurotiomycetes-luokkaan kuuluvat sekvenssit tai OTU:t, sekéd Jan Mayenilta 16ydet-
tyjen lajien tyyppinaytteiden sekvensseja. Ulkoryhma on Cladosporium allicinum. Mustat pallot merkit-
sevat tilastollisesti merkitsevia (bootstrap-arvo yli 80) noodeja, joissa on Jan Mayenin sekvensseja,
mutta ei Manner-Norjan sekvensseja.

Dothideomycetes-luokan puussa (kuva 5) oli kolme sekvenssid, joille ei 16ytynyt vastaavia
Manner-Norjan aineistosta. Yksi ndistd, sekvenssi JM_NMF74, sijoittui Mytilinidion-sukuun,
mutta ei saanut hyvéa osumaa mistadn geenipankista l16ytyvasta lajitasolle nimetysta Mytili-
nidion-sekvenssistd. Samankaltaisuus l&himman lajitasolle maéaritetyn Mytilinidion-lajin
kanssa oli vain 83,01 %. Sekvenssi oli samaa lajia kuin arktiselta vertailualueelta 16ytynyt sek-
venssi ARK_MK543202_1. Sekvenssit IM_FB22 ja JM_FB3 ovat tunnetusta lajista Phycome-
laina laminariae, jolle ei ole aiemmin tuotettu DNA-viivakoodia. Lajin on aiemmin luultu kuu-

luvan Sordariomycetes-luokkaan (The Catalogue of Life Partnership: Species Fungorum Plus,

14



2024), mutta t&sté fylogeneettisesta analyysista paljastuu, ettd se kuuluukin luokkaan Dothideo-

mycetes.
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Kuva 5. Dothideomycetes-luokan puu. Fylogeneettinen puu, jossa on kaikki Jan Mayenin aineiston ja
vertailuaineistojen Dothideomycetes-luokkaan kuuluvat sekvenssit tai OTU:t, seka Jan Mayenilta 10y-
dettyjen lajien tyyppinaytteiden sekvensseja. Ulkoryhmé on Cadophora melinii. Mustat pallot merkitse-
vat tilastollisesti merkitsevia (bootstrap-arvo yli 80) noodeja, joissa on Jan Mayenin sekvensseja, mutta
ei Manner-Norjan sekvensseja.

Kantasienten fylogeneettisessé puussa (kuva 6) oli kahdeksan sekvenssig, joille ei 16ytynyt vas-
taavia Manner-Norjan aineistosta. N&ist4 sekvensseista kolme edusti BLAST-haun perusteella
lajia Cylindrobasidium laeve (Pers.) Chamuris ja kolme lajia Crucibulum cyathiforme H.J. Bro-
die. Kaksi muuta, JM_NMF22 ja JM_NMF23, edustivat lajeja Sporobolomyces reniformis
Q.M. Wang, F.Y. Bai & A.H. Li ja Leucosporidium globulevii Gadanho, J.P. Sampaio & R.
Bauer. Jan Mayenilta I6ytynyttd Mucoromycotina-alajaksoon kuuluvaa lajia Entomortierella
parvispora (Linnemann) Vandepol & Bonito ei 16ytynyt Manner-Norjan tai muiden vertailu-

alueiden aineistoista (kuva 7).
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Kuva 6. Kantasienten puu. Fylogeneettinen puu, jossa on kaikki Jan Mayenin aineiston ja vertailuaineis-
tojen kantasieniin kuuluvat sekvenssit tai OTU:t, seka Jan Mayenilta I0ydettyjen lajien tyyppinaytteiden
sekvensseja. Ulkoryhma on Cadophora luteo-olivacea. Mustat pallot merkitsevat tilastollisesti merkitse-
via (bootstrap-arvo yli 80) noodeja, joissa on Jan Mayenin sekvensseja, mutta ei Manner-Norjan sek-

vensseja.
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Kuva 7. Mucoromycotina-alajakson puu. Fylogeneettinen puu, jossa on Jan Mayenin ja vertailuaineis-
tojen kaikki Mucoromycotina-alajaksoon kuuluvat sekvenssit tai OTU:t, sek&a Jan Mayenilta Idydetyn lajin
Entomortierella parvispora tyyppinaytteen sekvenssi. Ulkoryhma on Leucosporidium muscorum. Mustat
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pallot merkitsevat tilastollisesti merkitsevia (bootstrap-arvo yli 80) noodeja, joissa on Jan Mayenin sek-
vensseja, mutta ei Manner-Norjan sekvensseja.

4 Pohdinta

4.1 Jan Mayenin merisienilajisto

Tassa tutkielmassa kartoitin Jan Mayenin merisienilajistoa leva- ja ajopuunaytteilta ja vertailin
sitdi DNA-sekvenssien perusteella muun arktisen alueen merisienilajistoon sekd Antarktiksen
puuta ja rakennusmateriaaleja kolonisoivaan sienilajistoon. Selvasti suurin osa Jan Mayenilta
saaduista sekvensseistd kuului kotelosienilajeille. Vain pieni osa edusti kantasienié ja viel& pie-
nempi osa Mucoromycotina-alajaksoa. Myds aiemmissa napa-alueiden ajopuun merisienilajis-
toa kasittelevissa tutkimuksissa on havaittu samanlainen jakauma, jossa kotelosienet ovat sel-
vasti yleisin ja kantasienet toiseksi yleisin ryhma (Blanchette ym. 2016; Ra4ma ym. 2016; Pe-
dersen ym. 2020). My0s sedimenteistéd 16ydetaan tyypillisesti eniten kotelosienid, kun taas me-
rivedessé ja merijadssa vaikuttaa olevan enemmaén kantasienia ja piiskasiimasienia (R&ma ym.
2017).

Monet eristetyistd sekvensseistd saivat huonoja osumia geenipankin tunnetuista lajeista, mika
viittaa siihen, ettd naytteissa on tieteelle tuntemattomia sienilajeja (taulukko 4). Osa ndista sek-
vensseistd myos erottui fylogeneettisissa analyyseissa selvésti vertailualueiden lajistosta (kuvat
2-5), joten osa tuntemattomista lajeista voi olla Jan Mayenille endeemisia (taulukko 4). Voi
myos olla, ettd ndytteet edustavat tunnettuja lajeja, joille ei ole DNA-viivakoodeja geenipan-
kissa. Jotta saadaan varmuus siitéd, edustavatko néytteet tieteelle uusia lajeja, on naytteiden eko-
logiaa ja morfologiaa tarkasteltava yhdessa geneettisen informaation kanssa.

Uusien lajien madrittdmisesséd torméatéan siihen ongelmaan, etté ei ole yksiselitteistd sdantoa
sille, miten paljon uuden lajin on erottava muista lajeista, tai miten paljon vaihtelua lajin sisalla
voi olla. DNA-viivakoodit eivat ole taydellinen tyokalu lajien erottelemiseen, ja soveltuvat joil-
lekin sieniryhmille paremmin kuin toisille (Schoch ym. 2012). Esimerkiksi Jan Mayenilta 16y-
tynyttd kahdeksaa Cladosporium-suvun yksilod ei pystytda madrittdmaén lajitasolle DNA-
viivakoodien perusteella, silla Cladosporium-suvussa lajien valilla ei esiinny riittavéasti vaihte-
lua ITS-alueella (Schoch ym. 2012). Toisaalta morfologian perusteellakin lajinmaaritys on
haasteellista, silla eri lajit eivat aina eroa havaittavasti morfologialtaan. Téllaisissa tapauksissa
on tarpeellista sekvensoida muita geenejd, erityisesti proteiineja koodaavia geeneja (Seifert ym.
2007; Visagie ym. 2014).
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Jan Mayenin ndytteistd 10ytyneista lajeista huomattava osa edusti Cadophora-sukua. Ca-
dophora-suku on morfologisesti ja ekologisesti monimuotoinen sek& viimeaikaisten tutkimus-
ten mukaan parafyleettinen (Macia-Vicente ym. 2020; Zhang ym. 2022). Se siis sisaltaa yhtei-
sen kantamuodon, mutta jattda pois joitain monofyleettisia ryhmié. Jan Mayenin Cadophora-
lajit muodostavat monofyleettisen ryhman, mutta sen sijaan yksi arktiseen vertailualueeseen
kuuluva Cadophora-sekvenssi, ARK_KX100342_1, sijoittuu erilleen muista Cadophora-sek-
vensseista (kuva 2). Tamaé voi johtua siitd, ettd ryhméa on parafyleettinen, silla puun topologian
(rakenteen) perusteella kyseiselld sekvenssilla on yhteinen kantamuoto paitsi muiden Ca-
dophora-suvun sekvenssien, myds kaikkien muiden Leotiomycetes-puun sekvenssien kanssa.
Toisaalta kyseisen noodin bootstrap-arvo on vain 39, eli sill& ei ole tilastollista tukea, vaikka
muita Cadophora-sekvensseja yhdistavalla noodilla onkin. Myds useilla muilla puiden noo-
deilla on alhaiset bootstrap-arvot, joten puiden kokonaistopologiaan on suhtauduttava varauk-

sella.

Cadophora-lajien on raportoitu dominoivan puisten substraattien sieniyhteisdéja myos aiem-
missa tutkimuksissa napa-alueilta (Blanchette ym. 2004, 2010, 2016; Rdmé& ym. 2017). Niiden
on havaittu olevan tehokkaita lahottajia, joilla on kaytosséan laaja kirjo kylmassa toimivia ent-
syymeja (Blanchette ym. 2016). Yleisyytensé ja tehokkaan hajotustoimintansa perusteella Ca-
dophora-lajien voidaan olettaa olevan tarkedssa asemassa ravinteiden kierrossa napa-alueilla

(Blanchette ym. 2016; Rd4ma ym. 2017; Zhang ym. 2022), mukaan lukien Jan Mayenin saarella.
4.2 Lajistojen vertailu alueittain

Fylogeneettisten puiden perusteella tarkastelin erityisesti Jan Mayenin ja Manner-Norjan me-
risienilajistojen eroja. Hypoteesini oli, ettd Jan Mayenilta 10ytyy arktista lajistoa, jota ei 16ydy
Manner-Norjasta. Hypoteesi sai tukea: Jan Mayenin aineistosta l10ytyi lajeja ja ryhmid, joita ei
I6ytynyt Manner-Norjan aineistosta. Globaalisti tarkeimpid ajopuulla kasvavien merisienten
esiintymiseen vaikuttavia ymparistotekijoita ovat meriveden lamp@tila ja suolapitoisuus
(Ramé& ym. 2014). Manner-Norjan pohjoisimman seudun, Finnmarkin l&&nin, meriveden kes-
kilampotila lampimimpéana kuukautena on noin 9,5 °C (World Sea Temperatures 2023), kun
taas vastaava luku Jan Mayenilla on 6,5 °C (Seatemperature.Info 2023). Osaa havaituista
eroista alueiden merisienilajistoissa voi siis hyvinkin selittda se, ettd Jan Mayenin kylméssa
merivedessa esiintyy lajeja, jotka eivat menesty Manner-Norjan haaleassa vedessa. Tata hypo-
teesia tukee myds se, ettd monia naisté lajeista 10ytyi Jan Mayenin lisaksi muilta Arktisilta

vertailualueilta ja Antarktikselta.
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Yksi Jan Mayenin ajopuundytteiltd 16ytynyt suku, jota ei ollut Manner-Norjan aineistossa, oli
Thelebolus (kuva 2). Thelebolus-suku on kylmé&an sopeutunut (Wicklow & Malloch 1971) ja
yleinen Antarktiksella (De Hoog ym. 2005; Leotta & Reinoso 2009; Nikitin ym. 2022). Toinen
kahdesta Thelebolus-sukuun sijoittuneesta sekvenssistd, JM_FB24, oli BLAST-haun perus-
teella yhtd samankaltainen lajien T. globosus ja T. microsporus kanssa. Fylogeneettisen puun
(kuva 2) perusteella my6s T. balaustiformis on hyvin samankaltainen ndytteen kanssa. Puusta
huomataan, ettéd lajien T. globosus ja T. balaustiformis tyyppisekvenssit eivét juurikaan eroa,
mika voi viitata siihen, ettd kyseessa on sama laji. Nain ollen myéhemmin kuvattu T. balausti-
formis ei olisikaan oma lajinsa. On kuitenkin todettu, ettd 1TS-alue ei valttamatt4 ole toimiva
geneettinen markkeri lajien erotteluun Thelebolus-suvussa (De Hoog ym. 2005), joten T. ba-
laustiformis -lajia ei voida sulkea pois mahdollisena identiteettind Thelebolus-sukuun sijoittu-
neille naytteille. Naista kolmesta lajista T. globosus-lajia pidetdaan Antarktikselle endeemisena
(De Hoog ym. 2005), joten mikali Jan Mayenilta 16ytynyt ndyte edustaa tata lajia, se muuttaa
kasityksemme lajin levinneisyydesta. On my6s mahdollista, ettd kyseessa on T. microsporus tai
T. balaustiformis -lajin yksil0, tai tieteelle tuntematon kylméssé vedessa menestyva Thelebolus-
laji. Kyseisen naytteen identiteetin selvittdmiseksi tulisi hyodyntéa siita hankittua ekologista ja

morfologista informaatiota sek& proteiineja koodaavien geenien sekvensointia.

On huomioitava, etta vertasin Jan Mayenilta 16ytynytta lajistoa vain yhteen julkaisuun Manner-
Norjasta, vaikkakaan muita yhtd laajoja ja DNA-sekvenssejé sisaltavié julkaisuja Manner-Nor-
jan merisienista ei juuri ole. Kyseisessa julkaisussa kasiteltiin myos vain puisella substraatilla
kasvavia merisienid, kun taas Jan Mayenilta ja muilta arktisilta vertailualueilta mukana oli myds
levalla kasvavia sienid. Ndin ollen varmuutta siitd, onko tiettyja lajeja havaittu Manner-Nor-
jassa vai ei, ei tdiman vertailun perusteella saada. Toisaalta sekvenssejé saatiin Jan Mayenilta
varsin véhan, joten mydsk&an Jan Mayenin ajopuulla ja levilla esiintyvan merisieniyhteison

kokonaisdiversiteetti tuskin on edustettuna.

Jan Mayenilta 16ytyi monia samoja lajeja, joita oli myds muun arktisen vertailualueen ja An-
tarktiksen aineistoissa. Erityisesti Leotiomycetes-luokan puussa (kuva 2) ndhdéaén yhtélaisyyk-
sid Jan Mayenin ja Antarktiksen lajistoissa: molemmista sijainneista on l6ydetty paljon Ca-
dophora-suvun yksilgita seké lajia Pseudogymnoascus pannorum. Liséksi Jan Mayenilla ja
muilla arktisilla alueilla oli paljon samaa lajistoa, mukaan lukien potentiaalisesti tieteelle uusi
Mytilinidion-laji (kuva 5). Toisaalta kaikilta vertailtavilta alueilta oli myds sekvensseja, joille

ei l6ytynyt vastaavia muilta alueilta.
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4.3 Johtopaatdkset

Jan Mayenin ajopuulla ja makrolevilla eldd monimuotoinen merisienilajisto, johon kuuluu
muun muassa tehokkaita kylmaan sopeutuneita lahottajia seka mahdollisesti tieteelle tuntema-
tonta ja endeemisté lajistoa. Todellisuudessa lajikirjo on todennakdisesti vield paljon monimuo-
toisempi, kuin mita taman tutkielman perusteella voidaan todistaa. Sen liséksi, ettd tutkielma
antaa oletettavasti vain suppean kuvan Jan Mayenin ajopuun ja makrolevien sienilajistosta, niin
saaren muilla substraateilla esiintyva merisienilajisto jaa vield tutkittavaksi. My®os lajit, jotka
eivét tuota itibemid, ja joita ei pystyta viljeleméaan, jaivat kartoittamatta. Joka tapauksessa tut-
kielma antaa ensikatsauksen Jan Mayenilta 10ytyvasta merisienidiversiteetista ja siitd, miten se
vertautuu muun arktisen alueen merisienilajistoon ja Antarktiksella esiintyvéan sienilajistoon.
Tata tietoa voidaan hyddyntaa jatkotutkimuksissa ja Jan Mayenin sekd Arktiksen luontoa kos-

kevassa paatoksenteossa.
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Liite 1. Jan Mayenilta keratyista ajopuu- ja levanaytteista saatujen sekvenssien koodit, niiden tyonimet ja parhaat
BLAST-osumat NCBI:n geenipankista.

NAYTE NIMI SAMANKALTAI-SUUS PAALLEKKAISYYS TUNNISTE
(IDENTITY) (%) (QUERY COVER) (%)
IM-22-1 Truncatella sp. 99,81 100 MH855343.1
IM-22-2 Cadophora luteo-olivacea 100 100 MT261879.1
IM-22-7 Cadophora luteo-olivacea 100 100 MH859462.1
IM-22-9 Cosmospora viridescens 100 100 KJ676147.1
JM-22-10 Crucibulum sp. 97,78 100 MT444101.1
JM-22-13 Cadophora sp. 100 100 MW960115.1
JM-22-15 Pseudeurotium sp. 99,01 100 MK163771.1
IM-22-16 Leotiomycetes sp. 99,61 100 MW342741.1
IM-22-17 Crucibulum sp. 97,88 100 MW633046.1
JM-22-18 Trichoderma polysporum 100 100 KY750491.1
JM-22-20 Cadophora luteo-olivacea 99,15 100 MT261879
IM-22-24 Didymellaceae sp. 100 100 MK268151.1
JM-22-25 Cylindrobasidium laeve 99,86 100 MG231498.1
IM-22-26 Cadophora luteo-olivacea 100 100 MT261879.1
IM-22-28 Cosmospora viridescens 99,38 98 KJ676147.1
IM-22-29 Cadophora luteo-olivacea 99,66 100 MT261879.1
JM-22-30 Entomortierella parvispora 100 100 OK584528.1
IM-22-32 Coniochaeta velutina 99,81 98 KU321537.1
JM-22-33 Cadophora luteo-olivacea 100 100 MT261879.1
IM-22-34 Trichoderma sp. 99,81 100 MT035967.1
IM-22-36 Crucibulum cyathiforme 99,01 100 MW633046.1
IM-22-37 Coniochaeta hoffmannii 99,38 100 MH857210.1
JM-22-39 Coniochaeta velutina 100 100 KU321537.1
JM-22-40 Cadophora sp. 100 100 MT635284.1
IM-22-43 Cadophora luteo-olivacea 100 100 MT261879.1
IM-22-44 Cadophora luteo-olivacea 100 100 MT261879.1
IM-22-45 Pleurostoma sp. 97,88 86 MH730174.1
IM-22-49 Cylindrobasidium laeve 99,86 100 MG231498.1
JM-22-50 Akanthomyces sp. 99,80 100 MT644336.1
JM-22-51 Akanthomyces sp. 99,82 100 MT644336.1
JM-22-52 Thelebolus sp. 98,64 100 LC514937.1
JM-22-55 Cosmospora viridescens 98,54 100 KJ676147.1
JM-22-59 Coniochaeta velutina 100 99 KU321537.1
IM-22-60 Cadophora melinii 99,40 99 MH791342.1
JM-22-61 Coniochaeta velutina 100 99 KU321537.1
IM-22-62 Cladophialophora minutissima 100 100 MH863155.1
IM-22-63 Coniochaeta sp. 99,41 93 KX100347.1
IM-22-64 Cadophora fastigiata 100 100 MF494621.1
IM-22-65 Cosmospora viridescens 99,23 100 KJ676147.1
IM-22-66 Cadophora luteo-olivacea 100 100 MH859462.1
IM-22-68 Cadophora fastigiata 99,47 100 MF494621.1
JIM-22-69 Pseudeurotium sp. 99,60 99 MK163771.1
IM-22-74 Hypholoma fasciculare 100 100 KX096677.1
IM-22-76 Pseudogymnoascus pannorum 100 100 LC514968.1
IM-22-77 Cadophora luteo-olivacea 100 100 MT261879.1
JM-22-78 Altenaria infectoria 100 100 MK461061.1
IM-22-79 Coniochaeta velutina 99,81 98 KU321537.1
IM-22-80 Cadophora fastigiata 99,26 100 MH859467.1
JM-22-95 Cadophora luteo-olivacea 99,51 100 MH859462.1
IM-22-101 Cylindrobasidium laeve 99,73 100 KJ652553.1
JM_FB24 Thelebolus sp. 99,61 99 0Q694442.1
JM_FB22 Petrakia sp.t 90,16 92 FJ839625.1




IM_FB15
JM_FB3

IM_NMF65
IM_NMF74
JIM_NMF70
JIM_NMF33
IM_NMF23
IM_NMF22
JIM_NMF32
JIM_NMF35
JIM_NMF61
JIM_NMF19
IM_NMF41
JIM_NMF53
IM_NMF44
IM_NMF26
IM_NMF58
JIM_NMF18
JIM_NMF69
IM_NMF21
IM_NMF36
JIM_NMF20
IM_NMF68
JIM_NMF31
IM_NMF60
JIM_NMF12
IM_NMF17
JIM_NMF28
IM_NMF25
IM_NMF73
IM_NMF49
IM_NMF42
IM_NMF71
JIM_NMF29
IM_NMF47
JIM_NMF52
JIM_NMF43

Mrakia frigida

Petrakia sp.!
Scedosporium sp.
Mytilinidion sp.

Alternaria sp.

Trichoderma sp.
Leucosporidium sp.
Sporobolomyces reniformis
Tremellomycetes
Sclerococcum sp.
Pleosporales sp.

Alternaria sp.
Paradendryphiella salina
Paradendryphiella salina
Paradendryphiella salina
Phaeosphaeria culmorum
Didymella finnmarkica
Didymella finnmarkica
Epicoccum sp.

Phoma herbarum

Phoma herbarum

Phoma herbarum
Cladosporium sp.
Cladosporium sp.
Cladosporium sp.
Cladosporium sp.
Cladosporium sp.
Cladosporium sp.
Cladosporium allicinum
Cadophora sp.
Phialocephala sp.?
Phialocephala sp.?
Cadophora luteo-olivacea
Cadophora luteo-olivacea
Pseudogymnoascus pannorum
Pseudogymnoascus pannorum
Pseudogymnoascus pannorum

99,70
86,79
92,50
99,25
98,84
82,76
99,16
99,20
99,32
91,33
98,97
100
99,67
98,51
98,51
99,29
99,80
99,82
100
98,75
98,75
98,75
100
100
100
100
100
100
100
83,50
94,83
94,83
99,84
100
99,83
100
100

100
99

41

100
100
75

100
100
100
100
98

100
100
100
100
100
98

96

100
100
100
100
100
100
100
100
100
100
100
91

97

98

100
100
100
100
100

MF193493.1
MN310551.1
MH864816.1
MK543202.1
NR_151852.1
NR_134444.1
NR_134444.1
MK050408.1
OR392727.1
OR086933.1
AB751503.1
OR978134.1
MH873443.1
MH873443.1
MH873443.1
MT514383.1
NR_165560.1
NR_165560.1
T556704.1
FN868459.1
FN868459.1
FN868459.1
0P596126.1
MH857286.1
EU167591.1
MG548567.1
MG548567.1
MG548567.1
0U989316.1
MF188969.1
MT957536.1
MT957536.1
MH859462.1
MW798781.1
OR900531.1
LT549078.1
LT549078.1

I Naytteet JIM_FB22 ja JM_FB3 ovat peréisin lajista Phycomelaina laminariae, jonka ITS-aluetta ei ole aikaisemmin

sekvensoitu.

2 Naytteet JM_NMF42 ja IMNMFA49 saivat BLAST-haulla myds yli 97% samankaltaisen osuman sekvenssisti

MG195486.1, jolle on todennéakoisesti virheellisesti annettu nimi Mollisia sp.



JM_22 30 Entomortierella_parvispora Mucoro myCOti na

100 | JM_22 101_Cylindrobasidium_laeve
$ JM_22 49 Cylindrobasidium_laeve
’

JM_22_ 25 Cylindrobasidium_laeve
KJ652553_1_Cylindrobasidium_laeve_voucher_KUC20121019_12_18S_small_subunit_ribosomal_RNA _gene__p
MG231498_1_Cylindrobasidium_laeve_voucher_CLZhao_1041_18S_ribosomal_RNA_gene__internal_transcrib
y MW633046_1_Crucibulum_cyathiforme_voucher_Mushroom_Observer_426306_internal_transcribed_spacer_1
4y MT444075_1_Crucibulum_laeve_voucher_MichaelKuo_07281905_internal_transcribed_spacer_1__partial_s
JM_22 17_Crucibulum_cyathiforme

ks JM_22 10_Crucibulum_sp_
91 JM_22_36_Crucibulum_cyathiforme
MT444101_1_Crucibulum_laeve_voucher NK 186 _small_subunit_ribosomal_RNA gene__partial_sequence__i Ka n tas i e n et
100 KX096677_1_Hypholoma_fasciculare_isolate RP3A 63 _internal_transcribed_spacer_1__ partial_sequence
JM_22 74 Hypholoma_fasciculare
100 I— MK050408_1_Sporobolomyces_reniformis_strain_CGMCC2_5627_18S_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__pa
100 NMF22_Sporobolomyces_reniformis
100 FR717869_1_Leucosporidiella_muscorum_genomic_DNA_containing_18S_rRNA _gene__ ITS1__5 8S_rRNA_gene_
56 —Eﬂ( MW710645_1_Leucosporidium_golubevii_strain_XZY37M4 _internal_transcribed_spacer_1__partial_sequen
— NMF23_Leucosporidium_muscorum
100 100 I FB15_Mrakia_frigid.a o o . .
89 MF193493_1_Mrakia_frigida_isolate_ TSN_811_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_sequence__in
100 I- MW248454 1_Holtermanniella_festucosa_isolate_yuk34_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_seq

NMF32_Holtermanniella_festucosa
971 MN310551_1_Petrakia_greenei_voucher_ WIS _f 0027755_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_sequ
_"§0 FJ839625 1_Petrakia_aceris_isolate_ CBS_124109_18S_ribosomal_RNA_gene__partial_sequence__internal

FJ839639_1_Xenostigmina_zilleri_isolate_ CBS_124108_18S_ribosomal_RNA_gene__partial_sequence__int

100 | FB3_Petrakia_greenei_87per_identity
FB22_ITS4 Petrakia_sp_90per_identity
ﬂ[ NMF61_Pleosporales_sp_
AB751503 1 Pleosporales_sp_1Y11 _genes for ITS1__5 8S rRNA_ITS2_28S rRNA__ partial_and_complete
NMF19_Alternaria_sp_

1do OR206495_1_Alternaria_tenuissima_isolate_ScA046_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_sequen
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0Q589892_1_Alternaria_infectoria_strain_008_B2_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_sequenc
94 NMF70_ITS4 Alternaria_sp_

100

100 6p' OR584275_1_Alternaria_conjuncta_strain_F7_internal_transcribed_spacer_1__partial_sequence__5 8S__
79 MK461061_1_Alternaria_infectoria_strain_IS3_18_ small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_sequenc
86 JM_22 78 Altenaria_infectoria

OwW988268_1_Alternaria_hordeiaustralica_genomic_DNA_sequence_contains_18S_rRNA gene_ ITS1_ 5 8S r
NR_151852_1_Alternaria_dactylidicola_ MFLUCC_15_0466_ITS_region__from_TYPE_material
OW987345 1_Alternaria_undulata_genomic_DNA_sequence_contains_18S_rRNA_gene_ ITS1__ 5 8S rRNA gene
OW986594 1_Alternaria_ventricosa_genomic_DNA_sequence_contains_18S_rRNA gene_ ITS1__5 8S_rRNA_ge
OP810890_1_Alternaria_japonica_isolate_ FSpS12_internal_transcribed_spacer_1__ partial_sequence__ 5
) OW984600_1_Alternaria_triticimaculans_genomic_DNA_sequence_contains_18S rRNA gene_ITS1_ 5 8S rR
JQ346214 1 _Lewia_infectoria_isolate. UFMGCB_3824 18S_ribosomal_RNA_gene__partial_sequence__intern

100 MH873443_1_Paradendryphiella_salina_culture CBS_302_84 strain_CBS_302_84 small_subunit_ribosomal
87f NMF41_Paradendryphiella_salina
77 100 NMF53_Paradendryphiella_salina

NMF44_Paradendryphiella_salina
o MW342741 1 Juxtiphoma_eupyrena_strain_SL1_1 _EDF4_ small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_seque
F JM_22 16_Leotiomyceta_sp
FJ914697 1 _Scytalidium_lignicola_strain HSAUP063138_18S_ribosomal RNA gene__partial_sequence__in
oo MN242722 1 _Epicoccum_layuense_strain_ICMP_10458 small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_sequen
0

B
10

[e) R (o]

NMF69_Epicoccum_sp__
MT556704_1_Epicoccum_nigrum_isolate_en2_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_sequence__inte
ON140590_1_Didymella_glomerata_isolate_B_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_sequence__int
NMF18_Didymella_finnmarkica
NMF58_ITS5_ Didymella_finnmarkica 1
NR_165560_1_Didymella_finnmarkica_CBS_145572_ITS_region__from_TYPE_material D Ot h I d e o mycetes
MH855088_1_Ascochyta_orobi_culture_CBS_105_30_strain_CBS_105_30_small_subunit_ribosomal_RNA_gene
JM_22 24 Didymellaceae_sp_
KT963795_1_Phoma_leveillei_strain_SH7KPN_internal_transcribed_spacer_1__partial_sequence__5 8S r
' LN833555_1_Phoma_violacea_genomic_DNA_sequence_contains_ITS1__5 8S rRNA _gene_ ITS2__strain_BAM_2
LC515071_1_Phoma_herbarum_GR5_3 20 2 genes_for_18S rRNA_ITS1__5 8S rRNA__ITS2_ 28S_rRNA__partia
47 FN868459 1 _Phoma_herbarum_genomic_DNA_ containing ITS1_5 8S rRNA_gene_ ITS2_ _strain_BLE15
? MZ078698_1_Microsphaeropsis_olivacea_strain_453E_18S_ribosomal_RNA_gene__partial_sequence__inter

38

JN197294 1_Scirrhia_aspidiorum_18S_ribosomal_RNA_gene__partial_sequence__internal_transcribed_sp
NMF36_Phoma_herbarum
NMF20_Phoma_herbarum
NMF21_Phoma_herbarum
ﬂl NMF26_Phaeosphaeria_culmorum
MT514383_1_Phaeosphaeria_culmorum_strain_KRA_7_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_sequenc
100 —— HM163570_1_Muytilinidion_mytilinellum_culture_collection_CBS_303_34_18S_ribosomal_RNA_gene__parti
ﬂ| _R_NMF74_ITS4_Mytilinidion_sp_
MK543202_1_Mytilinidion_sp__isolate_ M16HEL1360D1_10_1_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_
0Q608653_1_Cladosporium_oxysporum_strain_KMM_4391_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_sequ
100 OP596073_1_Cladosporium_pseudocladosporioides_strain_ CN119H2_small_subunit_ribosomal_RNA _gene__ p
0 NMF68_Cladosporium_sp_
0U989340_1_Cladosporium_westerdijkiae_genomic_DNA_sequence_contains_18S_rRNA gene_ ITS1__ 5 8S_rR
0Q608649_1_Cladosporium_iridis_strain_ KMM_4033_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__ partial_sequenc
MK460808 _1_Cladosporium_allicinum_strain_CSK3_8 small_subunit_ribosomal_RNA_gene__ partial_sequen

A
W

.

100 MK460809_1_Cladosporium_floccosum_strain_ CSK3_10_small_subunit_ribosomal_RNA _gene__partial_seque
0U989316_1_Cladosporium_allicinum_genomic_DNA_sequence_contains_18S_rRNA_gene_ ITS1__ 5 8S rRNA g
NMF25_Cladosporium_allicinum
NMF16_Cladosporium_allicinum
NMF17_Cladosporium_sp_

NMF31_Cladosporium_sp_
MH857286 _1_Cladosporium_allicinum_culture_ CBS 188 54 strain_CBS 188 54 small_subunit_ribosomal R
NMF28 Cladosporium_sp
0OW983746_1_Cladosporium_sinuosum_genomic_DNA_ sequence_contains_18S rRNA _gene_ ITS1_5 8S rRNA ge
NMF12_Cladosporium_sp
e OR046553_1_Cladosporium_antarcticum_isolate_HH3_internal_transcribed_spacer_1__partial_sequence_
% NMF60_Cladosporium_sp_
1 KX664406 1 Cladosporium_macrocarpum_isolate_F45 01 internal_transcribed _spacer_1__ partial_sequen
OK510262_1_Cladosporium_subcinereum_strain_A48_internal_transcribed_spacer_1__partial_sequence
MN826919 1_Cladosporium_sinuosum_strain_ AUMC_11340_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_seq
KJ676147_1_Cosmospora_viridescens_strain_CBS_102430_18S_ribosomal_RNA_gene__partial_sequence__in
100 JM_22 65 Cosmospora_viridescens
JM_22 9 Cosmospora_viridescens
JM_22 55 Cosmospora_viridescens
A7) JM_22 28 Cosmospora_viridescens
76 100 —— MH864816_1_Scedosporium_boydii_culture_CBS_128087_strain_CBS_128087_small_subunit_ribosomal _RNA _
100 | NMF65_ITS4 Scedosporium_boydii_93per_identity 5 8S_and_ITS2_
NMF33_Trichoderma_oligosporum_83per_identity
JM_22 50_Akanthomyces_sp_
[ 100 JM_22 51_Akanthomyces_sp_

] MT102334_1_Akanthomyces_lecanii_clone_ TR_SM_5 internal_transcribed_spacer_1__ partial_sequence 5
MT644336_1_Akanthomyces_attenuatus_isolate_JD1_047AP_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_s
MH521026_1_Akanthomyces_lecanii_strain_ HZLF160702_18S_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_

50 54 MF408554_1_Trichoderma_koningii_isolate CTCCSJ_F_KZ23334 _18S_ribosomal_RNA_gene__partial_sequenc

— ] 10 MK290390_1_Trichoderma_viride_isolate_CTs9_internal_transcribed_spacer_1__ partial sequence 5 8S

100 JM_22 34 Trichoderma_sp_
KU942400_1_Trichoderma_atroviride_strain_Ab11_18S_ribosomal_RNA_gene__partial_sequence__internal
95 | [109 JM_22 18 Trichoderma_polysporum 1
KY750491_1_Trichoderma_polysporum_isolate CTCCSJ_F_KZ40705_internal_transcribed_spacer_1__partia S O rd a rl O m ycetes
NR_134444 1_Trichoderma_oligosporum_HMAS_ 252870 ITS region__from_TYPE_material
100 — JM_22 45 Pleurostoma_ootheca_90per_identity
18 — MH863787_1_Pleurostoma_ootheca_culture_CBS_126089_strain_CBS_126089_small_subunit_ribosomal_RNA _
[ 76 KT876721_1_Coniochaeta_fasciculata_isolate_R10_6_internal_transcribed_spacer_1__partial_sequence
100 98 MH857210_1_Coniochaeta_hoffmannii_culture_ CBS_ 295 53 strain_CBS_295 53 small_subunit_ribosomal_R
100 JM_22 37 _Coniochaeta_hoffmannii

JM_22 79 Coniochaeta_velutina
JM_22 32 Coniochaeta__velutina
JM_22 61_Coniochaeta_velutina
JM_22 63 Coniochaeta_sp_90per_cover
JM_22 59 Coniochaeta_velutina
JM_22 39 Coniochaeta_velutina
KU321537_1_Coniochaeta_velutina_isolate SW3_internal_transcribed_spacer_1__ partial_sequence 5 8
100 | MH855343 1_Truncatella_laurocerasi_culture_ CBS 338 32 strain_CBS_ 338 32 small_subunit_ribosomal_
JM_22 1 Truncatella_sp_
MK182774_1_Truncatella_angustata_isolate_Ta_2_internal_transcribed_spacer_1__partial_sequence__5
9 MK461921_1_Penicillium_dipodomyicola_strain_ AVMF16_small_subunit_ribosomal_RNA_gene _partial_seq
100 MN413181_1_Penicillium_rubens_strain_ DTO269E3_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_sequence
 MKO088497_1_Penicillium_chrysogenum_strain_24R5A1_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_seque ]
100 ’ NMF46_Penicillium_sp_ Eurotio mycetes
OK510247_1_Penicillium_fimorum_strain_A12_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_sequence__in
P2 MZ159820_1_Penicillium_lanosum_isolate_1111TES1504_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_seq
NMF34_Penicillium_lanosum
— NMF73_Cadophora_spadicis_84per_identity
MH859465_1_Cadophora_fastigiata_culture_CBS_862_69 strain_CBS_862_69 small_subunit_ribosomal_RNA
JM_22 64 Cadophora_fastigiata
JM_22 68 _Cadophora_fastigiata
JM_22 40 Cadophora_sp_
68 ¥ MW6011 5 1 _Cadophora_melinii_voucher_JKI_Cad72_small_subunit_ribosomal RNA gene_ _partial_sequenc
D JM_22 13 Cadophora_sp__
MT535833_1_Protoventuria_alpina_isolate_ SFI_D23 small_subunit_ribosomal_RNA _gene__partial_sequen
6 MF494621_1_Cadophora_fastigiata_strain_ VKM_F_4748 small_subunit_ribosomal_RNA gene__partial_sequ
EU035444 1 Protoventuria_alpina_strain_ CBS 140 83 18S ribosomal RNA gene_ partial_sequence__inte
MW798781_1_Cadophora_luteo_olivacea_isolate_E108_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_seque
NMF29 Cadophora_luteo_olivacea
MH859462 1 Cadophora_luteo_olivacea_culture_ CBS 855 69 strain_ CBS 855 69 small_subunit_ribosomal
JM_22 95 Cadophora_luteo_olivacea
JM_22 66_Cadophora_luteo_olivacea
JM_22 29 Cadophora_luteo_olivacea
— JM 22 26 Cadophora_luteo_olivacea
MT261879_1_Cadophora_luteo_olivacea_strain_CVG655 _internal_transcribed_spacer_1__ partial_sequenc
JM_22_44 Cadophora_luteo_olivacea
P JM_22_20_Cadophora_luteo_olivacea
b JM_22 33 Cadophora_luteo_olivacea
su JM_22_2 Cadophora_luteo_olivacea
3
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100

92

JM_22 77 Cadophora_luteo_olivacea

JM_22 43 Cadophora_luteo_olivacea

JM_22 7 Cadophora_luteo_olivacea i

NMF71_Cadophora_luteo_olivacea

MH859467_1_Cadophora_fastigiata_culture_ CBS 865 69 strain_CBS_865 69 small_subunit_ribosomal_RNA Le Ot I o mycetes
MF188969 1_Cadophora_spadicis_strain_ AG10_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_sequence__in

0 MH791342_1_Cadophora_melinii_isolate_ CCMGE408_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_sequence
JM_22 60_Cadophora_melinii

71 JM_22 80 Cadophora_fastigiata

190 NMF49_Phialocephala_sp_

L 100 NMF42_Phialocephala_sp

MT957536_1_Phialocephala_melitaea_voucher CNF_2_ 11027_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_

MT026379_1_Phialocephala_aylmerensis_voucher DAOMC_250107_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__part

MT026470_1_Phialocephala_oblonga_voucher_JBT_75 2 small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_sequ

OR405004_1_Antarctomyces_psychrotrophicus_strain_FSFCF65Z3 8 small_subunit_ribosomal_RNA_gene__p

éj JX171196_1_Thelebolus_globosus_isolate_ ANT03_221_ 18S_ribosomal_RNA_gene__ partial_sequence__inter

_R _FB24_ITS4_Thelebolus_sp_

'$0 JM_22_52_Thelebolus_sp_

NR_159056_1_Thelebolus_balaustiformis_ MUT_2357 _ITS_region__from_TYPE_material

&7 LC514937_1_Thelebolus_microsporus_G2_4 7 genes _for 18S rRNA_ITS1 5 8S rRNA_ITS2_ 28S rRNA_ pa

0Q694442_1_Thelebolus_microsporus_strain_90970_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_sequenc

46 1$ MK163771_1_Pseudeurotium_sp__isolate_511_L_small_subunit_ribosomal_RNA_gene__partial_sequence__i

-

JM_22 69 Pseudeurotiaceae_sp_

JM_22 15 Pseudeurotium_sp_

op NMF47_Pseudogymnoascus_pannorum

H LC514968_1_Pseudogymnoascus_pannorum_GR1_3 4 3 genes_for 185 rRNA_ITS1_ 5 8S rRNA__ITS2_ 28S rR

JM_22 76_Pseudogymnoascus_pannorum
MH864434 1 Pseudogymnoascus_pannorum_culture_ CBS 127137 _strain_CBS_127137_small_subunit_ribosoma
NMF43 Pseudogymnoascus_pannorum
LT549078_1_Pseudogymnoascus_pannorum_genomic_DNA_sequence_contains_18S_rRNA_gene_ ITS1_and_5 8S _
NMF52_Pseudogymnoascus_pannorum

- MF375778_1_Leuconeurospora_pulcherrima_strain_VKM_F_4684 small_subunit_ribosomal_RNA_gene__parti
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100 | MH863155_1_Cladophialophora_minutissima_culture_CBS_121758_strain_CBS_121758_small_subunit_ribos B}
|77 ! JM_22 62_Cladophialophora_minutissima E u rotlomycetes
100 — ORO086933 1 _Sclerococcum_aff _parasiticum_voucher G_M__ 2022 10 29 1_ 2319 small_subunit_ribosomal

— NMF35_Sclerococcum_aff _parasiticum

OK584528 1_Entomortierella_parvispora_isolate_P563_internal_transcribed_spacer_1__ partial_sequen =
Mucoromycotina

0.4

Liite 2. Alustava fylogeneettinen puu Jan Mayenin sekvensseista ja niiden parhaista BLAST-osumista. Kuvaan on merkitty fylogeneettiseen puuhun sisaltyvien kotelosieniluokkien seka kantasienten ja Mucoromycotina-alajakson lajien sijainti puussa. Osa sekvensseista on nimetty uudelleen ryhmakohtaisia puita (kuvat 2—7)
tehdessa. Ulkoryhma on Entomortierella parvispora.



