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Grzyby z rodzaju Fusarium stanowia gléwne zrodlo zanieczyszczenia produktow zbozowych
mikotoksynami. Jednymi z najcze$ciej wystepujacych jest grupa trichotecenow B stanowigcych powazne
zagrozenie dla zdrowia cztowieka i zwierzat. W Europie, glownymi producentami tych mikotoksyn sg
szczepy gatunkow: Fusarium graminearum sensu stricto i F. culmorum. Wysoce czuta diagnostyka tych
gatunkow jest metoda prognozujaca stopien zanieczyszczenia materialu trichotecenami B. Wiarygodna
diagnostyka patogendw ro$lin wymaga zastosowania specyficznych markerow diagnostycznych
pozwalajacych nie tylko na identyfikacje, ale i wysoce czulg kwantyfikacje. Jest to mozliwe dzigki
zastosowaniu technologii qPCR (ang. quantitative PCR). Wiekszo$¢ dotychczas opracowanych markerow
gPCR przeznaczonych do kwantyfikacji grzyboéw toksynotwodrczych zostata zaprojektowana w oparciu o
jednokopijne geny zlokalizowane w genomach jadrowych, co czesto nie gwarantuje wysoce czulej
kwantyfikacji. Rozwigzaniem tego problemu jest diagnostyka mitochondrialna, ktéra opiera si¢ na
zastosowaniu markeréw specyficznych gatunkowo, zaprojektowanych w oparciu o sekwencje genomoéw
mitochondrialnych.

Celem naukowym projektu jest opracowanie wysoce czutego markera FcMito qPCR (ang. F.
culmorum specific mitochondrial based quantitative assay) w celu specyficznej gatunkowo kwantyfikacji F.
culmorum. Cel badan niniejszego projektu wynika z aktualnej potrzeby stosowania wysoce czulych
markeréw diagnostycznych w badaniach naukowych o charakterze epidemiologicznym i toksykologicznym.
Na realizacje powyzszej czesci badan bedzie sktada¢ sie: zaprojektowanie starteréw i sondy MGB w oparciu
0 polimorfizm sekwencji genomu mitochondrialnego, analizy specyficznosci, optymalizacja i walidacja
metody oraz okreslenie korelacji migdzy iloscig DNA F. culmorum a ilo$cig trichotecenéw w prébach ziarna
pszenicy pochodzacej z pdl uprawnych Polski i Luksemburga.

Drugi cel niniejszego projektu dotyczy okreSlenia genetycznej zmienno$ci miedzygatunkowe;j
gatunkéw z rodzaju Fusarium wytwarzajacych trichoteceny grupy B w oparciu o sekwencje genomow
mitochondrialnych. Z uwagi na szybsze tempo ewolucji genomdw mitochondrialnych w poréwnaniu z
jadrowymi przypuszczamy, ze sekwencje mitochondrialnych genoméw moga by¢ bardziej informatywne do
analiz zmiennosci migdzygatunkowej tej grupy gatunkow. Planujemy wilaczy¢ do analiz 30 réznych
szczepdw F. culmorum, F. cerealis, F. pseudograminearum i wszystkich dotychczas poznanych gatunkow
filogenetycznych kompleksu F. graminearum. Na realizacj¢ niniejszego zadania badawczego beda si¢
rowniez sktada¢ analizy bioinformatyczne polegajace na skladaniu sekwencji i opisie mitogenoméw co
zostanie wykonane we wspotpracy z pracownikami naukowymi ze wspotpracujacego zagranicznego osrodka
naukowego. W wyniku analiz kompletnych sekwencji mitogenoméw planujemy identyfikacje potencjalnych
barkodow majacych zastosowanie w diagnostyce powyzszych gatunkow grzybow. Powyzsze wyniki beda
stanowi¢ po raz pierwszy opublikowane kompletne sekwencje mitogenomow gatunkéw wytwarzajacych
trichoteceny B.



