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Co jest czym w gromadzie Glomeromycota?

Arbuskularne grzyby mikoryzowe (AGM) z gromady Glomeromycota tworza symbiozg z ca. 70%
naczyniowych roslin ladowych. Symbioza ta jest obiektem duzego zainteresowania biologéw i ekologow,
poniewaz AGM m.in. (i) reguluja obieg wegla, azotu i fosforu, (ii) wplywaja na strukture gleby i
produktywnos$¢ oraz réznorodno$¢ ro$lin oraz (iii) zwiekszajg tolerancje ro$lin na metale ciezkie, stresy
wodne i patogeniczne grzyby oraz nicienie. Trafne zidentyfikowanie i zaklasyfikowanie AGM jest niezb¢dne
dla opisania i zrozumienia filogenetycznej oraz funkcjonalnej réznorodnosci, ktora wplywa na
produktywnos¢ zbiorowisk roslin i AGM. Jednak identyfikowanie AGM jest trudne, poniewaz morfologia
ich zarodnikéw jest mato zroéznicowana. Z tych powodow wiele gatunkow AGM zostalo btednie
umiejscowionych wewnatrz Glomeromycota. Filogenezy zrekonstruowane z analiz sekwencji regionu SSU-
ITS-LSU nrDNA i genéw RPBL1 oraz hsp60, ktorych sita rozdzielczosci pozwala rozrdzni¢ nawet najblizej
spokrewnione gatunki, pozostajg nieznane u ca. odpowiednio 50%, 75% i 93% opisanych gatunkow. Zaden z
nazwanych gatunkéw AGM nie zostat scharakteryzowany na podstawie sekwencji obejmujacych SSU-ITS-
LSU plus RPB1 plus hsp60. Ostatnio opublikowane dane literaturowe i nasze obserwacje rOwniez wskazuja,
ze Glomeromycota zawiera niezdefiniowane gatunki, ktore sg morfologicznie prawie identyczne jak opisane
taksony, ale r6znig si¢ istotnie pod wzgledem molekularnej filogenezy. W koncu filogeneza wielu gatunkow
pozostaje nieznana i transfer niektorych innych gatunkow do nowych rodzajoéw nie zostat zaakceptowany lub
budzi watpliwosci. AGM, ktore sa obarczone takimi problemami sg m.in. gatunki oryginalnie opisane jako
Acaulospora capsicula, A. gedanensis, A. polonica, A. thomii, Archaeospora trappei, Entrophospora
infrequens, Glomus constrictum, G. drummondii, G. majewskii, G. przelewicensis, G. pustulatum, G. walkeri
i Gigaspora gregaria.

Ponadto w zywej kolekcji AGM utrzymywanej przez promotora kierownika projektu jest wiele
gatunkow nieopisanych, jak rowniez gatunkow, ktorych opisy morfologiczne sa niekompletne i
filogenetyczne stanowiska molekularne w Glomeromycota oraz naturalne pokrewienstwa z innymi
przedstawicielami tej gromady sg nieznane lub niepewne. Dlatego celem projektu jest (1) zweryfikowanie i,
w razie potrzeby, skorygowanie lub opisanie na nowo cech morfologicznych, molekularnych i
filogenetycznych co najmniej 10 gatunkéow AGM dominujacych w wydmach nadmorskich Polski i innych
regionéw Europy na podstawie (i) analiz cech fenotypowych i histochemicznych ich sktadowych zarodnika
uzywajgc okazow $wiezo wyekstrahowanych z zywych kultur, (ii) badan cech ich struktur mikoryzowych,
(iii) poréwnan morfologicznych ich cech z cechami innych spokrewnionych gatunkéw i (iii) analiz
filogenetycznych sekwencji ich regionu SSU-ITS-LSU nuc rDNA, genéw RPB1 i hsp60, jak rowniez
powigzanych sekwencji tych trzech locusow; (2) skonstruowanie nowych starteréw, ktore beda bardziej
wydajnie amplifikowa¢ informacj¢ molekularng zawarta w genach RPB1 i hsp60; i (3) zebranie,
przeanalizowanie oraz zdefiniowanie cech morfologicznych i molekularnych nieopisanych gatunkéw
pochodzacych z wydm nadmorskich, ktore sa hodowane w zywych kulturach AGM utrzymywanych w
Pracowni Ochrony Roslin Zachodniopomorskiego Uniwersytetu Technologicznego w Szczecinie.

Badania wymienione wyzej zostang przeprowadzone stosujac nastepujace metody: (a) hodowanie
wazonowych kultur putapkowych z glebami ryzosferowymi i korzeniami ros$lin wydmowych oraz kultur
jednogatunkowych z morfotypami wyekstrahowanymi z kultur putapkowych w celu otrzymania duzej ilosci
zywych zarodnikéw i utworzenia z nich kultur jednogatunkowych z wyodrebnionymi morfotypami; kultury
te sa utrzymywane w szklarni z kontrolowanym os$wietleniem i temperatura; ich rosling gospodarzem jest
Plantago lanceolata, (b) ekstrahowanie i identyfikowanie zarodnikow AGM; zarodniki beda ekstrahowane
metodg stosowang przez promotora kierownika projektu i identyfikowane na podstawie dostepnych
opracowan i zdeponowanych lub wypozyczonych okazdéw, (C) okreslanie wlasnosci molekularnych i pozycji
filogenetycznych AGM na podstawie analiz sekwencji regionu SSU-1TS-LSU nrDNA i genéow RPB1 oraz
hsp60; ekstrahowanie DNA z zarodnikow, jego amplifikowanie, klonowanie i sekwencjonowanie oraz
analizowanie filogenetyczne sekwencji bedg przeprowadzane wedlug metod scharakteryzowanych w
literaturze, (e) okre§lanie wiasnoéci chemicznych préb glebowym metodami standardowymi; beda one
dotyczy¢ pH, zawartosci N, P, K i wegla organicznego.

Wyniki projektu (i) utatwig identyfikowanie AGM i zrozumienie ich wplywu na funkcjonowanie
ekosystemow, (ii) istotnie wzbogacg wiedze o naturze, wystepowaniu i rozmieszczeniu AGM w $wiecie, (iii)
umozliwig monitorowanie AGM scharakteryzowanych w czasie realizacji projektu przez uzycie markeréw
molekularnych i (iv) znacznie utatwia prowadzenie dalszych badan przez naukowcow rdznych sfer oraz
zwickszg efektywnos$¢ stosowania AGM w praktyce.



