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Charakterystyka multiomiczna oraz detekcja
rozprzestrzeniajacego si¢ grzyba fitopatogenicznego - Pilidium lythri

Globalne zmiany klimatu sg gldéwnym czynnikiem powodujacym rozprzestrzenianie si¢
patogendéw grzybowych w umiarkowanych strefach klimatycznych. W konsekwencji, wystepowanie
szkodliwych mikroorganizméw w regionach, w ktorych nie sa one rodzime, powoduje nieprzewidziane
straty w rolnictwie na wigksza skale. Rodzi to potrzebe dokladnego zbadania cech grzybow
patogenicznych w celu lepszego zrozumienia mechanizmow zwigzanych z ich patogenicznoscig. Takim
grzybem patogenicznym, ktory zidentyfikowalismy jako patogen truskawki po raz pierwszy w Polsce,
jest Pilidium lythri. Mikroorganizm ten byt wczesniej opisywany glownie jako grzyb powodujacy
choroby roélin w cieplejszych strefach klimatycznych, ale najwyrazniej rozprzestrzenianie si¢ tego
patogenu w umiarkowanych strefach klimatycznych ma miejsce i wymaga szybkich i zdecydowanych
dziatan.

Na poczatku projektu wybierzemy najbardziej szkodliwe szczepy grzyba za pomoca
eksperymentu doniczkowego, w ktorym sztucznie zainfekujemy rosliny truskawek grzybem Pilidium
lytrhi. Scharakteryzujemy rowniez zmiany liczebnosci wszystkich grzybow i bakterii w glebie i na
ro$linach w miare postepu choroby. Pozwoli to na wytonienie mikroorganizmow, ktore beda mogty by¢
wykorzystane w biopreparatach wzbogaconych mikrobiologicznie, co poprawi zdrowotnos$¢ roslin
rolniczych.

Nastgpnie poréwnamy aktywno$¢ metaboliczng szczepdéw grzybow, ktére beda hodowane
w dwoch temperaturach (~21°C i ~27°C). Eksperyment ten pozwoli odkry¢, jak znaczaco zmiana
temperatury wplywa na rozwoj grzyba. Dodatkowo, ten etap eksperymentu pozwoli na
wyselekcjonowanie substancji, ktére w przysztosci beda moglty by¢ wykorzystane jako inhibitory
wzrostu Pilidium lythri, chronigce uprawy przed jego szkodliwym wptywem.

Nastegpnie dowiemy sig, jakie geny sg wykorzystywane przez patogen w dwoch temperaturach,
co pomoze nam zrozumie¢, w jaki sposob temperatura zmienia transkryptom grzyba. Uzyskamy
rowniez odpowiedz na pytanie, czy istnieje roznica w dziataniu tych genow w réznych warunkach
temperaturowych, powodujacych zagrozenie w wigkszej liczbie krajow ze wzgledu na ocieplenie
klimatu.

Przeprowadzimy rowniez sekwencjonowanie catego genomu grzyba P. lythri wraz
Z bioinformatyczna analiza danych, co pozwoli odkry¢, jakie znane geny odpowiedzialne za produkcje
toksyn i/lub alergenéw sa obecne w genomie tego grzyba. Pomoze nam to zrozumieé, czy
mikroorganizm ten stanowi zagrozenie tylko dla rolnictwa, powodujac straty ekonomiczne, czy tez
moze by¢ rowniez zagrozeniem dla jako$ci mikrobiologicznej produktoéw rolnych i zywnosci, stanowiac
zagrozenie dla zdrowia ludzi.

Wreszcie, opracujemy skuteczng metode identyfikacji patogenu z zastosowaniem technik
biologii molekularnej. Zoptymalizowana metoda detekcji, ktora pozwali na jednoznaczng identyfikacje
jeszcze przed wystgpieniem objawow chorobowych na roslinie jest bardzo wazne, poniewaz P. lythri
atakuje nie tylko truskawke, ale takze wiele kwiatow i innych roslin o znaczeniu rolniczym. Co wigcej,
objawy chorobowe sa podobne do antraknozy powodowanej przez Colletotrichum sp., co utrudnia
prawidtowa identyfikacje patogenu wystepujacego na danej plantacji. Tylko prawidtowe rozpoznanie
patogenu powodujacego chorobe na danej plantacji pozwoli na wdrozenie odpowiednich zabiegdéw
ochronnych i ograniczy szkody wyrzadzane przez choroby grzybowe.

Dane uzyskane w trakcie badan w znacznym stopniu poszerza wiedz¢ na temat pojawiajacego
sie, dotychczas stabo opisanego fitopatogenicznego grzyba Pilidium lythri. Zaproponowane w projekcie
podejscie pozwoli na dokladne przedstawienie 1 zrozumienie mechanizméw zwigzanych
Z patogenicznoscia tego mikroorganizmu. Wyniki badan uzyskane w trakcie realizacji projektu beda
publikowane w formie raportéw, referatoéw i posterow podczas konferencji naukowych, sympozjow
i spotkan w kraju i za granicag. Wyniki badan zostang rowniez opublikowane w migdzynarodowych
recenzowanych czasopismach naukowych w celu rozpowszechnienia zdobytej wiedzy. Dodatkowo,
uzyskany genom patogenu zostanie opublikowany w miedzynarodowej bioinformatycznej bazie
danych, co pozwoli naukowcom z catego $wiata na dalsza analiz¢ wynikow.



