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WSTEP
Rodzaj Scopulariopsis obejmuje przeszto 30 gatunkdéw, z czego co najmniej dziewig¢ wymienianych jest
w pi$miennictwie jako czynnik etiologiczny grzybic. Poniewaz metody diagnostyczne zakazen grzybiczych
oparte na cechach fenotypowych sa czasochtonne, a ich wyniki nie zawsze sg jednoznaczne, coraz czesciej
zwraca si¢ ku metodom molekularnym. Obecnie nie isthieje metoda diagnostyczna pozwalajaca na

wykrywanie i réznicowanie chorobotworczych grzybdéw z rodzaju Scopulariopsis.

CEL

Celem badania bylto okreslenie zrdznicowania genetycznego grzybow nalezacych do rodzaju
Scopulariopsis na podstawie analizy sekwencji fragmentow genow COX1 i p-TUB, a takze
zaproponowanie molekularnej metody diagnostycznej, umozliwiajacej identyfikacje czynnika
etiologicznego na poziomie gatunku.

MATERIALY | METODY

Przedmiotem badan byta kolekcja 78 szczepow z rodzaju Scopulariopsis pochodzacych z migdzynarodowej
kolekcji kultur grzybow CBS. Amplifikacje fragmentéow genow COX1 i S-TUB, prowadzono przy uzyciu
zdegenerowanych starterow. Oczyszczone produkty PCR sekwencjonowano w pracowni sekwencjonowania
firmy Genomed w Warszawie. Sekwencje genow dopasowano z wykorzystaniem programu ClustalX.
Nieukorzenione drzewa wykonano przy uzyciu programu MEGA6 metoda najwickszej wiarygodnoSci.

Wytypowane zestawy enzyméw restrykcyjnych testowano przy uzyciu oprogramowania EMBOSS.
WYNIKI

Analiza otrzymanych sekwencji wykazata duze zréznicowanie genetyczne w obrebie rodzaju Scopulariopsis.
Zaobserwowano brak spojnosci w ocenie przynalezno$ci gatunkowej wykonanej metodami fenotypowymi
i molekularnymi oraz duza sp6jnos¢ w ramach metod molekularnych.

Reakcje analizy polimorfizmu dlugosci fragmentow restrykcyjnych specyficzne dla gatunku udato sig
opracowac dla pieciu z dziewieciu klinicznie istotnych gatunkow: (S. brevicaulis, S. brumptii, S. konigii

S. acremonium oraz S. carbonaria).

WNIOSKI

1. Brak spdjnosci w ocenie przynaleznosci gatunkowej wykonanej metodami fenotypowymi
i molekularnymi moze wskazywaé¢ na nieprawidlowosci oznaczen gatunkowych wykonanych dla bazy
CBS.

2. Zaprojektowane reakcje analizy polimorfizmu diugosci fragmentow restrykcyjnych wyrdzniaja tylko
pie¢ z dziewigciu istotnych klinicznie gatunkéw Scopulariopsis sp. Niezbedne sg dalsze analizy, ktore

pozwolityby na uzupetnienie zaproponowanej metody identyfikacji.



