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In mehr als 50 % der untersuchten Isolate war sowohl fum1 als auch fum8 nachweisbar. Diese Fusarium-spp. Isolate konnten als potentielle Fumonisin-Bildner charakterisiert 

werden. Die Untersuchungen bestätigen Befunde, dass innerhalb der Species F. proliferatum und F. verticillioides offenbar fast alle Isolate zur Fumonisin-Bildung fähig sind 

(Rheeder et al., 2002, Proctor et al. 2002), während in den anderen analy sierten Arten lediglich einzelne Isolate diese Eigenschaften aufweisen (Desjardins 2003, 2006). Eine 

genetische Heterogenität konnte nur in einem Fall für das fum1-Fragment nachgewiesen werden. Ob tatsächlich eine intraspezifische Variabilität der initialen Fum-Gene von F.

proliferatum-Isolaten vorliegt, wird durch Sequenzierung ermittelt.
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Ergebnisse der Restriktionsanalyse
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Abb. 4 : RF LP - A n aly se d es fum1 P CR F r ag m en tes ( 52 5  b p )  m it A lu I , RsaI u nd  

BS p 1 43 I .
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Abb.  5: R FL P- Analyse des  fum8  PCR -F ragme ntes  (8 01 b p) mit Alu I, RsaI, 

Bsp143I und Ba mH I.

Nach Restriktion mit AluI, RsaI, Bsp143I und  BamHI

zeigte das 525 bp lange fum1-Genfragment in 13 von 14 

untersuchten F. proliferatum Isolaten ein einheitliches 

Bandenmuster (Abb. 4). Ein aus Mais stammendes Isolat 

wies eine AluI-Schnittstelle weniger auf (Abb. 4, roter 

Pfeil). 

Die neun untersuchten 801 bp langen fum8-Fragmente von 

F. proliferatum-Isolaten aus Spargel wiesen keine durch 

die verwendeten Restriktionsenzy me detektierbare 

genetische Heterogenität auf (Abb. 5). 

Mittels PCR und RFLP wurden zwei initiale Gene der Fumonisin-Biosy nthese, eine Poly ketid-Sy nthase (fum1) und eine Aminoacy l-Transferase (fum8), von unterschiedlichen 

Fusarium-Arten untersucht. Die Isolate wurden aus verschiedenen Wirtspflanzen gewonnen und anhand morphologischer Charakteristika den Arten Fusarium proliferatum, F. 

oxysporum, F. redolens, F. subglutinans (Abb. 1) sowie F. verticillioides zugeordnet. 

Einleitung

Ta b .1 : N ach w eis v on  fum1b zw . fum8 in  I so laten u n ter sch ied lich er  Fusarium- Ar ten au s v er sch ied en en  W ir tspf lan zen . 
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A b b . 2 : G en o mo rg an isatio n  vo n  fum1 un d fum8 un d  

Lag e d er  d u r ch  P CR am p lif izier t en F r ag m en te. 

A b b . 3 : P CR- P r od uk te v o n  fum1 (5 25  b p)  u nd  fum8 ( 80 1  b p ) au s I so laten v er sch ied en er  Fusarium-A r ten . 

U n sp ezif isch e F r ag m en te sin d  m it ein em  r o ten  P f eil m ar k ier t.

Fazit

Nachweis des fum1- und fum8-Gens in Fusarium spp.

Aus Reinkulturen wurde von 42 verschiedenen Fusarium spp.-Isolaten DNA isoliert. Mit Hilfe der PCR wurde von fum1 bzw. fum8 jeweils ein spezifischer Genabschnitt (525 bp

bzw. 801 bp groß) amplifiziert (Abb. 2). Hierbei wurden F. proliferatum sequenzbasierte Primer für alle untersuchten Fusarium-Arten eingesetzt. 

Beide Gene waren in allen untersuchten F. proliferatum Isolaten detekt ierbar (Tab. 1). Unter Standard PCR-Bedingungen war der fum1- und fum8-Nachweis für F. proliferatum

spezifisch. Sowohl Fum1- als  auch fum8-Fragmente konnten auch bei F. oxysporum, F. redolens, und F. verticillioides amplifiziert werden, wobei neben den spezifischen PCR-

Produkten noch zusätzliche Fragmente generiert wurden  (Abb. 3). In den untersuchten F. subglutinans Isolaten waren diese Gene nicht nachweisbar.

A b b . 1 : U n ter su ch te Fusarium sp p . als Lu f tm y zel au f  P D A  ( link s)  b zw . un ter  d em  Lich tm ik r o sk op  b ei 4 00  f ach er V erg r öß eru ng  ( r ech ts)

F. proliferatumF. proliferatum F. oxysporumF. oxysporum F. redolensF. redole ns F. subglutinansF. subglutinans

 

Nachwe is Fumoni sin-Biosynthese  Gen [n] F usa rium-Art Wi rtspf lanze untersuchte  Isolate 

[n] Fum1 F um8 

F . p rolife ra tum Spargel  16 16 16 

 Mais 2  2 2 

 ∑ 18 18 18 

F . oxysporum Spargel  4  0  0 

 Raps 2 1 1 

 Lup ine  1 1 0 

 Miscanthus 1 1 1 

 ∑ 8 3 2 

F . redole ns Spargel  3  2  1 

 Ka rtof fel 3  1  1 

 Rübe  1 1 0 

 Erbse 2 1 1 

 ∑ 9 5 3 

F . subg lut inans Mais 2  0 0 

 ∑ 2 0 0 

F . v erticil lioides So rghum 3 1 0 

 Mais 2  0 2 

 ∑ 5 1 2 

 Gesamtsumme  42 27 25 
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