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WSTEP
Rodzaj Rhizobium obejmuje bakterie Gram-ujemne, zyjace w symbiozie z roslinami motylkowatymi (Fabaceae). Bakterie te indukuja tworzenie brodawek
korzeniowych na korzeniach makrosymbionta, w ktdrych zachodzi proces wigzania azotu czgsteczkowego (N2) do formy przyswajalnej przez rosline.

METODYKA

Zbadano populacje 28 szczepdw R. leguminosarum zasiedlajacych brodawki korzeniowe bobu (Vicia faba). W celu okreslenia zréznicowania genetycznego
tych bakterii zastosowano technike BOX-PCR oparta na PCR i starterze BOX1AR (5'-CTACGGCAAGGCGACGCTGACG-3') z wykorzystaniem repetytywnych
regionOw wystepujacych w genomach bakterii. Mieszaniny uzyskanych fragmentdw DNA rozdzielono w elektroforezie przy uzyciu 1,5% zelu agarozowego.
Uzyskane profile prazkdw zostaty przeanalizowane przy uzyciu programu BIO1D w celu skonstruowania dendrorgramu obrazujagcego podobienstwo
genetyczne badanych szczepdw wykorzystujac metode UPGMA.
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Fig. 1. Elektroforeza agarozowa produktow BOX-PCR 28 szczepdw Rhizobium legquminosarum sv. viciae. M — marker wielkosci fragmentow DNA (500-10 000 pz).
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WYNIKI : ! ' ' ' ' S
Zaobserwowano duzg réznorodnosC w profilach uzyskanych dla | ‘ |
poszczegdlnych izolatow, zaréwno pod wzgledem liczby, jak i wielkosci 2

fragmentdw DNA, wynoszaca od 6 fragmentéw (szczepy 9, 16, 18, 19, 4 IT

28) do 12 fragmentow (szczepy 11 i 12) o dtugosci od 750 do 3500 pz. i
Najczesciej powtarzaty sie amplikony o wielkosci 1300, 1700 i 2300 pz. -
Podobieristwo okreslone na podstawie uzyskanych danych (tj. na |
podstawie macierzy podobienstwa miedzy badanymi izolatami) - .
wynosito od 30 do 100% (Fig 2.). Zidentyfikowano 3 grupy szczepéw o ) 2 | 'h
identycznym profilu (szczepy 2 i 3; szczepy 10, 17, 19, 20 i 28; szczepy 1
16, 26 i 27). Pozostate profile byty unikalne i specyficzne dla A
poszczegolnych szczepow.

WNIOSKI |-

Wykorzystujgc technike BOX-PCR wykazano duze zrdéznicowanie
populacji szczepéw wyizolowanych z brodawek korzeniowych bobu. )
Zidentyfikowano duza réznorodnos¢ produktow PCR pod wzgledem y |
liczby i wielkosci fragmentow DNA. Wskazuje to, ze metoda odcisku | ; *
palca BOX-PCR jest efektywna w rdznicowaniu populacji R. i % I
leguminosarum sv. viciae. a
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Fig. 2 Dendrogram skonstruowany na podstawie analizy profili BOX-PCR przedstawiajacy zrdéznicowanie
genetyczne szczepow R. legquminosarum pochodzacych z korzeni bobu.



	Slajd 1: Analiza filogenetyczna szczepów Rhizobium leguminosarum sv. viciae wyizolowanych z brodawek korzeniowych bobu (Vicia faba)

