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Izvlec¢ek: Kvasovka Aureobasidium pullulans je poliek-
stremotolerantna vrsta z izrazito fenotipsko plasti¢nostjo, ki jo
pogosto uporabljajo za bioti¢no zatiranje fitopatogenih gliv na
rastlinah in plodovih po spravilu. Tradicionalne metode iden-
tifikacije, kot so morfoloske in fizioloske analize, temeljijo na
opazovanju kolonij, mikroskopskih znacilnosti in biokemi¢nih
lastnosti, vendar jih omejuje velika fenotipska variabilnost. V
zadnjih desetletjih so sodobne molekularne metode, kot so
MALDI-TOF masna spektrometrija, visokopreto¢na fenoti-
pizacija, sekvenciranje regij ¢rtnih kod DNK in specifi¢no do-
loc¢anje vrst s PCR, postale klju¢no orodje za zanesljivo identi-
fikacijo in razlikovanje med sevi ter vrstami glive. Kombinacija
morfoloskih, fizioloskih in molekularnih pristopov omogoca
vedjo natan¢nost dolocanja in prispeva k razumevanju filoge-
netskih odnosov in ekologke raznolikosti med vrstami. Napre-
dek metod, kot so qPCR, ddPCR in sekvenciranje celotnega
genoma, pomembno prispeva k standardizaciji ter izboljsanju
ucinkovitosti tehnik za bioti¢no varstvo rastlin, saj omogoca
zanesljivo, hitro in natan¢no dolocevanje sevov ter vrst anta-
gonistov. Clanek izpostavlja prednosti in omejitve posameznih
tehnik identifikacije ter poudarja, da je za natan¢no dolocanje
glive A. pullulans in uc¢inkovito uporabo v varstvu rastlin, klju¢-
no povezovanje razli¢nih identifikacijskih metod.
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Traditional and modern approaches for identifying/diagnos-
ing antagonistic fungi: the case of Aureobasidium pullulans
(de Bary & Lowenthal) G.Arnaud

Abstract: The yeast Aureobasidium pullulans is a polyex-
tremotolerant fungus with pronounced phenotypic plastici-
ty, widely used in the biocontrol of phytopathogenic fungi
on crops and postharvest products. Traditional identification
methods, including morphological and physiological analyses
based on colony observation, microscopy, and biochemical
characteristics, are limited by high phenotypic variability. Con-
sequently, modern molecular techniques, such as MALDI-TOF
mass spectrometry, high-throughput phenotyping, DNA bar-
code sequencing, and species-specific PCR, have become es-
sential tools for accurate identification and differentiation of
species and strains. Integrating morphological, physiological,
and molecular approaches ensures greater precision and en-
hances understanding of phylogenetic relationships and ecolo-
gical diversity among different species. Advances in methods
such as qPCR, ddPCR, and whole genome sequencing have
significantly contributed to the standardisation of procedures
and the effectiveness of biological plant protection strategies in
a reliable, rapid and accurate manner. This review discusses the
advantages and limitations of various identification methods
and emphasises the importance of combining different approa-
ches for accurate determination of A. pullulans and its effective
application in plant protection.
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1 UVOD

Rastlinski patogeni organizmi in $kodljivci naj bi
letno povzro¢ili do 40 % izgube pridelka na gospodarsko
pomembnih polji¢inah. Skoda zaradi bolezni rastlin, je
ocenjena na 220 milijard evrov letno (FAO, 2019). Za-
radi negativnih in dolgotrajnih vplivov fitofarmacevtskih
sredstev na okolje ter vse pogostej$e odpornosti gliv pro-
ti fungicidom (El-Baky in Amara, 2021), se je v zadnjih
desetletjih povecalo zanimanje za odkrivanje potencial-
nih antagonisti¢nih vrst mikroorganizmov za zatiranje
rastlinskih $kodljivcev in bolezni (Ayaz in sod., 2023).
Nekatere vrste gliv lahko z razliénimi mehanizmi zman-
jSujejo posledice gospodarsko pomembnih bolezni pri
poljs¢inah in sadnih vrstah (Abbey in sod., 2019; Chen
in sod., 2018; Roca-Couso in sod., 2021; Santos in sod.,
2004). Poleg filamentoznih gliv se za zaviranje rasti fi-
topatogenih gliv uporabljajo tudi $tevilne kvasovke, kot
so Candida oleophila Kaisha & lizuka, Aureobasidium
pullulans (de Bary & Lowenthal) G.Arnaud, Metschni-
kowia fructicola Kurtzman & Droby, Cryptococcus al-
bidus (Saito) C.E. Skinner in Saccharomyces cerevisiae
(Desm.) Meyen (Freimoser in sod., 2019). A. pullulans
je kvasovkam podobna saprotrofska in epifitska gliva, ki
jo v naravi najdemo na odmrli organski masi ali na povr-
$ju plodov in drugih rastlinskih organov, ter v razli¢nih
habitatih (Pertot in sod., 2017; Prasongsuk in sod., 2018;
Zalar in sod., 2008). Gliva A. pullulans spada v druzino
Dothioraceae, red Dothideales, razred Dothideomycetes,
in deblo Ascomycota. V rod Aureobasidium je uvrs¢enih
63 vrst in varietet, med katerimi je A. pullulans ena iz-
med bolje raziskanih (Cabi Database Index Fungorium,
2025). Je poliekstremotolerantna vrsta, ki zaradi moleku-
larnih prilagoditev in fenotipske plasti¢nosti lahko uspe-
va v $tevilnih razli¢nih okoljih in razmerah (Gostincar in
sod., 2011; Slepecky in Starmer, 2009). Stevilne raziskave
kazejo, da je uporaba glive A. pullulans v pripravkih za
zatiranje nekaterih patogenih vrst gliv u¢inkovita in lah-
ko poveca kolic¢ino pridelka (Chen in sod., 2018; Igbal in
sod., 2023). Razli¢ni sevi vrste A. pullulans so bili upo-
rabljeni za bioti¢no zatiranje bolezni, ki se pojavljajo na
plodovih po spravilu (npr. siva plesen) (Bencheqroun
in sod., 2007; Lima in sod., 1997; Zhang in sod., 2010).
Gliva A. pullulans zavira rast nekaterih patogenih gliv v
rastlinjakih (Dik in Elad, 1999), vinogradih in drugod
na prostem (Di Francesco in sod., 2023; Pertot in sod.,
2017). Znacilen mehanizem delovanja glive je antibioza,
kjer gre za inhibicijo patogena s tvorbo sekundarnih an-
timikrobnih metabolitov (npr. aureobasidin, antimiko-
ti¢na snov z majhno akutno toksi¢nostjo) (Rai in sod.,
2021; Yurlova in De Hoog, 1997). Drugi mehanizmi de-
lovanja so tekmovanje za hranila in prostor, pri ¢emer
se celice glive A. pullulans hitro razrastejo po povrs$ju
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rastline, tvorijo biofilm in u¢inkovito porabljajo hranila,
kar onemogoca razrast patogenov. Pri tem tvorijo enci-
me, med njimi tudi tak$ne, ki razgrajujejo celi¢no steno
gliv (npr. hitinaza, proteaza in celulaza). Ta mehanizem
je opredeljen kot neposreden (Castoria et al., 2001; Chen
et al., 2018; De Lucca & Walsh, 1999). V Sloveniji je na
seznamu fitofarmacevtskih sredstev na osnovi mikroor-
ganizmov registriran fungicid Botector, ki temelji na gli-
vi A. pullulans sevov DSM 14940 in 14941 (UVHVVR,
2024). Ker se potentnost posameznih lastnosti, zazelenih
za posamezne nacine uporabe, razlikuje med sevi zno-
traj vrste A. pullulans, je iskanje novih in u¢inkovitejsih
sevov zelo aktualno. Tradicionalne tehnike identifikacije
vrste temeljijo na morfologiji z opisom morfoloskih zna-
¢ilnosti kolonij in mikroskopskih znacilnosti (Moore in
sod., 2011). V mnogih primerih je dolo¢anje vrste lahko
oteZeno in nezanesljivo, saj se sevi iste vrste lahko razli-
kujejo po rasti in videzu, kar velja tudi za vrsto A. pul-
lulans (Di Francesco in sod., 2023; Zalar in sod., 2008).
Zaradi fenotipske plasti¢nosti se morfoloske lastnosti gli-
ve spreminjajo glede na rastne razmere, v katerih uspeva
(Slepecky in Starmer, 2009), kar otezuje tradicionalne
pristope identifikacije. Novejse tehnologije in metode,
ki se uporabljajo za identifikacijo gliv, pogosto presegajo
tradicionalne in omogocajo hitrejso, obcutljivejso ter bolj
zanesljivo identifikacijo (Koren in sod., 2015)

2 IDENTIFIKACIJA IN RAZVRSCANJE

GLIV

Moore in sod. (2011) so identifikacijo in razvr$¢anje
gliv razdelili v $tiri osnovne koncepte. Prvi je morfologki
koncept razvr§¢anja vrst, ki temelji na morfoloskih po-
dobnostih med vrstami. Za glivo Aureobasidium pullu-
lans omenjeni na¢in determinacije ni zanesljiv zaradi ve-
like fenotipske plasti¢nosti ter zmoznosti prehajanja med
hifno in kvasovkam podobno rastjo glede na okoljske
razmere (Di Francesco in sod., 2023; Gostincar in sod.,
2019; Slepecky in Starmer, 2009). Poleg tega je bila vrsta
A. pullulans dolgo obravnavana kot kompleks §tirih va-
rietet (var. pullulans, var. subglaciale, var. melanogenum
in var. namibiae) s prekrivajo¢imi se morfoloskimi in
fiziologkimi znacilnostmi. Sele molekularne analize sku-
paj z razlikami v ekologiji, odpornosti na stres ter sto-
pnji melanizacije so privedle do njihovega loc¢evanja v
samostojne vrste, s ¢imer je morfolosko razlikovanje
omenjenih vrst postalo nezanesljivo (Di Francesco in
sod., 2023; Gostincar in sod., 2019; Slepecky in Starmer,
2009). Drugi je bioloski koncept razvrs¢anja vrst, kjer
se upoStevajo nacini parjenja. Pri tem je ve¢ omejitev,
saj koncept ni veljaven za homotali¢ne in nespolne or-
ganizme, kar izlo¢i priblizno 25 % vrst gliv (Moore in
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sod., 2011). Gostincar in sod. (2019) so izpostavili, da je
omenjeni nacin determinacije za glivo A. pullulans lahko
zapleten, ker $e ni bila ugotovljena spolna rekombinacija
znotraj vrste, prav tako pa je v genomu glive prisoten
lokus za homotali¢ni nacin parjenja (Gostincar in sod.,
2014). Prav tako ni uporaben za glive, ki jih ni mogoce
gojiti v laboratorijskih razmerah, kot so stevilne gosp-
odarsko pomembne patogene glive (npr. pepelovke).
Ekoloski oziroma fizioloski koncept vrste temelji na
opredelitvi vrst glede na njihovo ekolosko ni$o in
fizioloske znadilnosti, ki dolo¢ajo moznosti njihovega
prezivetja, rasti in razmnozevanja v dolo¢enem okolju.
Pri glivah so taksne znacilnosti lahko povezane z izbiro
gostitelja ali substrata, na¢inom prehranjevanja, tem-
peraturnim obmocjem rasti, toleranco na okoljski stres,
izkori$¢anjem razli¢énih virov hranil ter sposobnostjo
kolonizacije specifi¢nih habitatov. Tako se na primer dve
morfolosko skoraj identi¢ni glivi obravnavata kot razli¢ni
vrsti, e sta fiziolosko prilagojeni razli¢nim gostiteljem in
med njima ni ucinkovite izmenjave populacij. TaksSen
primer so pepelaste plesni (npr. iz rodu Podosphaera), pri
katerih je gostiteljska specializacija pogosto tako izrazita,
da posamezna vrsta okuZuje le eno rastlinsko vrsto ali
ozek krog sorodnih rastlin, kar predstavlja pomemben
sistematski kriterij za njihovo razlikovanje. Pri nekaterih
generalisti¢nih vrstah pa je ekoloski oziroma fizioloski
koncept manj uporaben. Tak primer je vrsta A. pullulans,
za katero je bila opisana homogena populacijska genetska
struktura, ki naj bi bila posledica splo$ne raz$irjenosti in
velike sposobnosti rekombinacije, ne pa jasne vezanosti
na posamezne habitate ali geografske lokacije (Gostincar
in sod., 2019). Cetrti je evolucijski oziroma filogenetski
nacin razvr§¢anja vrst. Ta temelji na molekularnih anali-
zah, ki predvidevajo vrsto gliv kot monofiletsko sku-
pino organizmov, ki si delijo molekularne znacilnosti,
izhajajoce iz skupnega prednika. Prednost tega koncepta
je, da se lahko uporablja za nespolne organizme, torej je
uporaben za anamorfne in teleomorfne oblike gliv.
Kombinacija morfologkih, fizioloskih in moleku-
larnih pristopov omogoca celostno in zanesljivo iden-
tifikacijo gliv, saj zdruzuje prednosti razlicnih metod.
Morfoloske analize so predvsem uporabne pri vrstah z
jasno izrazenimi in tipi¢nimi diagnosti¢nimi znaki. Pri
$tevilnih glivah je morfologija lahko zelo variabilna zara-
di okoljskih dejavnikov, v katerih gliva uspeva, ali zaradi
razvojnih stopenj, kar lahko vodi do napa¢ne identifi-
kacije (Di Francesco in sod., 2023). Fiziologki pristopi
k identifikaciji gliv vklju¢ujejo proucevanje njihovih
biokemijskih in presnovnih lastnosti. Pri tem je posebej
pomembno asimilacijsko profiliranje, s katerim ugotavl-
jamo sposobnost gliv za izkori$¢anje razli¢nih hranilnih
virov, kot sta ogljik ali dusik (Atanasova in Druzhinina,
2010; Devadas in sod., 2017). Taksni presnovni profili

lahko pomembno prispevajo k razlikovanju med vrsta-
mi oziroma izolati gliv ter dopolnjujejo druge fizioloske
podatke, kot sta rast pri razli¢nih okoljskih dejavnikih,
encimska aktivnost in odziv na kemi¢na sredstva (Frei-
moser in sod., 2019). Omenjene lastnosti so lahko vrstno
specificne in dopolnjujejo morfoloske in molekularne
analize zlasti pri dolo¢itvi funkcionalnih lastnosti gliv
(Venbrux in sod., 2023). Molekularne metode identifi-
kacije, kot je sekvenciranje DNK (npr. regije ITS, LSU,
RPB2), pa zagotavljajo visoko obcutljivo, objektivno in
ponovljivo identifikacijo. Tak$ne metode omogocajo
razlikovanje med kripti¢nimi vrstami in spremembe
v filogenetskih odnosih med taksoni. V kombinaciji z
morfologkimi analizami so molekularne metode klju¢ne
za revizije taksonomije, opredelitev novih vrst in odkri-
vanje glivne diverzitete (Kozel in Wickes, 2014). Kom-
binacija treh pristopov omogoca vecslojne analize in
predstavlja sodoben nacin identifikacije gliv, ki zago-
tavlja taksonomsko natan¢nost ter bolj$e razumevanje
ekologke in funkcionalne raznovrstnosti gliv.

2.1 MOZNOSTI MORFOLOSKO-FIZIOLOSKE

IDENTIFIKACIJE GLIVE A. PULLULANS
2.1.1 Identifikacija vrst gliv glede na morfoloske last-
nosti

Morfoloska identifikacija, ki temelji na opazo-
vanju makromorfoloskih in mikromorfoloskih struk-
tur, predstavlja enega izmed temeljnih tradicionalnih
diagnosti¢nih pristopov za dolocanje gliv (Kozel in
Wickes, 2014). Pri tak$nem pristopu se rodovi in vrste
gliv prepoznavajo na podlagi specifi¢nih lastnosti kot so
oblika in barva kolonij, pigmentacija, zgradba hif, pris-
otnost klamidiospor, nacin nastajanja konidijev, oblika,
velikost, septiranost in obarvanost konidijev ter more-
bitno izlo¢anje pigmentov ali drugih metabolitov (Zalar
in sod., 2008). Tradicionalno razvric¢anje gliv, ki nimajo
znanega spolnega razmnozevanja (Fungi imperfecti/
Deuteromycetes), opredeljuje Saccardova Kklasifikacija
na podlagi morfoloskih znacilnosti nespolnih struktur
(odsotnost ali prisotnost trosis¢, njihova struktura) ter
oblike in pigmentacije konidijev (Saccardo, 1882-1931).
V Saccardovem sistemu bi bila vrst A. pullulans najverjet-
neje uvr$¢ena med hifomicete (Hyphomycetes), saj tvori
nespolne konidije na hifah, vendar bi njena variabilna
pigmentacija in prehajanje med hifno ter kvasovkam
podobno rastjo povzrocala tezave pri determinaciji. Pri
vrsti A. pullulans so konidiogene celice pogosto slabo
diferencirane ter se pojavljajo interkalarno ali terminal-
no na hialinih hifah. Iz njih nastajajo enceli¢ni, ve¢inoma
hialini kondiji, ki so pogosto razporejeni v skupkih in se
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lahko dodatno razmnozujejo z brstenjem interkalarne ali
terminalne celice, konidiji pa nastajajo na hifah oziroma
drugih celicah, pogosto v skupkih ali z brstenjem (Zalar
in sod., 2008). Taksna sposobnost prehajanja med hifno
in kvasno obliko rasti razlozi fenotipsko plasti¢nost rodu
Aureobasidium, a otezuje zanesljivo identifikacijo vrst
zgolj na podlagi morfoloskih znakov (Slepecky in Starm-
er, 2009).

Na morfologijo kolonij, stopnjo melanizacije,
tvorbo klamidiospor in nadin rasti lahko vpliva starost
kulture, hranilni medij, temperatura, svetloba in drugi
okoljski dejavniki. Ceprav so prednosti morfoloskih
metod majhni stroski, dostopnost in razmeroma hitra
izvedba, te metode pogosto ne zadostujejo za zanesljivo
identifikacijo na ravni vrste. Razli¢ne vrste lahko izrazajo
podobne morfoloske znacilnosti, medtem ko lahko sevi
iste vrste zaradi fenotipske plasti¢nosti razvijejo razlicne
strukture glede na razmere, v katerih rastejo. Zato se
v sodobni diagnostiki morfoloski pristopi praviloma
dopolnjujejo s fizioloskimi in molekularnimi meto-
dami, kar omogoca zanesljivejso identifikacijo in boljse
razumevanje taksonomskih, ekoloskih in funkcionalnih
lastnosti preucevanih gliv (Di Francesco in sod., 2023;
Slepecky in Starmer, 2009).

Vrsta A. pullulans je lahko zelo variabilna v morfo-
logkih in fiziologkih lastnostih ter ima veliko fenotipsko
plasti¢nost (Xiao in sod., 2019). Pri preverjanju znacil-
nosti kultur glive A. pullulans je pomembno upostevati
vrsto rastnega medija (npr. MEA/PDA) in razmere inku-
bacije (temperatura, svetloba, delez relativne zra¢ne vla-
ge). Na morfologijo kolonij glive A. pullulans vplivajo sta-
rost kolonije, substrat oziroma medij, razpolozljivost in
vir ogljika, temperatura ter svetloba v okolju. Kolonije so
lahko zaradi teh dejavnikov ve¢je ali manjse, homogene
ali razdeljene, lahko imajo rast podobno filamentoznim
glivam ali kvasovkam (Slepecky in Starmer, 2009). Ko-
lonije glive A. pullulans zrastejo do premera 4 cm pri 24
°C v 7 dneh, na gojis¢u s sladom (MEA). Vegetativne
hife so $iroke od 3 do 12 pm, znacilno prozorne (Slika
1). Hife se na dolo¢enih mestih pretvorijo v rjavo-¢rne
klamidiospore z debelimi celi¢nimi stenami. Konidiofori
(trosonosci) so zmanj$ani, konidiogene celice so nedife-
rencirane, predvsem interkalarne v prozornih hifah in
imajo simpodialno rast. Konidiji, imenovani amerokoni-
diji nastajajo sinhrono v tesnih skupkih. Ti kasneje po-
zenejo iz sluzastih konidiogenih celic, na katere so pritr-
jeni. Konidiji imajo znacilno neizrazit hilus - mesto, kjer
so bili pritrjeni na celico, ki tvori spore. Nastajajo lahko
na razli¢ne nacine na razli¢no septiranih hifah. Konidiji
so znacilno prozorni in elipsoidni, njihova velikost pa je
variabilna (7,5 do 16 x 3,5 do 7 um). Endokonidiji so po-
gosto v interkalarnih celicah. Za konidije je znacilen po-
jav brstenja, ki je oblika nespolnega razmnozevanja, kjer
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spore nastanejo na povrsju hif ali celic glive (Domsch in
sod., 2007; MYCOBANK database, 2025; Seifert in sod.,
2011). Melanin je pri vrsti A. pullulans povezan z vecjo
odpornostjo na okoljske stresne dejavnike. V laboratorij-
skih razmerah so melanizirane celice pokazale vecjo tole-
ranco na UV-C Zarke in toplotni stres kot nemelanizirane
celice (Campana in sod., 2022). Ker je melanizacija lahko
tudi induciran odziv na UV-sevanje in druge okoljske de-
javnike, stopnje melanizacije v ¢isti kulturi ni mogoce ne-
posredno enaciti z obnasanjem vrste ali seva na povrsini
gostiteljske rastline. Nekateri izolati glive imajo rumene,
rdece ali vijoli¢ne pigmente, ki lahko delujejo kot pH in-
barvo v kombinaciji z drugimi sevi ali drugimi mikroor-
ganizmi (Wickerham in Kurtzman, 1975).

Predhodno opredeljene varietete znotraj kompleksa
A. pullulans so bile ze pred tem podprte z multilokusn-
imni, morfoloskimi, fizioloskimi in ekoloskimi razlikami
(Zalar in sod., 2008). Gostincar in sod. (2014) so z de
novo sekvenciranjem genomov enega predstavnika vsake
od $tirih varietet ter primerjavo celotnih genomskih in
filogenetsko relevantnih zaporedij pokazali, da razlike v
zaporedju DNK podpirajo dvig varietet znotraj vrste A.
pullulans na raven samostojnih vrst: A. pullulans, Au-
reobasidium melanogenum, Aureobasidium subglaciale
in Aureobasidium namibiae. Vrsta A. pullulans znacilno
tvori kolonije, ki vsaj tri tedne ostanejo roznate ali svetlo
rjave in so pogosto izolirane iz osmotskih razmer rasti
(Hermanides-Nijhof, 1977; Zalar in sod., 2008). Gliva A.
melanogenum (Herm.-Nijh.) Zalar, Gostincar & Gunde-
Cim. znacilno tvori kolonije, ki so temno zelene ali ¢rne
in so pogosto izolirane iz bolj vlaznih razmer rasti (de
Hoog in Yurlova, 1994; Zalar in sod., 2008). Gliva A.
subglaciale (Zalar, de Hoog & Gunde- Cimerman) Zalar,
Gostincar & Gunde-Cim., je psihrotolerantna vrsta,
ki lahko uspeva pri nizkih temperaturah, omejena je
na ledeniske habitate, njen metabolizem pa je prilago-
jen stalno ledenim razmeram v Arkti¢nih ledenikih
(Gostincar in sod., 2014; Zalar in sod., 2008). Gliva A.
namibiae (Zalar, de Hoog & Gunde- Cimerman) Zalar,
Gostincar & Gunde-Cim. je monotipska vrsta, izolirana
iz marmorja v Namibiji. Za zdaj je bil opisan le en sev,
kar nakazuje na ozjo distribucijo vrste (Gostincar in sod.,
2019; Zalar in sod., 2008). Ponekod vrsto Aureobasidium
lini (Laff.) Herm.-Nijh. navajajo kot Kabatiella lini (Laft.)
Karak., ki je kot vrsta zelo podobna glivi A. pullulans, ra-
zlikovanje pa je opazno v ve¢jih konidijih in specifiénosti
rasti na lanu (Linum sp. L.) (Domsch in sod., 2007; Zalar
in sod., 2008).

Zalar in sod. (2008) so razli¢ne izolate glive A. pul-
lulans, pridobljene iz vzorcev ledu s treh lokacij okoli
Kongsfjordna, morfolosko razvrstili glede na nasled-
nje znadilnosti: obarvanost kulture (barva in trajanje
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dolo¢ene obarvanosti), tvorba in lastnosti konidijev
ter nadin konidiogeneze, tvorba melanina na obrob-
ju rasti kulture. Po dolo¢itvi morfoloskih znakov so
opisali natan¢ne znadilnosti kulture in mikroskopske
znadilnosti. Navedli so velikost kulture (premer rasti po
dolo¢enem $tevilu dni), videz povrsja (npr. gladko, slu-
zasto), natancen opis barve (z uporabo barvnih skal),
prisotnost sporulacije in obarvanosti hif ter videz in vrsto
micelija. Opozorili so tudi na odstopanja oziroma raz-
like med sevi. Za preverjanje mikroskopskih znaéilnosti
so opisali vrste hif (npr. vegetativne, septirane, debelina
celi¢nih sten, barva), videz in postavitev konidiogenih
celic (npr. interkalarno ali terminalno na hife), nastajanje
in videz konidijev (npr. nastajanje v tesnih skupkih, bar-
va, velikost). Za vsak vzorec vrste A. pullulans so navedli

Slika 1: Gliva A. pullulans pri 640 x-ni povecavi; vidne so pro-
zorne hife in enoceli¢ni konidiji. Fotografija: Klara Savli.

Figure 1: Fungus A. pullulans under 640 x magnification; hya-
line hyphae and unicelullar conidia are seen. Photo: Klara Savli.

Slika 2: Gliva A. pullulans pri 640 x-ni povecavi; vidni so eno-
celi¢ni konidiji. Fotografija: Klara Savli.

Figure 2: Fungus A. pullulans under 640 x magnification; uni-
celullar conidia are seen. Photo: Klara Savli.

najvecjo tolerirano koncentracijo soli (od 10 do 15 %) za
rast in temperaturne mejnike rasti glive.

Di Francesco in sod. (2023) so izpostavili, da
morfoloske znacilnosti gliv iz rodu Aureobasidium ne za-
dostujejo za identifikacijo vrst zaradi njihove ekstremne
fenotipske plasti¢nosti. Fenotipska plasti¢nost ni prisot-
na le med vrstami znotraj rodu Aureobasidium, temve¢
tudi med sevi iste vrste gliv.

2.1.2 Metode identifikacije glede na fizioloske last-
nosti

Fizioloski in biokemijski testi dopolnjujejo
morfolosko identifikacijo, saj prav tako opisujejo feno-
tip glive, vendar z vidika njenih presnovnih, encimskih
in rastnih znadilnosti. Ti pristopi vkljuc¢ujejo ugotav-
ljanje sposobnosti asimilacije razli¢nih virov ogljika,
dusika, fosforja ali Zvepla, rast pri razli¢nih temperatu-
rah in drugih okoljskih dejavnikih, encimsko aktivnost
ter odziv na izbrane kemicne spojine. Izvajajo se lahko
ro¢no ali z uporabo komercialnih kompletov in avtoma-
tiziranih sistemov, vendar njihova uporabnost za identi-
fikacijo na ravni vrste ni univerzalna, saj je odvisna od
standardizacije razmer, podatkovne zbirke, fizioloske
variabilnosti preu¢evanih sevov in taksonomske pokri-
tosti sistema (Venbrux in sod., 2023). Zato fizioloskih
metod ni smiselno obravnavati kot nadomestilo za
morfolosko ali molekularno identifikacijo, temve¢ kot
dopolnilne metode, ki so posebej uporabne za opis funk-
cionalnih lastnosti izolata.

2.1.2.1 Uporaba trakov API

Trakovi API (angl. analytical profile index) ozi-
roma vdolbine reakcijskih trakov vsebujejo dehidrirane
snovi za razli¢ne biokemic¢ne teste, ki zaznavajo encim-
sko aktivnost ter asimilacijo ali fermentacijo sladkorjev.
Razli¢ni trakovi so izdelani za razli¢ne skupine organiz-
mov, zato morajo uporabniki trakov API okvirno poznati
vsaj §irSo taksonomsko ali morfolosko uvrstitev organ-
izma (npr. kvasovke), ki ga preucujejo. Reagente v vdol-
binah reakcijskih trakov rehidriramo s suspenzijo opazo-
vane kvasovke in inkubiramo priblizno 72 ur. Nekatere
tube znotraj trakov spremenijo barvo zaradi sprememb
pH. Rezultati so pridobljeni kot pozitivne/potrjene ali
negativne/zavrnjene reakcije posameznih vdolbin, na
podlagi katerih se iz pridobljenega profila rezultatov iz-
vede identifikacija. Prednosti metode so hitrost, stand-
ardiziranost, enostavnost in dolgotrajno shranjevanje.
Nekatere slabosti so moznost ¢loveske napake zaradi
ro¢ne metodologije ter dejstvo, da metoda temelji na
spremembi barve, ki jo lahko posamezniki lahko razli¢no
zaznavajo. Trakovi API so manj primerni za identifikaci-
jo plesni, prav tako je manj$a obcutljivost za nekatere
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vrste gliv, predvsem tiste s kompleksnimi in specifi¢nimi
metabolnimi procesi. Za identifikacijo bolj specifi¢nih
skupin kvasovk so potrebni dodatni testi za dolo¢anje ak-
tivnosti fenol oksidaze, ureaze in nitrat reduktaze (Land
in sod., 1979; Vikki Warren, 2023).

2.1.2.2  Uporaba VITEK 2

VITEK 2 je avtomatizirana platforma za fenotipsko
identifikacijo bakterij in kvasovk ter omogoc¢a doloc¢anje
rezistence na antimikrobne snovi. Tehnika je podobna
trakovom API, vendar so pri VITEK 2 namesto trakov
z reakcijskimi luknjicami na voljo kartice s 64 luknjica-
mi. Sistem zaznava presnovne spremembe z metodami,
ki temeljijo na fluorescenci. Na voljo so razli¢ne kartice
za identifikacijo razli¢nih skupin organizmov, ki jih med
inkubacijo odc¢itavajo v 15-minutnih ¢asovnih interva-
lih, da ocenijo motnost in spremembo barve spojin v
luknjicah. Ko so podatki zbrani, se izra¢una kvantitativ-
na vrednost, znacilna za dolocene taksone v podatkovni
zbirki VITEK. Ce specifi¢na identifikacija ni doseZena,
program navede seznam moznih organizmov ali doloc¢i,
da sev ne spada v podatkovno zbirko. Prednosti sistema
VITEK 2 v primerjavi s trakovi API so zmanj$ana moz-
nost ¢loveske napake zaradi manj ro¢nega dela in ponavl-
janja. Med omenjenima tehnikama je ve¢ podobnosti, saj
je pri obeh potrebna inkubacija, identifikacija je omeje-
na na vrste, vklju¢ene v podatkovno zbirko, in ni mozna
identifikacija plesni (Joyanes in sod., 2001; Vikki Warren,
2023).

2.1.2.3  Uporaba metode visokopretocne fenotipizacije

Za identifikacijo se lahko uporablja biokemi¢ni sis-
tem testiranja BiologTM, ki temelji na fenotipizaciji in
sposobnosti preiskovanega seva, da izkori$¢a dolocene
substrate kot vir ogljika, dusika ali Zvepla (Biolog, 2025;
Venbrux in sod., 2023). Mikrotitrska plos¢ica omogoca
95 socasnih fenotipskih testov prek luknjic z dehidrira-
nimi hranili in kemikalijami. Uporaba redoks barvil prek
kolorimetri¢nih indikatorjev omogoca analizo izrabe
vira ogljika in odpornosti proti inhibitornim spojinam.
Ce so snovi reducirane, se barva indikatorskega meta-
bolnega barvila spremeni iz prozorne v vijoli¢no, obar-
vanost v rumeno in druge barve pa so lahko posledica
spremembe pH spojine (Biolog, 2025). Za ugotavljanje
metabolnih sposobnosti gliv se uporabljajo tudi modra
barvila resazurin (npr. alamarBlue™), ki vstopajo v Zive
celice, kjer se reducirajo v rezorufin, ki je roznato obar-
van in fluorescencen. So indikatorji celi¢ne presnovne ak-
tivnosti, saj bolj aktivne celice pretvorijo ve¢ resazurina.
Redukcija barvila omogoca ugotoviti, ali celice preuceva-
nega organizma metabolizirajo dolo¢en vir hranil (npr.
ogljik) (Monteiro in sod., 2012). Biolog omogoca identi-
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fikacijo oziroma fenotipsko dolocanje bakterij, filamen-
toznih gliv in kvasovk. Po inokulaciji plos¢ic s suspenzijo
izbrane glive ali kvasovke se te inkubirajo, potemse meri
absorbanco svetlobe posameznih luknjic, nato pa se s
pomocjo programske opreme preberejo rezultati in se
primerjajo s podatkovno zbirko Biolog za kvasovke ozi-
roma filamentozne glive. Sistem omogoca tudi analizo
kineti¢nih procesov oziroma spreminjanje kinetike med
meritvami, kar omogo¢i natancnej$e analize (tudi glede
na hitrost metaboliziranja posameznih substratov) in po
meri izdelane ploscice s prilagojenimi substrati. Za glivo
A. pullulans je na voljo podatkovna zbirka za dva seva: A.
pullulans var. pullulans BGA in A. pullulans var. pullulans
BGB (Biolog, 2025; Vikki Warren, 2023). Blumenstein in
sod. (2015) so s pomocjo fenotipizacijskih plos¢ic raz-
likovali znacilnosti metabolnih procesov posameznih
endofitskih gliv, med katerimi je bila gliva A. pullulans
uvr$¢ena med generaliste. Ugotovili so, da preucevani sev
A. pullulans preferira manj kisle razmere, kot ostale testi-
rane glive in bolje izkori$¢a fenolne spojine. Za doseganje
ucinkovitih rezultatov predlagajo standardizirano gojen-
je in dolocitev rastnih razmer opazovanih gliv.

2.1.2.4 Uporaba MALDI-TOF masne spektrometrije

Analiti¢cna metoda masne spektrometrije MAL-
DI-TOF (angl. matrix assisted laser desorption ioniza-
tion-time of flight) omogoc¢a identifikacijo bakterij in
gliv tako, da se peptidni masni »prstni odtis« (PMF) ne-
znanega organizma primerja s PMF v podatkovni zbirki
sistema. Delci v vzorcu se ionizirajo in se lo¢ijo glede na
razmerje med maso in nabojem, izmerjeno z dolo¢anjem
¢asa, ki ga delci potrebujejo za pot do detektorjev na kon-
cu merilnih cevi (Rychert, 2019). Poleg identifikacije ta
metoda omogoca tudi karakterizacijo proteinov in meta-
bolitov gliv. Pogosto se za identifikacijo vrst kombinira z
2-D gelsko elektroforezo in kvantitativno verizno reakci-
jo s polimerazo (qQPCR). V primerjavi z zgoraj opisanimi
fenotipskimi metodami identifikacije je metoda MAL-
DI-TOF bistveno hitrej$a in lahko zagotovi identifikaci-
jo organizma v manj kot eni uri (Kozel in Wickes, 2014;
Vikki Warren, 2023). Za identifikacijo kvasovk metoda
daje ucinkovite rezultate in omogoca razlikovanje med
vrstami oziroma kompleksi, ki jih je s konvencionalnimi
metodami tezje dolo¢iti. Tezava pri identifikaciji gliv je
lahko v razli¢nih analizah proteinov, saj na te lahko vpli-
va starost kulture, iz katere je vzorec pridobljen (Chun
in sod., 2022; De Carolis in sod., 2012; Siller-Ruiz in
sod., 2017). Magoye in sod. (2020) so v raziskavi preu-
¢evali tolerantnost kvasovk na spojine s protiglivi¢nim
delovanjem (kaptan, ciprodinil, difenokonazol ipd.). Z
MALDI-TOF tehniko so identificirali seve vrste A. pul-
lulans iz vzorcev tal, listov, cvetov in plodov cesenj ter
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jablane. Ugotovili so, da je bila gliva A. pullulans izolira-
na pri vseh testiranih protiglivi¢nih spojinah, razen pri
piridinkarboksamidu, kar nakazuje, da je na te spojine
tolerantna. Pri nekaterih izolatih rast glive A. pullulans ni
bila inhibirana niti pri velikih koncentracijah fungicidov
(300 ug ml* kaptana in 128 pug ml” ciprodinila). Pridob-
ljeni rezultati omogocajo vpogled v odpornost med kva-
sovkami in izbiro sevov glive A. pullulans za potencialno
uporabo v kombinacijah s kemi¢nimi sredstvi in kot del
integriranih strategij za varstvo rastlin. Nekateri razisko-
valci so porocali, da jim podatkovna zbirka MALDI-TOF
MS ni omogo¢ila diferenciacijske identifikacije med glivo
A. pullulans in drugimi vrstami znotraj rodu Aureobasi-
dium (Grandhay in sod., 2024).

2.2 TEHNIKE IDENTIFIKACIJE GLIVE A. PULLU-
LANS NA PODLAGI ZAPOREDIJ] DNK

Na podro¢ju mikologije je v zadnjih treh desetletjih
prislo do izjemnega napredka modernih molekularnih
tehnik za identifikacijo gliv, kar je mocno izboljsalo
natan¢nost in  hitrost njihovega taksonomskega
razvr$¢anja. Klju¢ni napredek predstavlja uvedba metod,
ki temeljijo na analizi zaporedij DNK, saj te omogocajo
zanesljivo lo¢evanje vrst, tudi v primerih morfolosko po-
dobnih ali filogenetsko sorodnih organizmov (Kozel in
Wickes, 2014).

Med sodobne molekularne pristope sodijo razli¢ne
izvedbeveriznereakcijespolimerazo (PCR),kiomogocajo
pomnozevanje specificnih genskih oznacevalcev (¢rtnih
kod). Tem v nadaljnjem koraku sekvenciranja, kot je
sekvenciranje po Sangerju, dolo¢imo zaporedje nukle-
otidov, prek katerega lahko identificiramo neznano vrsto.
Za identifikacijo vrst se uporabljajo tudi razli¢ne izvedbe
PCR, kot so konvencionalni PCR, PCR v realnem ¢asu
(qPCR), multipleksni (hkratni) PCR in digitalni PCR. Te
tehnike omogocajo detekcijo in kvantifikacijo specifi¢énih
genskih oznacevalcev. V zadnjem casu se zaradi niZanja
cen sekvenciranja pogosto izvaja sekvenciranje celotnega
genoma (WGS), ki omogoca celovito filogenetsko ana-
lizo in odkrivanje populacijske raznolikosti znotraj vrste
(Kozel in Wickes, 2014; Venbrux in sod., 2023).

2.2.1 Dolocanje zaporedij DNK ¢rtnih kod

Za dolocanje zaporedij DNK izbranih genet-
skih oznacevalcev oziroma ¢rtnih kod je treba najprej
tar¢na zaporedja namnoziti z verizno reakcijo s polim-
erazo (PCR), pri kateri se encimsko pomnozi izbrani del
tar¢nega zaporedja DNK. Tako se pridobi veliko Stevilo
kopij izbranega zaporedja, ki ga je nato mogoce sekvenci-

rati in primerjati z referen¢nimi zaporedji v podatkovnih
zbirkah (Mullis, 1990).

PCR je zato osrednja tehnika pri Stevilnih moleku-
larnih metodah identifikacije gliv, kot glavna diagnosti¢-
na strategija ali kot eden izmed preliminarnih korakov v
izvedbi diagnosti¢nega testa. Prednosti metod, ki temelji-
jo na PCR in sekvenciranju, so predvsem velika obcutlji-
vost, moznost identifikacije iz majhne koli¢ine materiala,
hitrost ter uporabnost tudi pri organizmih, ki jih je tezko
ali nemogoce gojiti v laboratorijskih razmerah. Klju¢na
pa je izbira ustreznega genetskega oznacevalca, saj edin-
stvenega optimalnega tar¢nega gena za vse fitopatogene
glive in oomicete ne obstaja. Izbira markerja je zato od-
visna od preucevane vrste oziroma $ire taksonomske
skupine gliv (Schena in sod., 2013).

Za identifikacijo vrst gliv se uporablja ve¢ pristo-
pov genotipske identifikacije, najpogosteje z dolo¢anjem
zaporedij standardnih ribosomskih in proteinsko ko-
dirajo¢ih oznacevalcev. Med ribosomskimi oznaceval-
ci se najpogosteje uporabljajo regija ITS, ki predstavlja
primarno glivno DNK oziroma 28S/LSU, vklju¢no z re-
gijo D1/D2, ter pri nekaterih skupinah tudi intergenski
vmesnik IGS (Kozel in Wickes, 2014). Kadar ITS ne
omogoca zadostne locljivosti med sorodnimi vrstami, se
uporabljajo dodatni proteinsko kodirajoci oznacevalci,
kot so translacijski elongacijski faktor TEF-1a (TEF1a),
B-tubulin (B-TUB ali TUB2) in gen za RNK-polimerazo
IT (RPB2) (Schena in sod., 2013; Zajc in sod., 2020).

Pri identifikaciji vrst iz rodu Aureobasidium je izbira
ustreznega DNK oznacevalca posebej pomembna, saj
lahko en sam marker omogoca le omejeno lo¢ljivost med
filogenetsko sorodnimi vrstami. Regija ITS je uporabna
za zaletno identifikacijo gliv, vendar pri kompleksnih
sorodnih vrstah pogosto ne zadostuje za zanesljivo raz-
mejitev na ravni vrste. Pri rodu Aureobasidium so bile
za taksonomsko in filogenetsko razmejitev uporablje-
ne kombinacije ribosomskih in proteinsko kodirajocih
oznacevalcev, predvsem ITS rDNK, del velike podenote
ribosomske DNK oziroma 28S/LSU rDNK, intergenski
vmesnik IGS1, TEF1a, B-tubulin (3-TUB) in RPB2 (Gos-
tincar in sod., 2014; Zalar in sod., 2008). Zato je za potr-
ditev vrste A. pullulans oziroma razlikovanje med sorod-
nimi vrstami, kot so A. melanogenum, A. subglaciale in
A. namibiae, priporocljiv ve¢lokusni pristop. Pri tem se
ITS lahko uporabi kot zacetni marker, za vecjo locljivost
pa se ga dopolni z LSU in vsaj enim ali ve¢ proteinsko
kodirajoc¢imi geni, na primer TEF 1w, -TUB in/ali RPB2.
Pri diagnosti¢ni uporabi je pomembno tudi, da se pri-
dobljena zaporedja primerjajo z zanesljivimi referen¢ni-
mi zaporedji tipskih oziroma dobro opredeljenih sevov
(Gostincar in sod., 2014).

Trenutno je v rutinski diagnostiki gliv pogosto upo-
rabljen pristop sekvenciranja D1/D2 velike podenote
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ribosomske DNK ali regije ITS iz DNK ¢iste kulture.
Pridobljena zaporedja se nato analizirajo z ustreznimi
bioinformatskimi orodji in primerjajo z referen¢nimi
zaporedji v podatkovnih zbirkah, kot sta GenBank ali
UNITE. Pri nekaterih skupinah kvasovk in kvasovkam
podobnih gliv lahko Ze zaporedja D1/D2 LSU omogocajo
identifikacijo do ravni vrste, medtem ko je pri drugih
skupinah potrebna dodatna analiza ITS ali drugih
markerjev. Ker imajo nekateri ribosomski oznacevalci
omejeno locljivost med tesno sorodnimi vrstami, se za
zanesljivo vrstno identifikacijo vse pogosteje uporabljajo
kombinacije ve¢ markerjev. Taksen veclokusni pristop
omogoca natancnejso filogenetsko razmejitev, zmanjsuje
moznost napacne identifikacije in je posebej pomemben
pri taksonomsko kompleksnih rodovih, kot je Aureoba-
sidium (Gostincar in sod., 2014; Kozel in Wickes, 2014;
Venbrux in sod., 2023; Vikki Warren, 2023; Zalar in sod.,
2008).

2.2.2  Specificne metode identifikacije in diagnostike
na podlagi PCR (cPCR, qPCR, ddPCR, RAPD,
LAMP)

Pri metodah, ki temeljijo na PCR, je smiselno ra-
zlikovati med identifikacijo neznanega izolata ter ciljno
diagnostiko oziroma detekcijo vnaprej opredeljene
vrste, skupine vrst ali seva. Identifikacija neznanih izola-
tov obicajno temelji na dolo¢anju zaporedij, ustreznih
DNK oznacevalcev in primerjavi pridobljenih zaporedij
z referenénimi zaporedji v podatkovnih zbirkah.
Nasprotno pa so metode, kot so konvencionalni PCR s
specifi¢cnimi zacetnimi oligonukleotidi, qPCR, ddPCR in
LAMP, praviloma ciljno usmerjene diagnosti¢ne metode.
Njihov namen je potrditi ali zaznati prisotnost vnaprej
dolo¢enega organizma na podlagi specifi¢nega tarénega
zaporedja. Zato je pri teh metodah klju¢na ustrezna zas-
nova zacetnih oligonukleotidov oziroma sond, ki morajo
omogocati razlikovanje tar¢nega organizma od sorodnih
vrst ali netar¢nih mikroorganizmov v vzorcu.

Osnovni nacin ciljne molekularne diagnostike je
konvencionalni PCR (cPCR), pri katerem se uporabl-
jajo vrstno, skupinsko ali sevno specificni zacetni oli-
gonukleotidi za pomnoZevanje izbranega dela glivne
DNK. Rezultati so prikazani kot prisotnost ali odsotnost
pomnozka pric¢akovane velikosti po locevanju z gelsko
elektroforezo. Tak$en pristop je uporaben predvsem,
ko je tar¢ni organizem ze vnaprej opredeljen, metoda
pa sluzi potrditvi njegove prisotnosti v ¢isti kulturi ali
kompleksnem vzorcu (Kozel in Wickes, 2014). Pri rodu
Aureobasidium so bile razvite razli¢ne metode na osnovi
PCR za razlikovanje vrst ali sevov. Yurlova in sod. (1996)
so nadgradili cPCR z zacetnimi oligonukleotidi 5.8s-R
in LR7 z restrikcijsko analizo pomnozkov z encimi Alul,
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Ddel, Hhal, MspI in Rsal, pri ¢emer so za posamezne
vrste in izolate dobili znadilne vzorce fragmentov (PCR
ribotipizacija).

PCR v realnem c¢asu oziroma qPCR omogoca de-
tekcijo in kvantifikacijo tarénih nukleinskih kislin z mer-
jenjem fluorescence med potekom pomnozevanja. V di-
agnostiki gliv se uporablja predvsem za hitro potrjevanje
prisotnosti znanih vrst ali sevov ter za oceno koli¢ine
taréne DNK v vzorcu (Kozel in Wickes, 2014; Mackay,
2004). Spremljanje fluorescence omogocajo nespecifi¢na
vezavna barvila, kot sta SYBR Green ali EvaGreen, ali
specifi¢ne fluorescencno oznacene hibridizacijske sonde,
ki povecajo specifi¢nost detekcije (Mackay, 2004). Med
fazo podaljsevanja aktivnost DNK polimeraze razcepi
sondo, kar se v rezultatih pokaze kot povelanje fluo-
rescence (Heid in sod., 1996; Kozel in Wickes, 2014).
Zanesljiva uporaba qPCR zaradi specificnosti zahteva
optimizacijo ekstrakcije in ¢iS¢enja DNK, izbiro ustrezne
tarne regije, preverjanje specificnosti zacetnih oligo-
nukleotidov oziroma sond ter validacijo metode glede
obcutljivosti, specifi¢nosti, ponovljivosti in natan¢nosti.
Poleg tega je treba upostevati moznost zaznave DNK iz
odmrlih celic, prisotnost inhibitorjev PCR in vpliv kako-
vosti vzorca na rezultat (Loncaric in sod., 2008; Schena
in sod., 2013; Venbrux in sod., 2023). Loncaric in sod.
(2008) so razvili sevno specifi¢cno in ob¢utljivo metodo
za identifikacijo dveh sevov glive A. pullulans, ki se upo-
rabljata kot bioti¢na agensa proti hrusevemu ozigu, s
pomocjo hkratne analize PCR. Taksen pristop omogoca
razlikovanje izbranih sevov znotraj vrste, vendar gre za
ciljno diagnostiko znanih sevov in ne za splo$no identifi-
kacijo neznanih izolatov.

Poleg omenjenih tehnik PCR se za detekcijo in
determinacijo gliv uporablja tudi ddPCR (angl. digi-
tal droplet PCR), ki je novej$a tehnika verizne reakcije
s polimerazo. Temelji na razdelitvi reakcijske mesanice
v veliko $tevilo nanolitrskih kapljic, v katerih poteka
pomnozevanje tarcne DNK. Po koncani reakciji se posa-
mezne kapljice opredelijo kot pozitivne ali negativne
glede na prisotnost fluorescence, kar omogoca absolutno
kvantifikacijo tar¢ne nukleinske kisline brez uporabe ka-
libracijske krivulje. V primerjavi s QPCR je ddPCR po-
gosto natan¢nejsi pri majhnih koncentracijah tarée, manj
obcutljiv na inhibitorje PCR in uporaben za zaznavanje
majhnih razlik v koli¢ini tar¢ne DNK (Selvaraj in sod.,
2019; Taylor in sod., 2017; Venbrux in sod., 2023).

Za razvoj sevno specificnih diagnosti¢nih orodij
se lahko uporablja tudi tehnika nakljuéno pomnozenih
polimorfnih DNK (angl. random amplified polymor-
phic DNA - RAPD), pri kateri se s kratkimi naklju¢nimi
zacetnimi oligonukleotidi pomnozijo fragmenti razli¢nih
dolzin. Ti fragmenti lahko predstavljajo polimorfizme,
znacilne za posamezne seve ali populacije. Ker je me-
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toda obcutljiva na reakcijske razmere, se RAPD pogosto
uporablja kot izhodi$ce za razvoj bolj specificnih mark-
erjev, na primer SCAR markerjev (Di Francesco in sod.,
2018; Urzi in sod., 1999). Di Francesco in sod. (2018)
so z uporabo RAPD-PCR molekularno karakterizirali
seva L1 in L8 ter razvili SCAR zacdetne oligonukleotide,
ki omogocajo razlikovanje teh dveh sevov od drugih
populacij vrste A. pullulans. V nadaljevanju so metodo
povezali z ddPCR za dolocanje specifi¢nosti in absolutne
koli¢ine DNK oziroma celic izbranih sevov.

Med ciljno usmerjene molekularne diagnosti¢ne
metode spada tudi LAMP (angl. loop-mediated isother-
mal amplification), izotermna metoda pomnozevanja
nukleinskih kislin. Temelji na uporabi ve¢ zacetnih oli-
gonukleotidov, ki prepoznajo ve¢ regij taréne DNK, in
DNK-polimeraze z aktivnostjo izpodrivanja verige.
Reakcija poteka pri stalni temperaturi, obi¢ajno med 60
in 65 °C, rezultati pa so lahko vidni Ze v 30 do 60 minu-
tah. Produkte LAMP je mogoce zaznati z barvnimi spre-
membami, fluorescenco, na trakovih z lateralnim tokom,
agregacijo nanodelcev ali drugimi nacini detekcije.
Zaradi enostavnejse opreme in hitre izvedbe je metoda
potencialno uporabna za terensko diagnostiko, vendar
zahteva zelo natan¢no zasnovo zacetnih oligonukleoti-
dov in skrbno validacijo specifi¢nosti, da ne pride do
napac¢no pozitivnih rezultatov (Ivanov in sod., 2021;

Niessen, 2015).

2.2.3 Sekvenciranje celotnega genoma

Sekvenciranje celotnega genoma (angl. whole geno-
me sequencing - WGS) je tehnika, ki omogoca natan¢-
no branje in analizo celotne DNK sekvence organizma
(Lu in sod., 2025). Vrste znotraj rodu Aureobasidium se
najpogosteje dolocajo na podlagi veclokusnih analiz raz-
li¢nih regij rDNK genskih skupin. Uporaba hi$nih genov
se je izkazala za u¢inkovito pri filogenetski analizi. Gos-
tincar in sod. (2014) so s pomoc¢jo de novo sekvenciranja
celotnega genoma stiri varietete glive A. pullulans prevrs-
tili v samostojne vrste. Raziskani genomi so imeli od 25.4
do 29.6 milijonov baznih parov (Mb) in so kodirali med
10.000 in 12.000 predvidenih proteinov. Ve¢ina identifi-
ciranih proteinov je bila znacilna za vse §tiri opazovane
vrste. Proteini imajo pomembno vlogo v biotehnologiji in
varstvu okolja. Ugotovili so tudi, da je ena od Stirih vrst
vsebovala homologe genov, ki so vkljuceni v biosintezo
aureobasidina A (ABAI gen), kar nakazuje, da tvorjenje
omenjene protiglivi¢ne snovi ni univerzalna znacilnost
med sevi glive A. pullulans. Uporabili so razlicne gene,
ki kodirajo proteine: aktin (ACT), B-tubulin (BtuB), kal-
modulin (CAL), hitin sintetazo (CHS), NAD-odvisno
glicerol-3-fosfat dehidrogenazo (GPD), gene za RNK
polimerazo 1 (RPBI), RNK polimerazo 2 (RPB2) in fak-

tor podaljSevanja prevajanja la (TEF1a). Nasteti geni so
bili uporabljeni za prikaz razlik med $tirimi vrstami glive
Aureobasidium. Analiza 50 genomov sevov, podobnih A.
pullulans, pridobljenih iz razli¢nih geografskih lokacij in
okoljskih razmer, je razkrila homogeno genetsko struk-
turo populacij vrst in visoko stopnjo rekombinacije. To je
potrdilo generalisti¢ni znacaj glive A. pullulans in njeno
zmoznost uspevanja v razli¢nih in ekstremnih okoljih, ne
da bi se specializirala na habitate na ravni genoma. Taks-
no delovanje glive je lahko povezano z dobro razprsitvijo
spor in veliko sposobnostjo rekombinacije (Gostin¢ar in
sod., 2019).

3 ZAKLJUCEK

Poliekstremotolerantna gliva A. pullulans je zara-
di razdirjenosti, fenotipske plasticnosti, presnovne
raznolikosti in antagonisti¢nega delovanja pomembna
tako v biotehnologiji kot v bioti¢cnem varstvu rastlin.
Ucinkovita je pri pri zaviranju $tevilnih fitopatogenih
gliv, ki povzrocajo bolezni na rastlinah in pridelkih po
spravilu (Chen in sod., 2018; Igbal in sod., 2023). Poleg
sekundarnih metabolitov s protiglivi¢cnim delovanjem,
tvori tudi industrijsko pomemben biopolimer pululan
in druge metabolite (De Lucca & Walsh, 1999; Rai et
al,, 2021; Yurlova & De Hoog, 1997). Zaradi fenotipske
plasti¢nosti in prilagodljivosti na ekstremne razmere je
razirjena v Stevilnih habitatih po svetu. Posledi¢no se
gliva A. pullulans prilagaja razliénim rastnim razmeram
s spreminjanjem morfologije, ki se lahko razlikuje tudi
znotraj vrste (Di Francesco in sod., 2023; Gostinéar in
sod., 2011; Slepecky in Starmer, 2009). Vrsta A. pullulans
ima nekatere znacilne morfoloske lastnosti, kot so prozo-
rne vegetativne hife s Sirino od 3 do 12 um in ameroko-
nidije, ki so pogosto tvorjeni sinhrono v tesnih skupkih.
V preteklosti je bila identifikacija glive A. pullulans osno-
vana na morfoloskih kljucih in mikroskopiji (Domsch in
sod., 2007). Zaradi fenotipske plasti¢nosti in enostavne
prilagodljivosti na rastne razmere zanasanje izklju¢no na
morfologke znacilnosti za identifikacijo in determinacijo
vrste A. pullulans ni priporocljivo, poleg tega pa napre-
dek v molekularnih tehnikah identifikacije v zadnjih
desetletjih omogoca zanesljive in natan¢ne rezultate (Di
Francesco in sod., 2023; Koren in sod., 2015; Moore in
sod., 2011). Za doseganje zanesljivih rezultatov je potreb-
no slediti standardiziranim postopkom pridobivanja in-
okuluma in gojenja za pregledovanje morfoloskih znakov
ter izolacije DNK in postopka sekvenciranja za moleku-
larno identifikacijo glive A. pullulans (Chen in sod., 2018;
Fischer in Dott, 2002; Schena in sod., 2013). Fizioloski,
biokemi¢ni in proteotipski pristopi, kot so asimilacijski
testi, sistemi API, VITEK 2, Biolog, MALDI-TOF MS in
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drugi omogocajo dodatno karakterizacijo presnovnih,
rastnih in proteomskih znacilnosti izolatov. Ti pristopi
so posebej uporabni za primerjavo sevov, opis funkcion-
alnih lastnosti in izbiro kandidatov za bioti¢no varstvo,
vendar njihova uporabnost za identifikacijo vrst ostaja
odvisna od standardizacije postopkov,razmer gojenja in
kakovosti podatkovnih zbirk. Zato se obravnavajo kot
dopolnilne metode, ki prispevajo k celovitejsi opredel-
itvi izolata (Kozel in Wickes, 2014; Vikki Warren, 2023).
Najzanesljivej$o identifikacijo vrste A. pullulans in so-
rodnih vrst rodu Aureobasidium omogoc¢ajo molekularni
pristopi. Sekvenciranje regij ITS in D1/D2 LSU je upor-
abno za zacetno identifikacijo, vendar pri sorodnih vrstah
pogosto ni dovolj lo¢ljivo. Zato je za zanesljivo razme-
jitev vrst priporocljiv veclokusni pristop, ki vkljucuje
ribosomske oznacevalce in proteinsko kodirajoée gene,
kot so TEF1a, B-tubulin in/ali RPB2 (Gostincar in sod.,
2014; Zalar in sod., 2008). PCR osnovane metode, kot so
cPCR, qPCR, multiplex PCR, ddPCR in LAMP, imajo
pomembno vlogo predvsem v ciljni diagnostiki, detekeiji
in kvantifikaciji znanih vrst ali sevov, medtem ko sekven-
ciranje celotnega genoma omogoca najvisjo locljivost pri
proucevanju genetske raznolikosti, filogenetskih odnos-
ov in razlik med sevi ter vrstami (Gostincar in sod., 2014,
2019; Lu in sod., 2025).

4 ZAHVALA

Delo mlade raziskovalke je podprto v sklopu razisk-
ovalne skupine P4-0431 in projekta J4-50140 in finan-
cirano s strani Javne agencije za znanstvenoraziskovalno
in inovacijsko dejavnost Republike Slovenije (ARIS).

5 VIRI

Abbey, J. A., Percival, D., Abbey, Lord, Asiedu, S. K., Prithi-
viraj, B., & Schilder, A. (2019). Biofungicides as alternati-
ve to synthetic fungicide control of grey mould (Botrytis
cinerea)-prospects and challenges. Biocontrol Science and
Technology, 29(3), 241-262. https://doi.org/10.1080/09583
157.2018.1548574

Atanasova, L., & Druzhinina, L. S. (2010). Global nutrient pro-
filing by Phenotype MicroArrays: a tool complementing
genomic and proteomic studies in conidial fungi. Journal
of Zhejiang University SCIENCE B, 11(3), 151-168. https://
doi.org/10.1631/jzus.B1000007

Ayaz, M., Li, C.-H., Ali, Q., Zhao, W, Chi, Y.-K., Shafiq, M., Ali,
E, Yu, X.-Y, Yu, Q. Zhao, J.-T,, Yu, J.-W,, Qi, R.-D., & Hu-
ang, W.-K. (2023). Bacterial and fungal biocontrol agents
for plant disease protection: Journey from lab to field, cur-
rent status, challenges, and global perspectives. Molecules,
28(18), 6735. https://doi.org/10.3390/molecules28186735

Bencheqroun, S. K., Bajji, M., Massart, S., Labhilili, M., Jaafari,

10 | Acta agriculturae Slovenica, 122/2 - 2026

S. El, & Jijakli, M. H. (2007). In vitro and in situ study of
postharvest apple blue mold biocontrol by Aureobasidium
pullulans: Evidence for the involvement of competition for
nutrients. Postharvest Biology and Technology, 46(2), 128—
135. https://doi.org/10.1016/j.postharvbio.2007.05.005

Cabi Database Index Fungorium. (2025). Pridobljeno s https://
www.speciesfungorum.org/

Campana, R., Fanelli, F, & Sisti, M. (2022). Role of melanin in
the black yeast fungi Aureobasidium pullulans and Zalaria
obscura in promoting tolerance to environmental stresses
and to antimicrobial compounds. Fungal Biology, 126(11-
12), 817-825. https://doi.org/10.1016/j.funbio.2022.11.002

Castoria, R., De Curtis, E, Lima, G., Caputo, L., Pacifico, S., &
De Cicco, V. (2001). Aureobasidium pullulans (LS-30) an
antagonist of postharvest pathogens of fruits: study on its
modes of action. Postharvest Biology and Technology, 22(1),
7-17. https://doi.org/10.1016/5S0925-5214(00)00186-1

Chen, P-H., Chen, R.-Y., & Chou, J.-Y. (2018). Screening and
evaluation of yeast antagonists for biological control of
Botrytis cinerea on strawberry fruits. Mycobiology, 46(1),
33-46. https://doi.org/10.1080/12298093.2018.1454013

de Hoog, G. S., & Yurlova, N. A. (1994). Conidiogenesis, nutri-
tional physiology and taxonomy of Aureobasidium and
Hormonema. Journal of Microbiology, 65(1), 41-54. https://
doi.org/10.1007/BF00878278

De Lucca, A. ], & Walsh, T. J. (1999). Antifungal peptides:
Novel therapeutic compounds against emerging patho-
gens. Antimicrobial Agents and Chemotherapy, 43(1), 1-11.
https://doi.org/10.1128/AAC.43.1.1

Devadas, S. M., Ballal, M., Prakash, P, Hande, M., Bhat, G., &
Mohandas, V. (2017). Auxanographic carbohydrate assimi-
lation method for large scale yeast identification. Journal
of Clinical and DiagnosticRresearch, 11(4), DC01-DCO03.
https://doi.org/10.7860/JCDR/2017/25967.9653

Di Francesco, A., Calassanzio, M., Ratti, C., Mari, M., Folchi,
A., & Baraldi, E. (2018). Molecular characterization of the
two postharvest biological control agents Aureobasidium
pullulans L1 and L8. Biological Control, 123, 53-59. https://
doi.org/10.1016/j.biocontrol.2018.05.005

Di Francesco, A., Zajc, J., & Stenberg, J. A. (2023). Aureoba-
sidium spp.: Diversity, versatility, and agricultural utility.
Horticulturae, 9(1), 59-71. https://doi.org/10.3390/horti-
culturae9010059

Dik, A. J., & Elad, Y. (1999). Comparison of antagonists of
Botrytis cinerea in greenhouse-grown cucumber and
tomato under different climatic conditions. European
Journal of Plant Pathology, 105(2), 123-137. https://doi.
org/10.1023/A:1008778213278

Domsch, H. K., Gams, W., & Anderson, T. H. (2007). Compen-
dium of soil fungi (2nd ed.). IHW-Verlag.

El-Baky, N. A., & Amara, A. A. A. E (2021). Recent approaches
towards control of fungal diseases in plants: An updated re-
view. Journal of Fungi, 7(11), 900. https://doi.org/10.3390/
jof7110900

FAO. (2019). Pridobljeno s https://www.fao.org/newsroom/
detail/New-standards-to-curb-the-global-spread-of-plant-
-pests-and-diseases/en

Fischer, G., & Dott, W. (2002). Quality assurance and good
laboratory practice in the mycological laboratory — com-



Tradicionalni in novejsi pristopi pri identificiranju/diagnosticiranju ... Aureobasidium pullulans (de Bary & Lowenthal) G.Arnaud

pilation of basic techniques for the identification of fungi.
International Journal of Hygiene and Environmental Health,
205(6), 433-442. https://doi.org/10.1078/1438-4639-00190

Freimoser, E M., Rueda-Mejia, M. P, Tilocca, B., & Migheli,
Q. (2019). Biocontrol yeasts: mechanisms and applications.
World Journal of Microbiology and Biotechnology, 35(10),
154. https://doi.org/10.1007/s11274-019-2728-4

Gostincar, C., Grube, M., & Gunde-Cimerman, N. (2011). Evo-
lution of fungal pathogens in domestic environments? Fun-
gal Biology, 115(10), 1008-1018. https://doi.org/10.1016/j.
funbio.2011.03.004

Gostincar, C., Ohm, R. A., Kogej, T., Sonjak, S., Turk, M., Zajc,
J., Zalar, P, Grube, M., Sun, H., Han, J., Sharma, A., Chi-
niquy, J., Ngan, C., Lipzen, A., Barry, K., Grigoriev, 1. V, &
Gunde-Cimerman, N. (2014). Genome sequencing of four
Aureobasidium pullulans varieties: biotechnological poten-
tial, stress tolerance, and description of new species. BMC
Genomics, 15(1), 549. https://doi.org/10.1186/1471-2164-
15-549

Gostinéar, C., Turk, M., Zajc, J., & GundeXCimerman, N.
(2019). Fifty Aureobasidium pullulans genomes reve-
al a recombining polyextremotolerant generalist. Envi-
ronmental Microbiology, 21(10), 3638-3652. https://doi.
org/10.1111/1462-2920.14693

Heid, C. A., Stevens, J., Livak, K. J., & Williams, P. M. (1996).
Real time quantitative PCR. Genome Research, 6(10), 986—
994. https://doi.org/10.1101/gr.6.10.986

Hermanides-Nijhof, E. J. (1977). Aureobasidium and allied ge-
nera. Studies in Mycology, 15, 141-177.

Igbal, M., Andreasson, E., & Stenberg, J. A. (2023). Biological
control of strawberry diseases by Aureobasidium pullulans
and sugar beet extract under field conditions. Journal of
Plant Pathology, 105(3), 933-941. https://doi.org/10.1007/
$42161-023-01408-y

Ivanov, A. V., Safenkova, I. V., Zherdev, A. V., & Dzantiev, B. B.
(2021). The potential use of isothermal amplification assays
for in-field diagnostics of plant pathogens. Plants, 10(11),
2424. https://doi.org/10.3390/plants10112424

Joyanes, P, del Carmen Conejo, M., Martiinez-Martiinez, L., &
Perea, E. J. (2001). Evaluation of the VITEK 2 system for
the identification and susceptibility testing of three species
of nonfermenting Gram-negative rods frequently isolated
from clinical samples. Journal of Clinical Microbiology,
39(9), 3247-3253. https://doi.org/10.1128/JCM.39.9.3247-
3253.2001

Koren, S., Kova¢, M., & Toplak, N. (2015). Who lives in our
dishwasher? Preliminar results of fungal metagenomic ana-
lysis of household dishwashers. Acta Agriculturae Slovenica,
106(1). https://doi.org/10.14720/aas.2015.106.1.1

Kozel, T. R., & Wickes, B. (2014). Fungal diagnostics. Cold
Spring Harbor Perspectives in Medicine, 4(4), 14 str. https://
doi.org/10.1101/cshperspect.a019299

Land, G. A., Harrison, B. A., Hulme, K. L., Cooper, B. H,, &
Byrd, J. C. (1979). Evaluation of the new API 20C strip for
yeast identification against a conventional method. Jour-
nal of Clinical Microbiology, 10(3), 357-364. https://doi.
0rg/10.1128/jcm.10.3.357-364.1979

Lima, G., Ippolito, A., Nigro, E, & Salerno, M. (1997). Effecti-
veness of Aureobasidium pullulans and Candida oleophila

against postharvest strawberry rots. Postharvest Biology
and Technology, 10(2), 169-178. https://doi.org/10.1016/
$0925-5214(96)01302-6

Loncaric, I., Donat, C., Antlinger, B., Oberlerchner, J. T., Heis-
senberger, B., & Moosbeckhofer, R. (2008). Strain-specific
detection of two Aureobasidium pullulans strains, fungal
biocontrol agents of fire blight by new, developed mul-
tiplex-PCR. Journal of Applied Microbiology, 104(5), 1433-
1441. https://doi.org/10.1111/j.1365-2672.2007.03668.x

Lu, Y., Li, M., Gao, Z., Ma, H., Chong, Y., Hong, J., Wu, J., Wu,
D., Xi, D., & Deng, W. (2025). Advances in whole genome
sequencing: Methods, tools, and applications in popula-
tion genomics. International Journal of Molecular Sciences,
26(1), 372. https://doi.org/10.3390/ijms26010372

Mackay, I. M. (2004). Real-time PCR in the microbiology labo-
ratory. Clinical Microbiology and Infection, 10(3), 190-212.
https://doi.org/10.1111/j.1198-743X.2004.00722.x

Moore, D., Robson, G. D., & Trinci, A. P. ]. (2011). 21st Century
guidebook to fungi. Cambridge University Press.

Mullis, K. B. (1990). The unusual origin of the polymerase cha-
in reaction. Scientific American, 262(4), 56-65. https://doi.
org/10.1038/scientificamerican0490-56

MYCOBANK database. (2026). Pridobljeno s https://www.my-
cobank.org/

Niessen, L. (2015). Current state and future perspectives of lo-
op-mediated isothermal amplification (LAMP)-based diag-
nosis of filamentous fungi and yeasts. Applied Microbiology
and Biotechnology, 99(2), 553-574. https://doi.org/10.1007/
s00253-014-6196-3

Pertot, 1., Giovannini, O., Benanchi, M., Caffi, T., Rossi, V., &
Mugnai, L. (2017). Combining biocontrol agents with diffe-
rent mechanisms of action in a strategy to control Botrytis
cinerea on grapevine. Crop Protection, 97, 85-93. https://
doi.org/10.1016/j.cropro.2017.01.010

Prasongsuk, S., Lotrakul, P,, Ali, I., Bankeeree, W., & Punna-
payak, H. (2018). The current status of Aureobasidium pul-
lulans in biotechnology. Folia Microbiologica, 63(2), 129-
140. https://doi.org/10.1007/s12223-017-0561-4

Rai, M., Wypij, M., Ingle, A. P.,, Trzcinska-Wencel, J., & Go-
linska, P. (2021). Emerging trends in pullulan-based anti-
microbial systems for various applications. International
Journal of Molecular Sciences, 22(24), 13596. https://doi.
org/10.3390/ijms222413596

Roca-Couso, R., Flores-Félix, J. D., & Rivas, R. (2021). Me-
chanisms of action of microbial biocontrol agents against
Botrytis cinerea. Journal of Fungi, 7(12), 1045. https://doi.
org/10.3390/j0f7121045

Santos, A., Sanchez, A., & Marquina, D. (2004). Yeasts as bio-
logical agents to control Botrytis cinerea. Microbiological
Research, 159(4), 331-338. https://doi.org/10.1016/j.mic-
res.2004.07.001

Schena, L., Li Destri Nicosia, M. G., Sanzani, S. M., Faedda, R.,
Ippolito, A., & Cacciola, S. O. (2013). Development of qu-
antitative PCR detection methods for phytopathogenic fun-
gi and oomycetes. Journal of Plant Pathology, 95(1), 7-24.
https://www.jstor.org/stable/23721731

Selvaraj, V., Maheshwari, Y., Hajeri, S., & Yokomi, R. (2019).
Droplet Digital PCR for Absolute Quantification of Plant
Pathogens. In S. Khurana & R. Gaur (Eds.), Plant Biotech-

Acta agriculturae Slovenica, 122/2 - 2026

11



K. SAVLI et al.

nology: Progress in Genomic Era (pp. 583-595). Springer.
https://doi.org/10.1007/978-981-13-8499-8_25

Slepecky, R. A., & Starmer, W. T. (2009). Phenotypic plasti-
city in fungi: a review with observations on Aureobasi-
dium pullulans. Mycologia, 101(6), 823-832. https://doi.
org/10.3852/08-197

Taylor, S. C., Laperriere, G., & Germain, H. (2017). Droplet Di-
gital PCR versus qPCR for gene expression analysis with
low abundant targets: from variable nonsense to publica-
tion quality data. Scientific Reports, 7(1), 2409. https://doi.
org/10.1038/s41598-017-02217-x

Urzi, C., De Leo, E, Lo Passo, C., & Criseo, G. (1999). Intra-spe-
cific diversity of Aureobasidium pullulans strains isolated
from rocks and other habitats assessed by physiological
methods and by random amplified polymorphic DNA
(RAPD). Journal of Microbiological Methods, 36(1-2), 95—
105. https://doi.org/10.1016/S0167-7012(99)00014-7

UVHVVR. (2024). Pridobljeno s https://spletni2.furs.gov.si/
FFS/REGSR/FFS_sezn.asp?L=1&S=4&top=1

Venbrux, M., Crauwels, S., & Rediers, H. (2023). Current and
emerging trends in techniques for plant pathogen detection.
Frontiers in Plant Science, 14, 1-25. https://doi.org/10.3389/
fpls.2023.1120968

Vikki Warren. (2023). Identification Methods for Bacteria and
Fungi. NCIMB. Pridobljeno s https://www.ncimb.com/
microbial-identification/identification-methods-for-bacte-
ria-and-fungi/

Xiao, H. S., Chen, R. Y,, Cheng, T. L., Fang, W. T., Hsu, C. H,,
& Chou, J. Y. (2019). Phenotypic plasticity in Aureobasi-

12 | Acta agriculturae Slovenica, 122/2 - 2026

dium pullulans isolates. International Journal of Agricultu-
re and Biology, 22(1), 167-177. https://doi.org/10.17957/
IJAB/15.1047

Yurlova, N. A., & De Hoog, G. S. (1997). A new variety of Au-
reobasidium pullulans characterized by exopolysaccharide
structure, nutritional physiology and molecular featu-
res. Journal of Microbiology, 72(2), 141-147. https://doi.
org/10.1023/A:1000212003810

Yurlova, N. A, Uijthof, J. M. J., & de Hoog, G. S. (1996). Dis-
tinction of species in Aureobasidium and related genera by
PCR-ribotyping. Antonie van Leeuwenhoek, 69(4), 323—
329. https://doi.org/10.1007/BF00399621

Zajc, J., Cernosa, A., Francesco, A. Di, Castoria, R., De Curtis,
E, Lima, G., Badri, H., Jijakli, H., Ippolito, A., Gostincar,
C., Zalar, P, Gunde-Cimerman, N., & Janisiewicz, W. J.
(2020). Characterization of Aureobasidium pullulans isola-
tes selected as biocontrol agents against fruit decay patho-
gens. Fungal Genomics & Biology, 10(1), 163. https://doi.
org/10.35248/2165-8056.20.10.163

Zalar, P,, Gostincar, C., de Hoog, G. S., Ursi¢, V., Sudhadham,
M., & Gunde-Cimerman, N. (2008). Redefinition of Aure-
obasidium pullulans and its varieties. Studies in Mycology,
61, 21-38. https://doi.org/10.3114/sim.2008.61.02

Zhang, D., Spadaro, D., Garibaldi, A., & Gullino, M. L. (2010).
Efficacy of the antagonist Aureobasidium pullulans PL5 aga-
inst postharvest pathogens of peach, apple and plum and its
modes of action. Biological Control, 54(3), 172-180. https://
doi.org/10.1016/j.biocontrol.2010.05.003



