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1 Einleitung

1.1 Humanpathogene Pilze

Pilze sind eukaryotische, ubiquitdr verbreitete, heterotrophe Organismen mit einer sa-
protrophen, mutualistischen oder parasitischen Lebensweise, hdufig mit einer asexuellen
und sexuellen Vermehrungsform und einer weltweiten Verbreitung (Domsch et al.
2007; Schwantes 1996). Morphologisch sind Pilze charakterisiert durch eine einzellige
oder mehrzellige, meist filamentose Grundstruktur mit Zellwénden auf der Basis von
Chitin als molekularem Grundgeriist und weiteren anderen Polysacchariden als zusétzli-
che, quervernetzende Elemente und der Bildung von einfachen Hyphengeflechten oder
Spossmyzelien bis zu Thallus-artigen Hyphengeflechten mit geringerem oder héherem
Differenzierungsgrad (Schwantes 1996). Insgesamt wurden bisher etwa 100.000 taxo-
nomisch beschriebene Arten von unterschiedlichen organischen Substraten, wie verrot-
tenden pflanzlichen Materialien aller Art, Exkrementen, tierischen Substanzen wie Horn
oder Federn, von Kadavern unterschiedlicher Tiergruppen, aus Erde, Luft oder Wasser
isoliert oder als symbiotische Organismen, Kommensalen und Parasiten an lebenden
Pflanzen, Tieren und anderen Pilzen dokumentiert (de Hoog et al. 2014; Domsch et al.
2007; Guarro et al. 2012; Piepenbring 2015; Schwantes 1996). Die Gesamtzahl aller
existierenden Pilzarten wird auf etwa 800.000 bis 5,1 Millionen Arten geschitzt
(Blackwell 2011; Hawksworth 2001; Mora et al. 2011; O'Brien et al. 2005; Schmit und
Mueller 2007; Tedersoo et al. 2014). Etwa 250 der bisher beschriebenen Pilzarten wur-
den als Verursacher von Erkrankungen des Menschen oder verschiedener Tiere doku-
mentiert (Casadevall und Pirofski 2006; Graeme 2014; Nolting und Fegeler 1993), wo-
bei die durch Pilze hervorgerufenen Erkrankungen in vier Kategorien untergliedert

werden (Nolting und Fegeler 1993; Schwantes 1996).

1.1.1 Myzetismus

Als Myzetismus werden Erkrankungen bezeichnet, die auf den Verzehr von giftigen
Pilzen zuriickgefiihrt werden konnen. In diesem Zusammenhang sind im Wesentlichen
verschiedene Arten der Basidiomycota, wie Amanita phalloides (Fr.) Link, Amanita
virosa Bertill.,, Galerina marginata (Batsch) Kiihner und Arten der Gattung Lepiota
(Pers.) Gray von Bedeutung und fiihren weltweit jedes Jahr zu schweren Erkrankungen

mit Organschiden und zu Todesfolgen (Alves et al. 2001; Cappell und Hassan 1992;
1



Enjalbert et al. 2004; Graeme 2014; Hamer et al. 2015; Lima et al. 2012; Nolting und
Fegeler 1993; Santi et al. 2012; Schwantes 1996; Smith und Davis 2015; Vanooteghem
et al. 2014).

1.1.2 Mykotoxikosen

Mykotoxine sind sekundédre Metabolite die von Arten verschiedener Pilzgattungen ge-
bildet werden und durch den Verzehr von stark belasteten Lebens- oder Futtermitteln
unterschiedliche, als Mykotoxikosen bezeichnete Erkrankungsformen hervorrufen kon-
nen (Pitt 2000). Das Spektrum dieser Erkrankungen erstreckt sich von Organschiden
iiber Erkrankungen des Magen-Darm Traktes, Induzierung von Krebserkrankungen,
Schidigungen des Zentralnervensystems, bis hin zu Todesféllen (Cole 1986; Gardiner
und Oldroyd 1965; Lee et al. 2015; Kocube et al. 2013; Mngqgawa et al. 2015; Mulder et
al. 2015; Peraica et al. 2014; Robens und Richard 1992; Robinson et al. 2000; Scott et
al. 2012; Wannop 1961; Yunus et al. 2011). Dabei sind verschiedene Arten der Gattun-
gen Alternaria Nees, Aspergillus P. Micheli ex Haller, Fusarium Link, Penicillium
Link, Stachybotrys Corda und Trichothecium Link als Mykotoxin-bildende Organismen
und die Mykotoxine aus der Gruppe der Aflatoxine auf Grund ihrer weiten Verbreitung
und gesundheitsrelevanten Bedeutung von besonderer Wichtigkeit (Mulder et al. 2015;
Peraica et al. 2014; Robens und Richard 1992; Robinson et al. 2000).

1.1.3 Mykoallergien

Erkrankungen wie Asthma bronchiale, Rhinitis oder andere Erkrankungen der Atemwe-
ge die auf einen andauernden Kontakt mit Pilzsporen oder Pilzfragmenten in der Luft
und eine entsprechende Sensibilisierung des Immunsystems zuriick zu fiihren sind, stel-
len klassische Formen der Mykoallergien dar (Hof 2003; Horner et al. 1995). Von be-
sonderer Bedeutung sind hier verschiedene Arten der Gattungen Alternaria, Aspergillus,
Cladosporium Link, Neurospora Shear & B.O. Dodge, Penicillium, Ulocladium Preuss
und andere stark sporulierende Pilzarten (Delfino et al. 1997; Denning et al. 2006; Hor-
ner et al. 1995). Allerdings konnen auch allergische Reaktionen gegeniiber verschiede-
nen Speisepilzen, Hefen und aus Pilzen gewonnenen Substanzen auftreten (Hof 2003;

Schwantes 1996).



1.1.4 Mykosen

Erkrankungen, die durch eine aktive Besiedlung und Schidigung von Geweben durch
pathogene Pilze und der dauerhaften Etablierung von Pilzelementen im oder am befal-
lenen Subjekt charakterisiert sind, werden als Mykosen bezeichnet (Hof 2003; Nolting
und Fegeler 1993; Schwantes 1996; Seebacher und Blaschke-Hellmessen 1990; Seeliger
und Heymer 1981). Neben der mechanischen und enzymatischen Schiadigung des
Wirtsgewebes kann durch die Produktion von Mykotoxinen und deren Diffusion in das
infizierte Gewebe sowie durch moéglicherweise auftretende allergische Reaktionen eine
Verschlimmerung des Krankheitsbildes und eine zusétzliche Beeintridchtigung des
Wirtsorganismus erfolgen (Degreef 2008; de Hoog et al. 2000, 2014; Hof 2003;
Schwantes 1996). Von den bisher beschriebenen 100.000 Pilzarten sind etwa 100 bis
150 verschiedene Arten als Verursacher von Mykosen oder opportunistischen Infektio-
nen des Menschen und anderer Tiere dokumentiert worden (Casadevall und Pirofski
2006; de Hoog et al. 2014; Nolting und Fegeler 1993), wobei allerdings jeder Pilz der
bei 37°C wachsen kann, theoretisch in der Lage ist Infektionen bei immunsupprimierten

oder anderweitig pradisponierten Individuen zu verursachen (Reiss et al. 2009).

1.1.5 Nomenklatur der Mykosen

Mykosen werden allgemein in Erkrankungen der Haut (Dermatomykosen) und innere
Organe betreffende Erkrankungen (Endomykosen und systemische Mykosen) unterglie-
dert (de Hoog et al. 2014; Nolting und Fegeler 1993, 1987; Reiss et al. 2009; Seeliger
und Heymer 1981). Dermatomykosen werden in oberfldchliche, kutane und subkutane
Mykosen unterteilt (de Hoog et al. 2014; Nolting und Fegeler 1993; Reiss et al. 2009).
Kutane Infektionen durch Dermatophyten werden als Dermatophytosis und das entspre-
chende Krankheitsbild als Tinea bezeichnet (de Hoog et al. 2014; Nolting und Fegeler
1993).



Tabelle 1: Spezifische medizinische Bezeichnung durch Dermatophyten hervorgerufener Erkran-

kungen, die im Rahmen dieser Arbeit untersuchten wurden.

Tinea interdigitalis Infektionen der Zehenzwischenrdume

Tinea pedis Infektionen der Ful3sohle

Tinea manum Infektionen der Handfldche und der Finger

Tinea unguium oder Onycho- Infektionen des Nagels und der Nagelplatte der Zehen- oder
mykose Fingernigel

Durch Schimmelpilze verursachte Mykosen weisen keine einheitlichen Bezeichnungen
auf und werden in der Regel nach dem verursachenden Organismus benannt (de Hoog
et al. 2014; Nolting und Fegeler 1993), wobei verschiedene der durch Schimmelpilze
hervorgerufenen Mykosen unter einem allgemeinen pathologischen Erscheinungsbild
zusammengefasst werden (de Hoog et al. 2014; Nolting und Fegeler 1993; Reiss et al.
2009).

Tabelle 2: Spezifische medizinische Bezeichnung verschiedener durch Schimmelpilze hervorgeru-

fener Erkrankungen, die im Rahmen dieser Arbeit untersucht wurden.

Chromomykose (Chro- Meist kutane bis subkutane Infektionen durch Arten der Gattun-
moblastomykose) gen Cladophialophora, Cladosporium, Fonsecaea und Phialo-

phora nach traumatischen Implantationen

Tinea nigra Kutane Infektionen durch den opportunistischen Pilz Hortaea
werneckii
Onychomykose Infektionen der Nagelmatrix durch pathogene und opportunisti-

sche Schimmelpilze

1.2 D-H-S System nach Rieth (1967)
Das D-H-S System (Rieth) soll als Diagnostik-Methode helfen schnell und einfach eine

zur Behandlung ausreichende Klassifizierung isolierter Pilzstimme zu ermoglichen.
Innerhalb des D-H-S Systems (Rieth) erfolgt keine Klassifizierung der Pilzisolate nach
taxonomischen Gesichtspunkten, statt dessen werden die Isolate in Abhéngigkeit von
der untersuchten Lésion iiberwiegend basierend auf makromorphologischen Merkma-
len, wie Koloniemorphologie, Pigmentierung und Wachstumsgeschwindigkeit in die
drei Erregergruppen Dermatophyten, Hefen und Schimmelpilze untergliedert. Eine
Klassifizierung der Pilzisolate nach dem D-H-S System (Rieth) ermdglicht eine Zuord-
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nung der Pilze in ein existierendes Behandlungsschema auch ohne eine eindeutige taxo-
nomische Bestimmung und damit eine schnellere Therapie des Patienten (Nolting und
Fegeler 1993; Rieth 1967). Detailliertere epidemiologische und 6kologische Fragestel-
lungen lassen sich aber ohne eine eindeutige Kenntnis der involvierten Arten kaum oder
nur in einem sehr begrenztem Rahmen diskutieren und untypische Isolate mit einer ver-
dnderten Koloniemorphologie kdnnen zu falschen Befunden und damit zu erfolglosen

Behandlungen fiihren.

Tabelle 3: Tabellarische Ubersicht der zur Charakterisierung nach dem D-H-S System (Rieth)
verwendeten Merkmale der unterschiedlichen Gruppen (de Hoog et al. 2000; 2014; Hof 2003; Nol-
ting und Fegeler 1993).

Gruppe charakteristische Merkmale

Dermatophyten | Langsames bis moderates Wachstum, iiberwiegend weille bis pastellfarbene
Kolonien; Infektionen der Haut und ihrer Anhangsgebilde, wie Haare und

Négel, fakultativ pathogene Pilze und saprotrophe Organismen

Hefen Rasches, aber begrenztes Wachstum, schmierige bis schleimige, weiche Ko-
lonien ohne Luftmyzel; Infektionen der Haut und ihrer Anhangsgebilde,
Schleimhéute oder feuchter Korperbereiche, wie z.B. Hautfalten, systemische

Erkrankungen und Mykosen innerer Organe, opportunistische Erreger

Schimmelpilze | In der Regel schnelles Wachstum, iiberwiegend kréftig gefarbte Kolonien;
Infektionen der Haut und Néigel, systemische und invasive Mykosen unter-
schiedlicher Organe und Korperregionen iiberwiegend bei immunsupprimier-

ten Individuen, Verletzungsmykosen

1.2.1 Dermatophyten

Als Dermatophyten werden im allgemeinen die Arten der Gattungen Epidermophyton
Sabour., Microsporum Gruby und Trichophyton Malmsten bezeichnet und damit Pilze,
die Keratin als Substrat nutzen und charakteristische Infektionen der oberen Haut-
schicht, Haare und Négel bei gesunden Menschen und Tieren verursachen konnen (Nol-
ting und Fegeler 1993; de Hoog et al. 2014; Reiss et al. 2009; Weitzman und Summer-
bell 1995). Entsprechend ihrer 6kologischen Nische und damit nach dem priméren
Infektionsreservoir werden Dermatophyten in anthropophile, zoophile und geophile
Arten unterteilt (de Hoog et al. 2014; Reiss et al. 2009; Weitzman und Summerbell
1995). Anthropophile Dermatophyten haben ihr Hauptverbreitungsgebiet innerhalb der

menschlichen Population und werden in der Regel durch den Kontakt mit infektiosem
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Material, wie Sporen, Myzelfragmenten oder kolonisierten Haut- und Nagelpartikeln
weiterverbreitet (de Hoog et al. 2014; Effendy 2007; Hammer et al. 2011; Nolting und
Fegeler 1987; Reiss et al. 2009; Weitzman und Summerbell 1995). Zoophile Dermato-
phyten finden sich bevorzugt in Tierpopulationen, wobei eine deutliche Wirtsspezifitit
fiir verschiedene Tiergruppen und -arten beobachtet werden kann (de Hoog et al. 2014;
Nolting und Fegeler 1993; Reiss et al. 2009; Weitzman und Summerbell 1995). Zoophi-
le Dermatophyten sind iiberwiegend Verursacher von mykotischen Erkrankungen bei
Tieren, konnen aber ebenso Infektionen des Menschen hervorrufen, wobei diese meis-
tens durch eine stirkere inflammatorische Reaktion charakterisiert sind (de Hoog et al.
2014; Weitzman und Summerbell 1995). Geophile Dermatophyten sind auf Keratin-
haltigen Materialien, wie Federn, Haaren, Fellresten, Hufen oder Hérnern wachsende,
im Erdboden oder allgemein in der Umwelt verbreitete Organismen und werden haufig
von Federn asymptomatischer Wildvogel isoliert (Mandeel et al. 2011; Weitzman und
Summerbell 1995). Geophile Dermatophyten verursachen selten Erkrankungen bei ge-
sunden Menschen oder Tieren, konnen aber bei immunsupprimierten Personen oder bei
Kontakt mit vorgeschddigten Hautbereichen ebenfalls zu Infektionen fithren (Bohacz
und Kornittowicz-Kowalska 2012; Chabasse et al. 1989; de Hoog et al. 2014; Otcenasek
und Dvordk 1975).

1.2.2 Hefen

Als Hefen werden alle pilzlichen Organismen zusammengefasst, die durch einzellige
Wachstumsstadien, die Vermehrung durch knospende Zellen, Arthrokonidien oder
durch Zellteilung und der Bildung von Spro3myzel oder echten Myzelien und schleimi-
gen, wachsigen oder weichen und iiberwiegend amorphen Kolonien ohne Luftmyzel
charakterisiert sind (de Hoog et al. 2014; Krause und Ulbricht 2000; Reiss et al. 2009;
Schwantes 1996). Hefe-artige Organismen sind eine polyphyletische Formgruppe und
finden sich iiberwiegend in den Abteilungen Ascomycota und Basidiomycota, wobei
auch einige Vertreter der Mucoromycotina unter speziellen Bedingungen Hefe-artige
Entwicklungsstadien zeigen (de Hoog et al. 2014; Gauthier 2015; Nolting und Fegeler
1993; Reiss et al. 2009). Hefen kdnnen ein breites Spektrum unterschiedlicher Myko-
sen, von Infektionen der Haut und der Schleimhiute, der Haare und Nigel, bis hin zu
systemischen Infektionen verursachen, wobei in der Regel eine gesundheitliche Beein-

trachtigung des Wirtes, eine Verdnderung der lokalen mikrobiellen Flora oder eine
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Schadigung des befallenen Organs bzw. Kdorperteils vorliegt (de Hoog et al. 2014; Nol-
ting und Fegeler 1993; Reiss et al. 2009). Die wichtigsten Vertreter pathogener Hefen
und Hefe-artiger Organismen stellen Arten der Gattungen Candida Berkhout, Cryp-
tococcus Vuill., Geotrichum Link und Trichosporon Behrend dar, wobei weitere Arten
anderer Gattungen ebenfalls als gelegentliche Erreger von Infektionen des Menschen

dokumentiert sind (de Hoog et al. 2014; Nolting und Fegeler 1993; Reiss et al. 2009).

1.2.3 Schimmelpilze

Als Schimmelpilze werden diejenigen Pilze bezeichnet, die durch ein liberwiegend
filamentdses Wachstumsstadium, einem aus Myzelgeflecht bestehendem Thallus, einer
vorwiegend asexuellen Vermehrung oder der Bildung von sehr kleinen sexuellen Fort-
pflanzungstadien und moderat bis rasch wachsenden Kolonien mit einem in der Regel
gut ausgepragten Luftmyzel charakterisiert sind (Nolting und Fegeler 1993; Schwantes
1996). Schimmelpilze sind saprotrophe oder zu saprotropher Lebensweise befdhigte,
tiberwiegend ubiquitir in der Umwelt verbreitete Organismen mit den meisten Vertre-
tern innerhalb der Ascomycota und Mucoromycotina (Schwantes 1996). Schimmelpilze
sind meist als opportunistische Erreger, als Verursacher von Verletzungsmykosen oder
als Ausloser von allergischen Erkrankungen von medizinischer Relevanz, allerdings
sind auch verschiedene Arten als pathogene Organismen und Verursacher von Erkran-
kungen bei sonst gesunden Menschen dokumentiert (de Hoog et al. 2014; Reiss et al.
2009). Das Spektrum der Erkrankungen erstreckt sich von lokalen, oberfldchlichen
Haut- und Nagelmykosen, {liber subkutane und invasive Erkrankungen bis zu systemi-
schen und invasiven Mykosen unterschiedlicher Organe und Korperbereiche (de Hoog
et al. 2014; Nolting und Fegeler 1993; Reiss et al. 2009; Schwantes 1996; Seeliger und
Heymer 1981). Wichtige Vertreter dieser Gruppe innerhalb der Ascomycota sind Arten
der Gattungen Acremonium Link, Aspergillus, Blastomyces Costantin & Rolland, Coc-
cidioides G.W. Stiles, Fonsecaea Negroni, Fusarium Link, Histoplasma Darling,
Neoscytalidium Crous & Slippers, Phialophora Medlar, Scopulariopsis Bainier und
weitere nur gelegentlich als Krankheiterreger auftretende Vertreter anderer Gattungen.
Innerhalb der frither systematisch genutzten Abteilung Zygomycota sind Vertreter der
Unterabteilungen Entomophthoromycotina und Mucoromycotina mit Arten der Gattun-

gen Conidiobolus Bref., Mucor Fresen., Rhizopus Ehrenb. und Lichtheimia Vuill. von



medizinischer Bedeutung (de Hoog et al. 2014; Nolting und Fegeler 1993; Reiss et al.
2009; Seeliger und Heymer 1981).

1.3 Taxonomische Gruppen humanpathogener Pilze

Entsprechend der Klassifizierung des Reiches Fungi nach Hibbett et al. (2007) werden
die meisten und wichtigsten Gattungen und Arten humanpathogener Pilze taxonomisch
in das Unterreich Dikarya, mit den Abteilungen Ascomycota und Basidiomycota, sowie
in die separaten Unterabteilungen Mucoromycotina und Entomophthoromycotina inner-
halb der Zygomycota eingeordnet (Hibbett et al. 2007; de Hoog et al. 2014; Reiss et al.
2009). Die verschiedenen Gruppen innerhalb des Reiches Fungi werden, einer hierar-
chischen Gliederung der taxonomischen Klassifizierung der Lebewesen nach Linné
folgend, entsprechend den Vorgaben des ,,International Code of Botanical Nomencla-
ture (ICBN)“ in sieben Ringe unterteilt und mit spezifischen Endungen bezeichnet

(Hibbett et al. 2007).

Tabelle 4: Ubersicht der taxonomischen Gruppen innerhalb des Reiches Fungi in absteigender

Rangfolge und deren spezifische nomenklatorische Endung.

Taxonomische Gruppe spezifische Endung
Abteilung -mycota
Unterabteilung -mycotina

Klasse -mycetes
Unterklasse -mycetidae
Ordnung -ales

Familie -aceae

Gattung --

1.3.1 Zygomycota

Die Zygomycota sind eine ungiiltig benannte, polyphyletische Gruppe basaler Pilzarten
(Hibbett et al. 2007; James et al. 2006), die durch die Bildung einer charakteristischen
sexuellen Fortpflanzungsstruktur und coenocytische Hyphen charakterisiert sind (Esser
2000; Hibbett et al. 2007). Die Zygomycota wurden basierend auf phylogenetischen
Analysen von Hibbett et al. (2007) in mehrere monophyletischen Gruppen entsprechen-

de Unterabteilungen aufgeldst und beinhalten zehn Ordnungen, 27 Familien und mehr
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als 1.000 beschriebene Gattungen (Hibbett et al. 2007; Kirk und Ainsworth 2011;
Kwon-Chung 2012).

Incertae sedis, Mucoromycotina

Die Unterabteilung beinhaltet die klassischen Vertreter der urspriinglichen Abteilung
Zygomycota, Organismen die durch kaum septierte, coenocytische Hyphen, die Bildung
von Konidien in Sporangien als asexuelle Verbreitungsform und durch die Verschmel-
zung von zwei Gametangien gebildete Zygosporen als sexuelles Stadium charakterisiert
sind (de Hoog et al. 2014; Domsch et al. 2007; Reiss et al. 2009; Schwantes 1996). Ar-
ten der Gruppe sind coprophile und saprotrophe Organismen auf verschiedenen organi-
schen Substraten mit einem hohen Wassergehalt, opportunistische Erreger von invasi-
ven kutanen, subkutanen und mit den Atemwegen assoziierten Infektionen und
Verursacher von Verletzungsmykosen bei grof3flachigen, oberflachlichen Hautverlet-
zungen (de Hoog et al. 2014; Domsch et al. 2007; Reiss et al. 2009). Die Mucoromyco-
tina beinhalten drei Ordnungen und 61 Gattungen, wobei die Vertreter der Ordnungen
Mucorales und Mortieriales die wichtigsten Erreger unterschiedlicher Mykosen des
Menschen innerhalb dieser Gruppe darstellen (de Hoog et al. 2014; Kirk und Ainsworth
2011; Reiss et al. 2009).

Incertae sedis, Entomophthoromycotina

Die Entomophthoromycotina sind eine Gruppe verschiedener zoopathogener und sapro-
tropher, iberwiegend in tropischen Regionen verbreiteter Pilze und wurden ebenfalls als
Verursacher von Mykosen am Menschen dokumentiert (de Hoog et al. 2014; Domsch et
al. 2007). Arten der Gruppe sind durch einfache Konidien die durch einen aktiven Tur-
gor-basierenden Mechanismus abgeschleudert werden und interkalar gebildete Zygo-
sporen charakterisiert (de Hoog et al. 2014; Kwon-Chung 2012). Die Entomophthoro-
mycotina enthalten eine Ordnung mit fiinf Familien und 23 Gattungen (Kirk und
Ainsworth 2011). Die wichtigsten humanpathogenen Organismen dieser Abteilung und
Verursacher von opportunistischen kutanen, subkutanen und systemischen Infektionen
sind Arten der Gattungen Basidiobolus Eidam und Conidiobolus Bref. (de Hoog et al.
2014).



1.3.2 Ascomycota

Die Ascomycota stellen mit ca. 64.000 beschriebenen Arten und etwa 65 Prozent aller
bisher bekannten Pilzarten die grofite Gruppe innerhalb des Reiches Fungi dar und be-
inhalten die wichtigsten Vertreter humanpathogener Pilze (de Hoog et al. 2014; Kirk
und Ainsworth 2011; Reiss et al. 2009). Ascomyceten sind durch zweischichtige Zell-
winde, septierte Hyphen oder einzellige Wachstumsstadien (Hefen) mit einfachen Po-
ren und die Ausbildung einer sackférmigen sporogenen Zelle mit endogener Sporenbil-
dung als sexuelles Stadium charakterisiert (de Hoog et al. 2014; Reiss et al. 2009;
Schwantes 1996). Viele Vertreter der Abteilung zeigen allerdings kein sexuelles Stadi-
um, sondern verbreiten sich vegetativ tiber durch Abschniirung, Knospung oder Spros-
sung gebildete Sporen (Konidien) (de Hoog et al. 2014; Piepenbring 2015; Reiss et al.
2009; Schwantes 1996). Innerhalb jeder der drei Unterabteilungen der Ascomycota fin-
den sich medizinisch relevante Organismen, wobei die Pezizomycotina und die Sac-
charomycotina die wichtigsten und meisten Vertreter beinhalten (de Hoog et al. 2014;

Reiss et al. 2009).

Taphrinomycotina

Die Taphrinomycotina stellen eine basale Linie Hefe-artiger Organismen innerhalb der
Ascomycota dar und beinhalten ausschlie8lich in der Ordnung Pneumocystidales und in
der einzigen Gattung Pneumocystis P. Delano€ & Delanoé verschiedene biotrophe, als
opportunistisch pathogene Pilze dokumentierte Arten (Guarro et al. 1999; de Hoog et al.
2014; Reiss et al. 2009). Die Taphrinomycotina sind in eine Klasse mit einer Ordnung,

zwei Familien und acht Gattungen untergliedert (Kirk und Ainsworth 2011).

Saccharomycotina

Die Unterabteilung Saccharomycotina, die Gruppe der Echten Hefen, beinhaltet in der
einzigen Ordnung Saccharomycetales, der Familie Saccharomycetaceae und der Gat-
tung Candida wichtige, als pathogene Organismen und opportunistische Erreger doku-
mentierte Arten, wie z.B. Candida albicans Berkhout, C. glabrata (H.-W. Anderson)
S.A. Mey. & Yarrow und C. tropicalis (Castell.) Berkhout (de Hoog et al. 2014; Diez-
mann et al. 2004; Reiss et al. 2009). Arten dieser Gruppe sind definiert durch eine

iiberwiegend auf Knospung basierende vegetative Vermehrung, Sprossmyzelien und
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einfache, nicht in Fruchtkorpern gebildete Asci mit meist vier Ascosporen (Reiss et al.
2009) und sind taxonomisch in eine Ordnung mit 13 Familien und 95 Gattungen unter-

gliedert (Kirk und Ainsworth 2011).

Pezizomycotina

Die Pezizomycotina, die Gruppe der Echten Schlauchpilze, sind eine 6kologisch und
morphologisch heterogene Abteilung, einschlieBlich saprotropher, parasitischer und
lichenisierter Vertreter und stellen innerhalb der Ascomycota mit etwa 50.000 beschrie-
benen Arten die grofite Organismengruppe dar (Kendrick 2000; Kirk und Ainsworth
2011; Piepenbring 2015; Spatafora et al. 2007). Die Unterabteilung beinhaltet die wich-
tigsten und zahlreichsten humanpathogenen Pilzarten und opportunistischen Erreger (de
Hoog et al. 2014; Reiss et al. 2009). Arten der Pezizomycotina sind durch filamentoses
Wachstum verzweigter und septierter Hyphen mit Poren, die bei Arten verschiedener
Gruppen durch Woronin Koérperchen verschlossen werden kdnnen, sexuelle Stadien mit
Ascomata, Asci und Ascosporen, sowie anamorphe Entwicklungsformen mit in Konidi-
omata oder direkt an exponierten differenzierten, generativen Zellen gebildeten Koni-
dien charakterisiert (Piepenbring 2015; Reiss et al. 2009; Spatafora et al. 2007). Die
Unterabteilung ist in neun Klassen mit 35 anerkannten Ordnungen und mehr als 90 Fa-
milien untergliedert, wobei fiir viele Familien und Gattungen oft keine oder nicht aus-
reichende DNA Sequenzdaten der entsprechenden Arten vorhanden sind, um eine gesi-
cherte und eindeutige taxonomische Zuordnung dieser Gruppen zu ermoglichen (Kirk

und Ainsworth 2011; Seifert et al. 2011; Spatafora et al. 2007).

Dothideomycetes

Die Dothideomycetes sind eine diverse Gruppe liberwiegend pigmentierter, filamento-
ser oder Hefe-artiger Ascomyceten deren teleomorphe Stadien durch bitunicate Asci
charakterisiert sind (Hyde et al. 2013; Piepenbring 2015). Arten der Dothideomycetes
sind saprotrophe, endophytische, epiphytische oder lichenisierte Pilze und beinhalten
verschiedene als Parasiten an Pflanzen, Pilzen und Tieren, einschlieSlich des Menschen,
dokumentierte Organismen (de Hoog et al. 2014; Hyde et al. 2013; Piepenbring 2015;
Reiss et al. 2009). Arten dieser Klasse sind weltweit verbreitet und wurden in terrestri-

schen Habitaten, sowie in Sii}- und Salzwasser nachgewiesen (Hyde et al. 2013; Pie-
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penbring 2015). Die Dothideomycetes beinhalten 105 anerkannte Familien in 22 ver-
schiedenen Ordnungen mit mehr als 1.300 beschriebenen Gattungen und wichtige me-
dizinisch relevante Pilzarten (de Hoog et al. 2014; Hyde et al. 2013; Kirk und Ains-
worth 2011).

Botryosphaeriales

Die Ordnung wurde 2009 von Schoch et al. (2009) basierend auf molekularen Daten
aufgestellt und beinhaltet aktuell etwa 1.600 Arten in 26 Gattungen und sechs Familien
(Kirk und Ainsworth 2011; Schoch et al. 2006; Slippers et al. 2013). Arten der Ordnung
sind saprotrophe oder parasitische Organismen auf verrottenden, pflanzlichen Materia-
lien oder holzigen Pflanzen (Slippers et al. 2013). Die Art Neoscytalidium dimidiatum
ist neben anderen rein opportunistischen Erregern der wichtigste humanpathogene Ver-

treter innerhalb der Botryosphaeriales (de Hoog et al. 2014; Revankar und Sutton 2010).

Capnodiales

Die Ordnung Capnodiales wurde 1925 durch Woronichin eingefiihrt und beinhaltet ver-
schiedene Arten saprotropher, humanpathogener, pflanzenparasitischer, lichenisierter
und epiphytischer Pilze und etwa 7.200 beschriebene Arten in 150 Gattungen und acht
anerkannten Familien (Crous et al. 2009b; Hyde et al. 2013; Kirk und Ainsworth 2011).
Die wichtigsten Gruppen humanpathogener Vertreter innerhalb der Capnodiales sind
die Cladosporiaceae mit Arten der Gattung Cladosporium Link als seltene opportunisti-
sche Erreger von kutanen Mykosen und die Teratosphaeriaceae mit der Gattung
Hortaea Nishim. & Miyaji und der opportunistisch pathogenen Art H. werneckii (Horta)
Nishim. & Miyaji als Verursacher von Tinea nigra (de Hoog et al. 2014; Revankar und
Sutton 2010).

Dothideales

Die Dothideales wurden 1897 durch Lindau fiir Isolate der Familie Dothideaceae aufge-
stellt und beinhalten aktuell zwei anerkannte Familien mit 57 Gattungen und etwa 350
Arten (Hyde et al. 2013; Kirk und Ainsworth 2011; Thambugala et al. 2014). Arten der

Ordnung sind saprotrophe oder biotrophe Organismen und sind charakterisiert durch die
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Bildung von kleinen Ascomata ohne Paraphysen und der Existenz eines anamorphen
Coelomyceten- oder Hyphomyceten-Stadiums (Schoch et al. 2006). Die einzige oppor-
tunistisch pathogene Art innerhalb der Dothideales ist Aureobasidium pullulans (de Ba-
ry) G. Arnaud, ein ubiquitér verbreiteter, extremophiler und dimorpher Pilz der Auroba-

sidiaceae (de Hoog et al. 2014; Reiss et al. 2009; Thambugala et al. 2014).

Pleosporales

Die Ordnung Pleosporales wurde 1955 durch Luttrell ohne eine lateinische Diagnose
basierend auf der Familie Pleosporaceae und der Art Pleospora herbarum (Pers.) Ra-
benh. eingefiihrt (Luttrell 1955) und von Barr (1987) validiert. Die Pleosporales stellen
die groBte Ordnung innerhalb der Dothideomycetes dar und beinhalten derzeit 41 Fami-
lien, mehr als 330 Gattungen und etwa 4.700 Arten (Hyde et al. 2013; Kirk und Ains-
worth 2011). Arten dieser Gruppe sind pigmentierte, saprotrophe, endophytische oder
schwach pflanzenparasitische und opportunistische humanpathogene Pilze und sind
durch schwarze, schnell wachsende, haarige und zottige Kolonien, Perithecien als As-
comata und anamorphe Stadien mit groBen mehrzelligen, an Poren gebildeten Konidien
charakterisiert (Reiss et al. 2009; Zhang et al. 2009). Wichtige humanpathogene Vertre-
ter dieser Gruppe und Verursacher von Infektionen der oberen Atemwege und kutanen
Infektionen vorwiegend nach traumatischen Inokulationen sind Arten der Gattungen
Alternaria Nees, Bipolaris Shoemaker, Curvularia Boedijn und Exserohilum K.J. Le-

onard & Suggs (de Hoog et al. 2014; Reiss et al. 2009).

Venturiales

Die urspriinglich den Pleosporales zugehdrige Familie Venturiaceae wurde durch Zhang
et al. (2011) basierend auf phylogenetischen Analysen als eigene Ordnung aufgestellt,
die nun zwei Familien, 11 Gattungen und ca. 300 Arten beinhaltet (Kirk und Ainsworth
2011; Zhang et al. 2011). Arten der Venturiales sind saprotrophe oder pflanzenparasiti-
sche Organismen auf Blittern und Asten dikotyledoner Pflanzen und sind charakterisiert
durch Ascomata mit zylindrischen Asci und zweizellige Ascosporen und verschiedene
anamorphe Gattungen mit blastischer Konidiogenese (Zhang et al. 2011). Humanpatho-
gene Vertreter und Verursacher von Infektionen bei Menschen und Tieren innerhalb

dieser Ordnung sind verschiedene Arten der Familie Sympoventuriaceae und der Gat-
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tung Scolecobasidium Abbott (Syn: Ochroconis de Hoog & Arx), wobei die meisten
dieser Organismen opportunistische Erreger darstellen (de Hoog et al. 2014; Samerpitak
et al. 2014).

Eurotiomycetes

Die Klasse Eurotiomycetes ist eine Gruppe iliberwiegend rein filamentdser Ascomyce-
ten, deren teleomorphe Stadien durch geschlossene Fruchtkdrper charakterisiert sind
und die verschiedene, wichtige und weitverbreitete Vertreter asexueller Gattungen bein-
haltet (Piepenbring 2015; Reiss et al. 2009). Arten der Eurotiomycetes sind saprotrophe,
lichenisierte, Mykorrhiza-bildende oder parasitische Organismen mit einer weltweiten
Verbreitung, einem weiten Substratspektrum und wurden in terrestrischen und aquati-
schen Habitaten nachgewiesen und beinhalten verschiedene als Parasiten an Pilzen und
Tieren, einschlieBlich des Menschen dokumentierte Arten (Battaglia et al. 2011; de
Hoog et al. 2014; Piepenbring 2015; Reiss et al. 2009). Die Klasse besteht aus drei Un-
terklassen und enthélt aktuell neun Ordnungen, 25 Familien, mehr als 280 Gattungen
und ca. 3.400 Arten sowie die wichtigsten humanpathogenen Pilze (de Hoog et al. 2014;
Geiser et al. 2007; Hibbett et al. 2007; Kirk und Ainsworth 2011; Piepenbring 2015;
Reiss et al. 2009).

Chaetothyriales

Die Ordnung Chaetothyriales wurde 1987 von Barr aufgestellt und ist eine Gruppe pig-
mentierter, saprotropher, parasitischer oder lichenisierter Pilze, die durch Perithecien-
artige Ascomata, bitunicate und vergidngliche Asci mit Ascosporen von variabler Ge-
stalt, sowie asexuelle Stadien mit filamentosen oder Hefe-artigen Wachstumsstadien
und phialidische oder annellidische Konidiogenese charakterisiert sind (Geiser et al.
2007; Piepenbring 2015; Reiss et al. 2009). Die Chaetothyriales beinhalten etwa 200
Arten in 37 Gattungen und drei Familien sowie wichtige Vertreter der Formgruppe der
»Schwarzen Hefen*, Hefe-artige, dimorphe Organismen, und verschiedene pigmentier-
te, anamorphe Pilzarten (Geiser et al. 2007; Kirk und Ainsworth 2011; Piepenbring
2015; Reiss et al. 2009). Wichtige humanpathogene Pilze und Verursacher von kutanen
Infektionen in dieser Gruppe sind Vertreter der Herpotrichiellaceae mit Arten der Gat-

tungen Cladophialophora Borelli, Exophiala J.W. Carmich., Fonsecaea Negroni, Phia-
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lophora Medlar, Ramichloridium Stahel ex de Hoog und Rhinocladiella Nannf. (de
Hoog et al. 2014; Reiss et al. 2009).

Eurotiales

Die Ordnung Eurotiales wurde 1941 von G.W. Martin ohne eine lateinische Diagnose
aufgestellt und durch Benny und Kimbrough (1980) validiert. Die Ordnung beinhaltet
aktuell zwei Familien, 49 Gattungen und ca. 930 Arten (Battaglia et al. 2011; Kirk und
Ainsworth 2011; Samson et al. 2014). Arten der Eurotiales sind saprotrophe, parasiti-
sche oder Mykorrhiza-bildende Organismen und durch teleomorphe Stadien mit ge-
schlossenen Ascomata, wie Kleistothecien und Gymnothecien, kugelférmige Asci und
hiufig ornamentierte und scheibenférmige Ascosporen sowie verschiedene anamorphe
Gattungen mit phialidischer Konidiogenese charakterisiert, wobei 80-90 Prozent der
bisher bekannten Arten der Ordnung vorwiegend anamorphe Stadien ausbilden (Bat-
taglia et al. 2011; Piepenbring 2015). Wichtige Vertreter dieser Gruppe im medizini-
schen Kontext sind Arten der Gattungen Aspergillus und Penicillium als Verursacher
eines breiten Spektrums verschiedener opportunistischer Mykosen, Mykoallergien und
Mycotoxikosen (de Hoog et al. 2014; Nolting und Fegeler 1993; Reiss et al. 2009;
Schwantes 1996).

Onygenales

Die Onygenales wurden 1957 durch Ciferri ohne eine lateinische Diagnose aufgestellt
und durch Benny und Kimbrough (1980) validiert. Die Ordnung beinhaltet ca. 270 Ar-
ten Cellulose und Keratin abbauender Organismen in mehr als 50 Gattungen und flinf
Familien sowie die wichtigsten humanpathogenen Erreger (de Hoog et al. 2014; Kirk
und Ainsworth 2011; Reiss et al. 2009; Untereiner et al. 2004). Arten der Onygenales
sind charakterisiert durch Kleistothecien als Ascomata mit einzelligen Ascosporen in
vergédnglichen, unitunicaten Asci und anamorphe Stadien mit Aleurio- und/oder Arthro-
konidien (Untereiner et al. 2004). Mitglieder der Familien Arthrodermataceae und
Onygenaceae sind keratinolytische Pilze und Verursacher von kutanen Lisionen an
Menschen und Tieren (de Hoog et al. 2014; Reiss et al. 2009). Bedeutende humanpa-
thogene Organismen innerhalb der Arthrodermataceae sind die Gruppe der Dermato-

phyten mit Arten der Gattungen Epidermophyton Sabour., Microsporum Gruby und
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Trichophyton Malmsten sowie Mitglieder der polyphyletischen Gattung Chrysosporium
Corda (de Hoog et al. 2014; Reiss et al. 2009; Untereiner et al. 2004). Vertreter der
Gymnoascaceae und Myxotrichiaceae stellen cellulolytische und iiberwiegend apatho-
gene Arten dar (de Hoog et al. 2014; Reiss et al. 2009; Untereiner et al. 2004). Die Fa-
milie Ajellomycetaceae beinhaltet ebenfalls keine keratinolytischen Arten, allerdings
verschiedene wichtige Erreger subkutaner und systemischer Mykosen, wie Blastomyces
dermatitidis Gilchrist & W.R. Stokes, Coccidioides immitis G.W. Stiles, Emmonsia
parva (C.W. Emmons & Ashburn) Cif. & Montemart., E. crescens C.W. Emmons &
Jellison, Histoplasma capsulatum Darling und Paracoccidioides brasiliensis (Splend.)

F.P. Almeida (Reiss et al. 2009; Untereiner et al. 2004).

Sordariomycetes

Die Klasse Sordariomycetes ist eine der groBiten Gruppen innerhalb der Ascomycota
und beinhaltet filamentdse Pilze deren teleomorphe Stadien durch Perithecien und in
einigen Gruppen Kleistothecien als Ascomata und unitunicate Asci charakterisiert sind
(Lumbsch 2000). Arten der Sordariomycetes sind saprotrophe oder parasitische Orga-
nismen mit einem weiten Substratspektrum, einer weltweiten Verbreitung und beinhal-
ten verschiedene wichtige coprophile, phytopathogene, mykoparasitische, tier- oder
humanpathogene Arten (de Hoog et al. 2014; Reiss et al. 2009; Tang et al. 2007; Zhang
et al. 2006). Die Sordariomycetes beinhalten derzeit 51 Familien in 17 Ordnungen und
mehr als 600 Gattungen mit etwa 3.000 beschriebenen Arten (Tang et al. 2007; Zhang et
al. 2000).

Hypocreales

Die Hypocreales wurden 1897 von Lindau aufgestellt und beinhalten aktuell fiinf Fami-
lien und 237 Gattungen mit mehr als 2.600 Arten (Kirk und Ainsworth 2011; Rossman
1999; Rossman et al. 2013). Arten der Hypocreales sind charakterisiert durch teleomor-
phe Stadien haufig mit weil}, gelb, rot oder orange gefarbten Perithecien und anamorphe
Formen mit phialidischer Konidiogenese (Piepenbring 2015; Reiss et al. 2009). Arten
der Hypocreales sind saprotrophe, endophytische oder parasitische Organismen mit ei-
ner weltweiten Verbreitung und beinhalten wichtige pflanzenparasitische, entomopa-

thogene oder humanpathogene Vertreter und Verursacher von kutanen und lokal invasi-
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ven Mykosen und Mykotoxikosen (Antonissen et al. 2014; D’Mello et al. 1999; de
Hoog et al. 2014; Nolting und Fegeler 1993; Reiss et al. 2009; Seeliger und Heymer
1981). Medizinisch relevante Vertreter dieser Gruppe sind Arten der Gattungen Acre-

monium, Fusarium und Trichoderma Pers. (de Hoog et al. 2014; Reiss et al. 2009).

Microascales

Die Ordnung Microascales wurde von Luttrell (1951) als nomen nudum publiziert und
von Benny und Kimbrough (1980) validiert und besteht aktuell aus vier anerkannten
Familien und 92 Gattungen mit ca. 400 Arten (Kirk und Ainsworth 2011; Réblova et al.
2011a). Arten innerhalb dieser Ordnung sind charakterisiert durch braune bis schwarze
Perithecien oder in einigen Fillen Kleistothecien als teleomorphe Stadien mit obovoiden
bis kugelformigen und unitunicaten Asci mit acht, hellen und einzelligen Ascosporen
mit ein oder zwei Keimporen und asexuellen Stadien mit blastischer und iiberwiegend
annellidischer Konidiogenese (Arx 1975; Guarro et al. 1999; Morton und Smith 1963).
Mitglieder der Microascales sind saprotrophe, coprophile oder parasitische Organismen
mit einer weltweiten Verbreitung und enthalten verschiedene pflanzenparasitische oder
humanpathogene Pilze (de Hoog et al. 2014; Domsch et al. 2007; Guarro et al. 1999;
Guarro et al. 2012; Morton und Smith 1963; Reiss et al. 2009). Im medizinischen Kon-
text wichtige Vertreter dieser Gruppe sind Arten der Gattungen Microascus Zukal,
Pseudallescheria Negroni & 1. Fisch., Scedosporium Sacc. ex Castell. & Chalm. und
Scopulariopsis Bainier als Verursacher von kutanen Lisionen und Onychomykosen (de
Hoog et al. 2014; Guarro et al. 1999; Morton und Smith 1963; Reiss et al. 2009). Arten
der Gattungen Ceratocystis Ellis & Halst. und Thielaviopsis Went sind wichtige phyto-
pathogene Organismen (Guarro et al. 1999; Wilken et al. 2013; Zhang et al. 2006).

Sordariales

Die Sordariales wurden von Chadefaud als Ordnung aufgestellt und von Hawksworth
und Eriksson (1986) validiert. Die Ordnung beinhaltet derzeit ca. 850 Arten in fiinf an-
erkannten Familien und 97 Gattungen (Kirk und Ainsworth 2011; Huhndorf et al. 2004;
Seifert et al. 2011). Arten der Sordariales sind durch typische Ascomata- und Asci-
Entwicklung, dunkel gefiarbte Perithecien, unitunicate Asci mit acht meist dunkel pig-

mentierten Ascosporen und verschiedene anamorphe Stadien charakterisiert (Huhndorf
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et al. 2004; Piepenbring 2015; Zhang et al. 2006). Arten dieser Ordnung sind saprotro-
phe, parasitische oder endophytische, coprophile, lignicole oder cellulolytische Orga-
nismen mit einer weltweiten Verbreitung (Huhndorf et al. 2004; Piepenbring 2015; Sei-
fert et al. 2011; Tedersoo et al. 2009; Zhang et al. 2006). Medizinisch relevante
Vertreter innerhalb der Sordariales sind Arten der Gattungen Chaetomium Kunze,
Chrysonilia Arx, Lecythophora Nannf., Madurella Brumpt und Phialemonium W.
Gams & McGinnis als Verursacher von kutanen und subkutanen Mykosen, opportunis-
tischen Infektionen und asthmatischen Erkrankungen (de Hoog et al. 2014; Francuz et

al. 2010).

1.3.3 Basidiomycota

Die Basidiomycota sind die Schwestergruppe der Ascomycota innerhalb der Dikarya
und mit etwa 31.000 beschriebenen Arten die zweitgro3te Gruppe innerhalb des Reichs
Fungi (Hibbett et al. 2007; Kirk und Ainsworth 2011). Basidiomyceten sind charakteri-
siert durch septierte Hyphen mit charakteristischen Poren, dikaryotisches Myzel mit
Schnallen und eine typische sporogene Zelle mit exogener Meiosporenbildung, die Ba-
sidie (Schwantes 1996). Innerhalb der Basidiomycota bilden nur wenige Arten unter-
schiedlicher Gattungen ein deutlich differenziertes Konidienstadium aus (Schwantes
1996). Arten der Basidiomycota sind saprotrophe, parasitische, lichenisierte oder My-
korrhiza-bildende Pilze mit einer weltweiten Verbreitung. Humanpathogene Organis-
men finden sich innerhalb der Basidiomycota in allen Unterabteilungen, wobei die Aga-
ricomycotina und Ustilagomycotina die wichtigsten und meisten Vertreter beinhalten

(de Hoog et al. 2014; Piepenbring 2015; Reiss et al. 2009; Schell et al. 2011).

Agaricomycotina

Die Agaricomycotina sind eine morphologisch heterogene und mit etwa 20.000 be-
schriebenen Arten die grofite Gruppe innerhalb der Basidiomycota (Hibbett 2006; Kirk
und Ainsworth 2011). Die Unterabteilung beinhaltet die klassischen Vertreter der Stin-
derpilze mit wichtigen Speise- und Giftpilzen, Hefe-artige und gelatindse Fruchtkdrper
bildende Organismen und als Verursacher von Mykoallergien sowie kutanen oder sub-
kutanen Mykosen dokumentierte Arten (de Hoog et al. 2014; Hibbett 2006; Piepenbring
2015). Die 1.147 Gattungen innerhalb der Agaricomycotina sind in 100 Familien, 17

18



Ordnungen und fiinf Klassen untergliedert (Hibbett 2006; Kirk und Ainsworth 2011;
Matheny et al. 2007; Zhao et al. 2008). Humanpathogene Vertreter innerhalb der Agari-
comycotina und liberwiegend Verursacher von opportunistischen kutanen oder subkuta-
nen und systemischen Mykosen sind verschiedene Arten der Agaricomycetes, Tremel-
lomycetes und Wallemiomycetes (de Hoog et al. 2014; Hibbett 2006; Zalar et al. 2005).
Die Agaricomycetes beinhalten in den Ordnungen Agaricales, Hymenochaetales und
Polyporales iiberwiegend opportunistische Erreger kutaner sowie subkutaner Infektio-
nen und Onychomykosen, mit Schizophyllum commune Fr. als die wichtigste und am
hiufigsten dokumentierte Art (de Hoog et al. 2014; Reiss et al. 2009). Arten der Klasse
Tremellomycetes sind wichtige humanpathogene Organismen und Verursacher von ku-
tanen, subkutanen und systemischen Infektionen sowie Onychomykosen (de Hoog et al.
2014; Reiss et al. 2009). Die im medizinischen Kontext wichtigsten Arten der Klasse
sind Organismen der Ordnungen Tremellales und Filobasidiales (de Hoog et al. 2014;

Hibbett 2006).

Tremellomycetes

Die Tremellomycetes sind eine diverse und polyphyletische Gruppe iiberwiegend
dimorpher Pilze und Arten mit langs-septierten Basidien, Doliporen mit oder ohne sack-
formigen Parenthosomen und weichen, gelatindsen Basidiomata (Millanes et al. 2011;
Piepenbring 2015). Vertreter der Klasse sind saprotrophe, fungicole, fakultativ parasiti-
sche und lichenisierte Organismen sowie zoopathogene Arten, einschlieBlich verschie-
dener humanpathogener Erreger (de Hoog et al. 2014; Millanes et al. 2011; Reiss et al.
2009). Die Klasse beinhaltet derzeit 377 Arten in 50 Gattungen, 11 Familien und drei
Ordnungen (Kirk und Ainsworth 2011).

Tremellales

Die Ordnung Tremellales wurde von Fries (1821) aufgestellt und beinhaltet verschiede-
ne Arten saprotropher, mykoparasitischer, lichenisierter sowie humanpathogener Pilze
und 341 beschriebene Arten in neun Familien und 38 Gattungen (Kirk und Ainsworth
2011; Millanes et al. 2011; Piepenbring 2015). Wichtige humanpathogene Organismen
in dieser Gruppe sind die Filobasidiaceae mit Arten der Gattung Cryptococcus Vuill.
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und die Trichosporonaceae mit Vertretern der Gattung Trichosporon Behrend (de Hoog

et al. 2014; Reiss et al. 2009).

Pucciniomycotina

Die Pucciniomycotina sind eine basale Gruppe innerhalb der Basidiomycota und bein-
halten wichtige pflanzenparasitische, entomopathogene und mykoparasitische Organis-
men, sowie verschiedene saprotrophe und opportunistisch humanpathogene Vertreter
wie Tritirachium oryzae (Vincens) de Hoog, Arten der Gattungen Sporobolomyces
Kluyver & C.B. Niel sowie Rhodotorula F.C. Harrison (Aime et al. 2007; Bergman und
Kauffman 1984; de Hoog et al. 2014; Hazen 1995; Schell et al. 2011). Arten der Puc-
ciniomycotina sind durch filamentdse, Hefe-artige und dimorphe Wachstums- und Ent-
wicklungsstadien, sowie einfache Septenporen ohne Membrankappen und Mannose als
Hauptzellwandbestandteil charakterisiert (Aime et al. 2007; Bauer et al. 2006). Die
Gruppe beinhaltet etwa 8.000 Arten untergliedert in acht Klassen, 18 Ordnungen und 36
Familien (Aime et al. 2007; Bauer et al. 2006; Kirk und Ainsworth 2011).

Ustilaginomycotina

Die Unterabteilung Ustilaginomycotina ist eine Gruppe iiberwiegend pflanzenparasiti-
scher, dimorpher Organismen, hidufig mit einem saprotrophen, Hefe-artigen anamor-
phen Entwicklungsstadium und beinhaltet ebenfalls verschiedene Vertreter opportunis-
tischer Erreger, wie Arten der Gattungen Malassezia Baill. und Tilletiopsis Derx
(Begerow et al. 2007; de Hoog et al. 2014). Arten der Ustilaginomycotina sind unteran-
derem durch Septenporen die auf beiden Seiten mit Membrankappen bedeckt sind und
Zellwiande die Glukose sowie Xylose als Hauptbestandteile enthalten charakterisiert
(Begerow et al. 2007). Die Ustilaginomycotina beinhalten etwa 1.200 Arten die in drei
Klassen, 11 Ordnungen, 12 Familien und 62 Gattungen untergliedert sind (Begerow et

al. 2007; Kirk und Ainsworth 2011).
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14 Medizinische Mykologie in Panama und dokumentierte humanpathogene

Pilze

Wihrend Haut- und Nagelmykosen verursachende Mikropilze in vielen Landern relativ
gut dokumentiert sind (Alvarez et al. 2004; Barua et al. 2007; Bhartiya et al. 2007; Bril-
hante et al. 2005; Chabasse und Pihet 2014; Chun et al. 2004; Hwang et al. 2012; Kim
et al. 2013; Ngwogu und Otokunefor 2007; Maraki et al. 2007; Miigge et al. 2006; Per-
domo et al. 2011a; Romano et al. 1998; Sabadin et al. 2011; Seebacher et al. 2008; Si-
monetti et al. 2004; Weitzman et al. 1998), liegen fiir Panama nur wenige Studien vor,
in denen Mykosen sowohl aus medizinischer als auch mykologisch-systematischer Sicht
im Detail analysiert wurden (Ajello 1954; Allen und Taplin 1974; Calero 1948; Calero
und Tapia 1962; Piepenbring et al. 2007; Sifuentes-Osornio et al. 2012; Sinski und
Flouras 1984; Tapia et al. 1978). Die wissenschaftlich dokumentierte Erforschung me-
dizinisch relevanter Pilze in Panama konzentriert sich seit der Beschreibung der Art
Histoplasma capsulatum durch Darling (1906) iiberwiegend auf die Dokumentation von
Fallberichten oder die Untersuchung einzelner mykologischer Erkrankungen, wobei ein
Grofteil dieser Arbeiten auf die Untersuchung o6kologischer und epidemiologischer
Aspekte der Art Histoplasma capsulatum ausgerichtet ist und Infektionen durch andere
humanpathogene Pilzarten, deren Verbreitung in der menschlichen Population und
Umwelt nur durch wenige Berichte belegt sind (Tab. 5). Fiir den Zeitraum von 1906 bis
2012 wurden fiir Panama insgesamt 32 Gattungen und 42 verschiedene Arten von mit
Erkrankungen des Menschen assoziierten Pilzarten nachweislich dokumentiert, hiervon
wurden 23 Nachweise in wissenschaftlichen Verdffentlichungen, Tagungsbeitrigen
oder offentlichen Krankenhausberichten publiziert, wiahrend 26 weitere Arten bzw. Gat-

tungen im Rahmen von Hochschul-Abschlussarbeiten nachgewiesen wurden (Tab. 5).
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Tabelle 5: Tabellarische Ubersicht der bis einschlieBlich des Jahres 2012 in Panama dokumentier-

ten humanpathogenen Pilzarten, einschliellich verschiedener von Haut- und Nagelldsionen isolier-

ter saprotropher Organismen. Die dokumentierten Isolate wurden entsprechend dem D-H-S Sys-

tem angeordnet, in Ascomyceten und Basidiomyceten untergliedert und in alphabetischer

Reihenfolge des Artnamens unter Nennung weiterer Daten, wie 6kologische Eigenschaften, dem in

der Literatur dokumentierten Krankheitsbild (de Hoog et al. 2014), der Isolationsquelle und dem

Ort (Provinz) aufgelistet.

Art Okologie Krankheitsbild Substrat Region
(Provinz)

Dermatophyten

Microsporum gypseum (E. geophil, keratinoly- kutane Mykosen Erde ,.Kanalzone®,

Bodin) Guiart & Grigoraki tisch Panama

Referenz: Taylor et al. (1962)

Trichophyton interdigitale anthropophil, kerati- kutane Mykosen, Homo sapiens Chiriqui

Priestley [als Trichophyton nolytisch Onychomykose (Haut, Nagel)

mentagrophytes)

Referenz: Caceres (2005), Weisenborn (2008)

Trichophyton rubrum (Cas- anthropophil, kerati- kutane Mykosen, Homo sapiens Chiriqui, Ost-
tell.) Sabour. nolytisch Onychomykose (Haut, Nagel) Panama
Referenz: Allen und Taplin (1974), Caceres (2005), Weisenborn (2008), Weisenborn et al. (2010a), Weisenborn et al.
(2010b)
Trichophyton tonsurans anthropophil, kerati- Tinea capitis und Homo sapiens Chiriqui
Malmsten nolytisch andere kutane Myko-  (Haut, Nagel)

sen
Referenz: Caceres (2005)
Hefen (Ascomycota)
Candida acidothermophilum saprotroph, opportu- Infektionen der Homo sapiens Panama
Masuda, Kato, Takayama, Kida  nistischer Erreger Schleimhaute (Auge)
& Nakan. [als Candida pa-
rakrusei)
Referenz: de Martin und de Talavera (1990)
Candida albicans (C.P. Robin)  saprotroph, opportu- systemische Myko- Homo sapiens Panama
Berkhout nistischer Erreger sen, Mykosen der (Auge)

Haut und Schleimhiu-

te, Onychomykose
Referenz: de Martin und de Talavera (1990)
Candida duobushaemulonii E.  saprotroph, opportu- systemische Mykosen  Homo sapiens Chiriqui
Cendejas-Bueno et al. [als nistischer Erreger und kutane Infektio- (Haut)
Candida haemulonis Typ II] nen
Referenz: Weisenborn (2008)
Candida parapsilosis (Ash- saprotroph, opportu- systemische Mykosen  Homo sapiens Chiriqui
ford) Langeron & Talice nistischer Erreger und kutane Infektio- (Nagel)

nen

Referenz: Weisenborn (2008)
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Art Okologie Krankheitsbild Substrat Region
(Provinz)
Candida spp. saprotroph, opportu- -- Homo sapiens Chiriqui
nistische Erreger (Haut, Nagel)
Referenz: Caceres (2005), Weisenborn (2008)
Kodomaea ohmeri (Etchells &  saprotroph, opportu- systemische Mykosen  Homo sapiens Panama
T.A. Bell) Y. Yamada, Tom. nistischer Erreger und kutane Infektio- (Haut)
Suzuki, M. Matsuda & Mikata nen
Referenz: Toala (2010)
Hefen (Basidiomycota)
Cryptococcus neoformans saprotroph, humanpa-  Cryptococcose Vogelkot, Erde, --
(San Felice) Vuill. thogen Homo sapiens
(Haut, tiefere Ge-
webeschichten)
Referenz: Takos und Elton (1953), Lasso (1954), Gonzales et al. (2012)
Malassezia sp. saprotroph, opportu- Pityriasis versicolor Homo sapiens Chiriqui
nistischer Erreger (Haut)
Referenz: Weisenborn (2008)
Trichosporon beigelii (Kii- saprotroph, humanpa-  kutane Mykosen Erde, Homo sapiens  Panama

chenm. & Rabenh.) Vuill. thogen, Kommensalen
bei Tieren

Referenz: Toala (2010)

(Haut)

Trichosporon cutaneum (Be-
urm., Gougerot & Vaucher bis)
M. Ota

saprotroph, humanpa-
thogen, Kommensalen
bei Tieren

Referenz: Benson (1983), Caceres (2005)

kutane Mykosen,
Verursacher von
,,White Piedra“

Homo sapiens
(Haut)

(?), Chiriqui

Trichosporon mucoides E. saprotroph, humanpa-  kutane Mykosen, Homo sapiens Chiriqui
Guého & M.T. Sm. thogen Verursacher von (Haut)
,,White Piedra“
Referenz: Weisenborn (2008)
Trichosporon sp. saprotroph, opportu- -- Homo sapiens Chiriqui
nistischer Erreger (Haut)
Referenz: Weisenborn (2008)
Schimmelpilze und dimorphe Organismen (Ascomycota)
Acremonium collariferum saprotroph, keratino- -- Homo sapiens Chiriqui
Weisenb. & R. Kirschner lytisch, opportunisti- (Haut, Nagel)
scher Erreger (?)
Referenz: Weisenborn et al. (2010b)
Acremonium sp. saprotroph, opportu- -- Homo sapiens Chiriqui
nistischer Erreger (?) (Haut)
Referenz: Weisenborn (2008)
Aspergillus nidulans (Eidam) saprotroph, opportu- kutane und systemi- Homo sapiens Chiriqui

G. Winter nistischer Erreger

Referenz: Weisenborn (2008)

sche Mykosen,
Onychomykose

(Nagel)

23




Art Okologie

Krankheitsbild

Substrat

Region
(Provinz)

saprotroph, opportu-
nistische Erreger

Aspergillus spp.

kutane und systemi-
sche Mykosen,
Onychomykose

Referenz: Caceres (2005), de Martin und de Talavera (1990), Weisenborn (2008)

Homo sapiens
(Auge, Haut, Nagel)

Panama, Chi-
riqui

Chaetomium funicola Cooke saprotroph, opportu- kutane Infektionen Homo sapiens Chiriqui
nistischer Erreger (Haut, tiefere Ge-
webeschichten)
Referenz: Piepenbring et al. (2007), Weisenborn (2008)
Chrysosporium tuberculatum geophil, keratinoly- kutane Mykosen, Homo sapiens --
(Kuehn) Dominik tisch Onychomykosen (Haut, Nagel)
Referenz: Carmichael (1962)
Colletotrichum gloeosporioides saprotroph kutane Mykosen Homo sapiens Chiriqui
(Penz.) Penz. & Sacc. (Haut)
Referenz: Caceres (2005)
Curvularia geniculata (Tracy saprotroph, opportu- Sinusitis oder andere Homo sapiens Chiriqui
& Earle) Boedijn nistischer Erreger Erkrankungen des (Haut)
Atemtrakts, Chromo-
mykosen und andere
traumatische Infektio-
nen der Haut
Referenz: Céceres (2005)
Curvularia pallescens Boedijn  saprotroph, opportu- Sinusitis oder andere Homo sapiens Chiriqui
nistischer Erreger Erkrankungen des (Haut)
Atemtrakts
Referenz: Weisenborn (2008)
Exophiala salmonis Carmich. saprotroph, opportu- Verursacher von Homo sapiens Chiriqui

nistischer Erreger

Referenz: Weisenborn (2008)

Phaeohyphomykosen
bei Fischen, kutane
Infektionen

(Nagel)

Fonsecaea pedrosoi (Brumpt) saprotroph, humanpa-

Erreger von Chro-

Erde, Pflanzenmate-

Chiriqui, Los

Negroni (Syn: Fonsecaea thogen momykosen rial; Homo sapiens Santos, Herrera,
compacta) (Haut, tiefere Ge- Veraguas
webeschichten)
Referenz: Calero (1946; 1948), Weisenborn (2008), Pan American Health Organization (1970)
Fusarium lichenicola C. Mas-  saprotroph, opportu- kutane und systemi- Homo sapiens (Haut  Chiriqui
sal. nistischer Erreger sche Mykosen, und Nagel)
Onychomykose
Referenz: Caceres 2005
Fusarium solani (Mart.) Sacc.  saprotroph, opportu- kutane und systemi- Homo sapiens (Haut  Chiriqui
nistischer Erreger sche Mykosen, und Nagel)
Onychomykose
Referenz: Céceres (2005)
Fusarium sp. saprotroph, opportu- okulare Mykose Homo sapiens Panama

nistischer Erreger

Referenz: de Martin und de Talavera (1990)

(Auge)
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Art Okologie Krankheitsbild Substrat Region
(Provinz)
Fusarium subglutinans (Wol-  saprotroph, opportu- kutane und systemi- Homo sapiens Chiriqui
lenw. & Reinking) P.E. Nelson  nistischer Erreger sche Mykosen (Nagel)
Referenz: Caceres (2005)
Geotrichum candidum Link saprotroph, opportu- Besiedler des Intesti- ~ Homo sapiens Chiriqui
nistischer Erreger naltraktes, Verursa- (Nagel)

cher von kutanen,

bronchialen und

pulmonalen Infektio-

nen
Referenz: Caceres (2005)
Histoplasma capsulatum saprotroph, humanpa-  Histoplasmose (sys- Fledermauskot, ,.Kanalzone®,
Darling thogen temische Mykosen) Erde, Homo sapi- Panama

ens, Fledermiuse,
verschiedene Sduge-
tiere (?)

Referenzen: Abildgaard und Taylor (1962), Ajello (1954), Darling (1906), Diercks et al. (1965), Draheim et al. (1951), Gu-
tierrez et al. (2005), Gutierrez et al. (2008), Hasenclever et al. (1967), Hoff und Bigler (1981), Kauffman (2007), Klite
(1965), Larrabee et al. (1978), Portillo et al. (2011), Shacklette et al. (1967), Shacklette und Hasenclever (1969), Sifuentes-
Osornio et al. (2012), Taylor (1962), Taylor und Shacklette (1962), Taylor et al. (1962), Toala (2010), Tucker et al. (1951)

Hortaea werneckii (Horta) saprotroph, opportu- Tinea nigra Homo sapiens ,.Kanalzone®,
Nishim. & Miyayji [als Cla- nistischer Erreger, (Haut) Panama
dosporium werneckii] halophiler Organis-

mus
Referenz: Tapia (1965), Walsh (1948)
Loboa loboi (Fonseca & Ledo)  humanpathogen, Lobomykose (kutane ~ Homo sapiens, Chiriqui
Cif., P.C. Azevedo, Campos &  opportunistischer bis subkutane Myko- Tursiops spp. (Fla-
Carneiro Erreger (?), bisher sen) schennasen-

nicht kultiviert delphine)
Referenz: Tapia et al. (1978)
Neoscytalidium dimidiatum saprotroph, human- Onychomykosen, Homo sapiens Chiriqui
(Penz.) Crous & Slippers [als und phytopathogen kutane Mykosen (Haut, Nagel)
Seytalidium dimidiatum]
Referenz: Caceres (2005)
Nigrospora sphaerica (Sacc.) saprotroph, opportu- kutane Mykosen Homo sapiens Chiriqui

E.W. Mason

Referenz: Caceres (2005)

nistischer Erreger

(Haut)

Paracoccidioides brasiliensis
(Splend.) F.P. Almeida

saprotroph, parasi-
tisch, opportunisti-
scher Erreger

Paracoccidiomykose
(subkutane und sys-
temische Mykosen)

Erde, Homo sapiens

Referenzen: de Martin und de Lopez (1989), de Martin und Suarez (1989), Sifuentes-Osornio et al. (2012)

Coclé, Veragu-
as

Penicillium griseofulvum
Dierckx
Referenz: Weisenborn (2008)

saprotroph, opportu-
nistischer Erreger

pulmonale Infektion

Homo sapiens

Chiriqui

Penicillium spp.

saprotroph, opportu-
nistische Erreger

kutane und systemi-
sche Mykosen

Referenzen: Caceres (2005), Toala (2010), Weisenborn (2008)

Homo sapiens
(Haut, Nagel)

Panama, Chi-
riqui
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Pestalotiopsis cf. tecomicola saprotroph, phytopa- - Homo sapiens Chiriqui

Nag Raj thogen (Nagel)

Referenz: Caceres (2005)

Purpureocillium lilacinum saprotroph, opportu- kutane Mykosen, Homo sapiens Chiriqui

(Thom) Luangsa-ard, Houbra- nistischer Erreger Onychomykose (Nagel)

ken, Hywel-Jones & Samson

[als Paecilomyces lilacinus)

Referenz: Caceres (2005)

Scopulariopsis brevicaulis saprotroph, opportu- kutane Mykosen, Homo sapiens Chiriqui

(Sacc.) Bainier nistischer Erreger Onychomykose (Haut, Nagel)

Referenzen: Caceres (2005), Weisenborn (2008)

Scopulariopsis koningii saprotroph, opportu- kutane Mykosen, Homo sapiens Chiriqui

(Oudem.) Vuill nistischer Erreger Onychomykose (Nagel)

Referenz: Weisenborn et al. 2010b

Scopulariopsis sp. saprotroph, opportu- -- Homo sapiens Chiriqui

Referenz: Weisenborn (2008)

nistischer Erreger

(Nagel)

Sporothrix schenckii Hektoen

& C.F. Perkins

saprotroph, humanpa-
thogen, opportunisti-

scher Erreger

Sporotrichiose, kutane
und subkutane Myko-
sen

feuchtes Holz,

Pflanzenmaterial,

Homo sapiens

(Haut, tiefere Ge-

webeschichten)

Referenzen: Caceres (2005), Calero und Tapia (1962), Pan American Health Organization (1970)

Chiriqui, Vera-
guas

Talaromyces indigoticus saprotroph, opportu- -- Homo sapiens Chiriqui
Takada & Udagawa nistischer Erreger, (Diabetiker) (Nagel)

schwach keratinoly-

tisch
Referenz: Weisenborn et al. (2010a)
Tetraploa aristata Berk. & saprotroph -- Homo sapiens Chiriqui
Broome (Haut)
Referenz: Weisenborn (2008)
Schimmelpilze (Basidiomycota)
Hormographiella verticillata saprotroph, opportu- kutane (?) und syste- Homo sapiens Chiriqui
Guarro, Gené & E. Guého nistischer Erreger mische Mykosen (Haut)
Referenz: Caceres et al. (2006)
Tritirachium oryzae (Vincens)  saprotroph, opportu- kutane Mykosen, Homo sapiens Chiriqui
de Hoog nistischer Erreger Onychomykose (Nagel)

Referenz: Caceres (2005)
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2 Material und Methoden

2.1 Proben

Die untersuchten Proben wurden in den Jahren 2009 und 2010 an zehn Orten in ver-
schiedenen Provinzen im Westen Panamas von insgesamt 51 Personen mit klinischen
Symptomen einer Haut- oder Nagelmykose gesammelt (Tab. 6). Die Probanden wurden
auf der Strafle bzw. im Bekanntenkreis von Studierenden angesprochen und nach Symp-
tomen von mykologischen Erkrankungen wie Verfarbungen und Lasionen von Haut und
Négeln befragt. Bei potentiell von Pilzen verursachten Krankheitsbildern wurde mit
dem Einverstindnis der entsprechenden Person, Probenmaterial entnommen. Die Stu-
dienteilnehmer wurden unter Nennung der Symptomatik des Krankheitsbildes, personli-
cher Daten, wie Alter, Geschlecht und weiterer Krankheiten anonymisiert unter der ent-
sprechenden Sammelnummer aufgefiihrt. Die Benennung der Lisionen beruht auf den

nomenklatorischen Angaben in Nolting und Fegeler (1993) sowie de Hoog et al. (2014).
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Abbildung 1: Sammelorte in Panama (Details siehe Tab. 6).
(http://babel.hathitrust.org/cgi/pt?id=pur1.32754073482774;seq=1; ©Public Domain).

Tabelle 6: Untersuchte Personen und gesammeltes Probenmaterial.

Probennummer | Geschlecht | Alter Sammelort | Symptomatik Probenmaterial | Sammeldatum
(Jahre) (Wohnort)
JWO033P weiblich 45 Puerto leicht gerdtete, ober- Hautschuppen 06.09.2009
Armuelles, flachliche Hautldsion
Chiriqui an der linken Wade
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Probennummer | Geschlecht | Alter Sammelort | Symptomatik Probenmaterial | Sammeldatum
(Jahre) (Wohnort)
JWO034P ménnlich 47 Puerto dunkel gefarbte, Hautschuppen 06.09.2009
Armuelles, oberflachliche Haut- (Wade) und
Chiriqui verfarbung (Tinea Nagelmaterial
nigra) an der rechten
Wade und Lésion des
linken kleinen Zehen-
nagels
JWO035P weiblich 52 Puerto Léasion (Onychomy- Hautschuppen 06.09.2009
Armuelles, kose) des rechten und Nagelmaterial
Chiriqui grofien Zehnnagels
und Tinea pedis des
rechten Fufles
JWO036P weiblich 89 Puerto Lisionen der Haut Hautschuppen 06.09.2009
Armuelles, und der Zehennégel und Nagelmaterial
Chiriqui beider Fiifle
JWO037P weiblich 39 Puerto Hautlédsion, rechter Hautschuppen 06.09.2009
Armuelles, FuB
Chiriqui
JWO038P ménnlich 29 Volcan, Tinea pedis beider Hautschuppen 06.09.2009
Chiriqui FiiBe sowie totale und Nagelmaterial
dystrophische
Onychomykose
beider groier Zehen-
négel
JWO039P maénnlich 39 Bugaba, Tinea pedis und Haut- und Nagel- 15.09.2009
Chiriqui Onychomykose, material
rechter Full
JWO040P maénnlich 45 Bugaba, Tinea pedis und Hautmaterial 15.09.2009
Chiriqui Onychomykose des
groflen Zehennagels,
rechter Ful
JW041P maénnlich 65 Bugaba, Tinea pedis und Haut- und Nagel- 15.09.2009
Chiriqui Onychomykose des material
grofien Zehennagels,
rechter Full
JWO042P ménnlich 41 Bugaba, Tinea pedis und Haut- und Nagel- 15.09.2009
Chiriqui Onychomykose, material
rechter Ful3
JW043P weiblich 42 Bugaba, Mykose des Daumen- | Nagelmaterial 15.09.2009
Chiriqui nagels, rechte Hand
JW044P weiblich 40 Bugaba, Tinea pedis, Tinea Haut- und Nagel- 15.09.2009
Chiriqui interdigitalis und material

Onychomykose,

rechter Ful}
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Probennummer | Geschlecht | Alter Sammelort | Symptomatik Probenmaterial | Sammeldatum
(Jahre) (Wohnort)
JW045P ménnlich 47 David, Tinea pedis und Nagelmaterial 16.09.2009
Chiriqui Onychomykose,
rechter Ful3; Mykose
des Daumennagels,
rechte Hand
JW046P maénnlich 59 David, Onychomykose des Nagelmaterial 16.09.2009
Chiriqui grof3en Zehennagels,
linker Fuf}
JWO047P weiblich 26 David, leicht gerdtete, Hautmaterial 16.09.2009
Chiriqui schuppige Hautldsion,
rechter Unterarm
JW048P weiblich 59 David, schuppig, trockene Hautmaterial 16.09.2009
Chiriqui Hautlédsionen des
Spans (Dermatitis),
beide Fiille
JW049P maénnlich Alter David, Chromomykose, Hautmaterial 08.01.2010,
unbekannt | Chiriqui Riicken gesammelt durch
M. Piepenbring
JWO050P maénnlich 45 David, Onychomykose des Nagelmaterial 17.01.2011
Chiriqui grofien Zehennagels,
rechter Ful3
JWO51P maénnlich 25 David, Tinea pedis, rechter Hautmaterial 17.01.2011
Chiriqui FuB
JWO052P weiblich 48 David, Onychomykose des Nagelmaterial 17.01.2011
Chiriqui kleinen Zehennagels,
linker Fuf3
JWO053P maénnlich 50 David, Onychomykose und Hautschuppen 17.01.2011
Chiriqui Tinea pedis, rechter und Nagelmaterial
FuB
JWO054P weiblich 39 David, Onychomykose des Nagelmaterial 17.01.2011
Chiriqui kleinen Zehennagels,
linker Fuf3
JWO055P weiblich 72 David, Onychomykose des 3. | Nagelmaterial 17.01.2011
Chiriqui Zehennagels, linker
FuB
JWO056P maénnlich 89 David, Onychomykose des Nagelmaterial 17.01.2011
Chiriqui grofien Zehennagels,
rechter Ful3
JWO057P weiblich 87 David, Onychomykose des Nagelmaterial 17.01.2011
Chiriqui groflen Zehennagels,
rechter Ful3
JWO058P maénnlich 43 La Villa de Dermatomykose, Hautmaterial 20.01.2011
Los Santos, linker Ful3
Los Santos
JWO059P weiblich 59 La Villa de Onychomykose des Nagelmaterial 20.01.2011
Los Santos, grofen Zehennagels,
Los Santos linker Ful3

29




Probennummer | Geschlecht | Alter Sammelort | Symptomatik Probenmaterial | Sammeldatum
(Jahre) (Wohnort)
JWO060P weiblich 60 Anton, Onychomykose des Nagelmaterial 21.01.2011
Coclé Mittelfingernagels,
linke Hand
JWO061P weiblich 35 Anton, Tinea pedis und Haut- und Nagel- 21.01.2011
Coclé Onychomykose des material
grofien Zehennagels,
rechter Ful3
JWO062P weiblich 55 Anton, Tinea pedis und Haut- und Nagel- 21.01.2011
Coclé Nagelmykose des material
kleinen Zehennagels,
rechter Ful3
JWO063P weiblich 77 Anton, Tinea interdigitalis Hautmaterial 21.01.2011
Coclé und Nagelmykose des
(Panama kleinen Zehennagels,
City, Pana- linker Ful3
ma)
JW064P weiblich 27 Anton, Onychomykose des Nagelmaterial 22.01.2011
Coclé grofien Zehennagels,
linker Fuf3
JWO065P weiblich 30 Anton, Oberflachliche Lisi- Nagelmaterial 26.01.2011
Coclé on/Verfarbung des
grofien Zehennagels,
linker Fuf3
JWO066P weiblich 79 San Felix, erhabene, dunkel Hautmaterial 26.01.2011
Chiriqui geférbte, schuppige
Hautverdnderung
(Chromomykose),
Span beider Fiile und
unteres Schienbein
JWO067P maénnlich 34 Puerto Tinea pedis und Hautmaterial 26.01.2011
Armuelles, Onychomykose des
Chiriqui groflen Zehennagels,
rechter Ful3
JWO068P maénnlich 60 Puerto Onychomykose des Nagelmaterial 26.01.2011
Armuelles, grof3en und kleinen
Chiriqui Zehennagels, rechter
FuB
JWO069P weiblich 58 Puerto Lisionen Daumenna- | Nagelmaterial 26.01.2011
Armuelles, gel, linke Hand
Chiriqui
JWO070P ménnlich 40 Puerto totale dystrophische Nagelmaterial 26.01.2011
Armuelles, Onychomykose des
Chiriqui groflen Zehennagels,
rechter Ful3
JWO071P weiblich 80 David, Onychomykose des Haut- und Nagel- 28.01.2011
Chiriqui Daumennagels, rechte | material

Hand

30




Probennummer | Geschlecht | Alter Sammelort | Symptomatik Probenmaterial | Sammeldatum
(Jahre) (Wohnort)
JWO072P weiblich 87 Bugaba, Onychomykose des Nagelmaterial 28.01.2011
Chiriqui grofien Zehennagels,
linker Fuf3
JWO073P weiblich 40 Bugaba, Onychomykose des Nagelmaterial 28.01.2011
Chiriqui zweiten Zehennagels,
rechter Fu3
JWO074P weiblich 40 Bugaba, Tinea pedis und Haut- und Nagel- | 28.01.2011
Chiriqui Onychomykose des material
groflen Zehennagels,
rechter Fu3
JWO075P weiblich 38 Bugaba, Tinea pedis und totale | Hautmaterial 28.01.2011
Chiriqui dystrophische
Onychomykose aller
Zehennigel, rechter
Full
JWO076P maénnlich 41 Bugaba, Tinea pedis und totale | Nagelmaterial 28.01.2011
Chiriqui dystrophische
Onychomykose
beider groer Zehen-
négel, rechter Fufl
JWO77P weiblich 80 Bugaba, Tinea pedis und Haut- und Nagel- 28.01.2011
Chiriqui distale Onychomyko- | material
se des grofen Zehen-
nagels, linker Fuf3
JWO078P maénnlich 15 Bugaba, Tinea interdigitalis, Hautmaterial 28.01.2011
Chiriqui rechter Full
JWO079P maénnlich 16 Bugaba, Tinea interdigitalis, Hautmaterial 28.01.2011
Chiriqui rechter Full
JWOS0P maénnlich 35 Bugaba, Tinea pedis und Hautmaterial 28.01.2011
Chiriqui frontale und distale
Lésionen des groflen
Zehennagels, rechter
FuB
JWO81P ménnlich 62 Bugaba, dystrophische Nagelmaterial 28.01.2011
Chiriqui Onychomykose des
groflen Zehennagels,
rechter Fu3
JWO082P weiblich 26 Bugaba, Onychomykose des Nagelmaterial 28.01.2011
Chiriqui groflen Zehennagels,
rechter Ful3
JWO083P weiblich 74 Los Al- Hautlédsionen und Haut- und Nagel- 01.02.2011
garrobos, klinische Verande- material
Chiriqui rung der Zehennigel,

linker Ful}
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2.1.1 Probennahme

Die Gewinnung von Untersuchungsmaterial wurde entsprechend publizierter Empfeh-
lungen durchgefiihrt (de Hoog et al. 2000; Nolting und Fegeler 1987; Seebacher und
Blaschke-Hellmessen 1990; Seeliger und Heymer 1981). Die zu untersuchenden Kor-
perbereiche wurden vor Beginn der Probenahme unter Verwendung einer Pumpspriih-
flasche mit 70 % Ethanol gereinigt, um eine Reduktion der bakteriellen Begleitflora
sowie der Anzahl luftgetragener Pilzsporen zu erreichen. Bei Hautldsionen wurde Mate-
rial, wie Schiippchen oder Krusten, moglichst vom Rand der Lésion unter Verwendung
einer Pinzette entnommen. Bei Nagelldsionen wurden vor der Entnahme der Probe ilte-
re Nagelfragmente entfernt und von der so freigelegten Fliche Material mit dem stump-
fen Ende einer Skalpellklinge entnommen und unter Verwendung eines Glastrichters
und sterilen Kryorohrchen (VWR) aufgefangen. Bei fortgeschrittenem Befall wurde
iiberwiegend Material aus dem Bereich zwischen Hornplatte und Nagelbett entnommen.

Das gesammelte Material wurde zur spéteren Bearbeitung bei 8 °C aufbewabhrt.
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Abbildung 2: Beispiele untersuchter Haut- und Nagelliisionen.

2.2 Kultivierung

Die fiir die Isolation und Vermehrung der Pilzkulturen notwendigen Arbeitsschritte
wurden in einem Labor der entsprechenden Sicherheitsstufe unter Verwendung einer
Sicherheitswerkbank Model S 1200 (BDK) in Frankfurt am Main durchgefiihrt. Fiir die
Kultivierung der Pilze wurden Petrischalen mit Nocken in den GroBen 92 x 16 mm und
60 x 15 mm verwendet. Die Inkubation der beimpften Kulturmedien erfolgte in einem
Klimaschrank Model APT.Line KBW (Binder) bei 25 °C im Dunklen. Um weitere zur
Bestimmung der Arten notwendige Merkmale zu erfassen, wurden in einigen Féllen
hiervon abweichende Kulturbedingungen gewidhlt und entsprechend aufgefiihrt. Die
Inkubation von Kulturen bei hoheren Temperaturen erfolgte in separaten Warmeschrian-

ken. Fiir Inkubationstemperaturen bis 40 °C wurde ein Inkubator ,,Heratherm* (Ther-
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moFischer) und fiir Temperaturen oberhalb von 40 °C ein Inkubator ,,Incubat* (Melag)
verwendet. Die fotographische Dokumentation der Pilzkulturen erfolgte mit einer Pa-
nasonic Lumix DMC-FZ38 und einer Nikon D5100 mit einem ,,AF-S Micro NIKKOR
85 mm* Objektiv. Leichte Tonwertkorrekturen und eine Anpassung der BildgroB3e der
Aufnahmen wurden mit Adobe Photoshop CS Version 5.1 durchgefiihrt und die ent-

sprechenden Bilder anschlieBend als Abbildungstafeln zusammengestellt.

2.2.1 Primarkulturen

Zur Isolation der Pilze aus den Haut- und Nagelproben wurde das Material auf Ndhrme-
dium mit Cycloheximid (0,5 g/l; AppliChem) und Chlorampenicol (0,2 g/I; AppliChem)
und auf Medium mit Chlorampenicol (0,2 g/l) aufgebracht und {iber eine Inkubations-
zeit von vier Wochen unter Verwendung eines Binokulares (Nikon SMZ 1000) mehr-

mals wochentlich auf auswachsende Pilzelemente tiberpriift.

2.2.2 Subkulturen

Die in den Primérkulturen ausgewachsenen Pilzzellen wurden mit einer zuvor ausge-
glithten Impfnadel auf Ndahrmedien ohne Antibiotika iibertragen. Wenn moglich wurde
von jeder der in den Primérkulturen gewachsenen Kolonien eine Isolation und Subkulti-

vierung durchgefiihrt.

2.2.3 Fliissigkulturen

Um die Isolation von genetischem Material, insbesondere von Pilzen mit submersem
Wachstum oder festen und zdhen Kolonien zu erleichtern, wurden Kulturen in 50 ml
Erlenmeyerkolben mit fliissigem Nédhrmedium angelegt. Die Kolben wurden auf einem
Horizontalschiittler (Born, Model RSU-310R) bei 80 rpm und 20 °C in diffusem Tages-
licht inkubiert. Von den gewachsenen Myzelien wurde nach 14 Tagen Material ent-
nommen und fiir die weitere Bearbeitung in 1,5 ml Eppendorf-Réhrchen bei -20 °C auf-

bewahrt.
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2.2.4 Stammkulturen

Zur Erhaltung der Pilzstimme wurden von den Isolaten Dauerkulturen in Kryordhrchen
(VWR) angelegt und bei -80 °C in einer Tiefkiihltruhe (New Brunswick Scientific, Mo-
del C340-86) aufbewahrt.

2.2.5 Haarperforationstest nach Ajello

Einige blonde, mit Aceton entfettete Haare wurden mit sterilem, entmineralisiertem
Wasser und drei Tropfen 10 % Hefeextraktlosung in eine sterile Petrischale gegeben

und mit Pilzmaterial inokuliert.

Die Art der Besiedlung von Haaren kann als Merkmal bei der Differenzierung verschie-
dener Dermatophyten und als Nachweis fiir die Fahigkeit Keratin-haltige Materialien als

Néhrsubstrat zu nutzen verwendet werden (Ajello und Georg 1957; Salkin et al. 1985).

2.3 Verwendete Nihrmedien

Die Angaben iiber die Zusammensetzung der Ndhrmedien stammen, soweit keine ande-
ren Angaben vorliegen, aus de Hoog et al. (2000). Alle Angaben beziehen sich auf die
Zugabe von einem Liter entmineralisiertem Wasser. Die verwendeten Substanzen wur-
den, soweit keine anderen Bezugsadressen angegeben wurden, von der Firma Carl Roth
bezogen. Die Nahrlosungen wurden in einem Autoklaven (Systec, Modell VE 55) bei
121 °C fiir 15 min autoklaviert. Hiervon abweichende Autoklavierparameter sowie
Mengenangaben werden bei den entsprechenden Medien mit aufgefiihrt. Die in Pet-

rischalen gegossenen Medien wurden bis zur Verwendung bei 8 °C im Dunklen aufbe-

wahrt.

Czapek Agar (CzA)

NaNO; 3g
K,HPO,4 lg
KCl 0,5¢
MgSO,+ 7xH,0 05¢g
FeSO4 ¢ 7xH,0 0,01¢g
Saccharose 30g
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Agar 15¢

Standardmedium zur morphologischen Charakterisierung von Arten der Gattungen As-

pergillus und Penicillium nach Pitt (1979).

Sabouraud Glukose Agar (SGA)

Glukose 40 ¢g
Bakteriologisches Pepton (Oxoid) 10g
Agar I5¢

Autoklaviert bei 110 °C fiir 10 min.

Standardmedium zur Isolation und Differenzierung von Dermatophyten. Pilzkulturen
auf diesem Medium zeigen auf Grund der hohen Konzentration an Glukose ein rasche-
res Koloniewachstum und eine deutlichere Koloniefirbung als auf anderen Medien.
Allerdings bedingt die einseitige Nahrstoffzusammensetzung oft eine Degenerierung der
morphologischen Strukturen und eine Reduzierung der Vitalitdt der kultivierten Stdm-
me, so dass sich dieses Ndhrmedium nicht zur Stammerhaltung von Pilzkulturen ver-

wenden lasst.

Hafermehl Agar (OA)
Grobe Haferflocken (handelstiblich) 40 ¢
Agar I5¢g

Die Haferflocken wurden in einem halben Liter VE Wasser bei mittlerer Hitze fiir 30
min gekdchelt und anschlieBend durch ein grobes Sieb passiert. Das resultierende Ex-
trakt wurde mit 15 g Agar versetzt, auf einen Liter aufgefiillt und anschlieend bei 110
°C fiir 10 min autoklaviert.

Haufig fiir die Kultivierung und Stammerhaltung verschiedener Pilze verwendetes
Néhrmedium und zusitzlich ermdglicht die breite Zusammensetzung an verschiedenen
Néhrstoffen ein stabiles Kulturwachstum und eine Stimulierung der Konidienbildung

bei Dermatophyten (Marchionini und Go6tz 2014; Jessup et al. 2000).

36



Kartoffel-Glukose Agar (PDA)

Rohe, geschilte Kartoffel (handelsiiblich) 200 g

Glukose 20g

Agar 15¢

Die Kartoffel wurde geschélt, in kleine Stiicke geschnitten und in einem halben Liter
entmineralisiertem Wasser bei mittlerer Hitze fiir 60 min gekochelt und anschlieBend
durch ein grobes Sieb gefiltert. Das resultierende Extrakt wurde mit Agar versetzt, auf
einen Liter aufgefiillt und anschliefend bei 110 °C fiir 10 min autoklaviert.

Als Standartmedium zur Kultivierung unterschiedlicher Pilzarten oder als Grundlage
zur Herstellung weitere Ndahrmedien verwendet. Der hohe Anteil an Glukose und ande-
ren leicht verfiigbaren Kohlenhydraten ermdglicht ein rasches Wachstum und fiihrt hiu-
fig zu einer Stimulierung der Pigmentbildung verschiedener Pilzstimme und dient der
Induzierung der charakteristischen Pigmentbildung bei Trichophyton rubrum (Seeliger

und Heymer 1981; Tietz und Ulbricht 1999).

Glukose-Hefe-Pepton Agar (GYP)

Glukose 20g
Pepton, pflanzlichen Ursprungs (Soja) 10g
Hefeextrakt 2¢g
Agar 15¢g

Dieses Nahrmedium wurde zur Isolation von Pilzen aus Probenmaterial und ohne Zu-
satz von Agar als Flissigmedium verwendet. Die Néhrstoffzusammensetzung ermdg-
licht ein konstantes und rasches Wachstum und unterstiitzt die charakteristische Pig-

mentbildung bei Trichophyton rubrum und anderen Pilzarten.

Malz Agar (MEA)
Malzextrakt (Oxoid) 20g
Agar I5¢g

Autoklaviert bei 110 °C fur 10 min.

Standartmedium zur Isolation und Kultivierung verschiedener Pilze. Aufgrund der ge-

ringen Néahrstoffkonzentration zeigen verschiedene Pilze auf diesem Medium oft ein
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spérlicheres Koloniewachstum und eine reduzierte Konidiogenese.

Malz-Hefe-Pepton Agar (MYP)

Malzextrakt 7¢g
Hefeextrakt 0,5¢g
Pepton, pflanzlichen Ursprungs (Soja) lg
Agar 15¢

Dieses Nahrmedium wurde zur Kultivierung und Induzierung der Sporenbildung ver-

schiedener Imperfekter Pilze verwendet.

Urease Agar nach Philot (UA)

Glukose 58
Pepton lg
NaCl 5¢g
KH,PO, 2g
Agar I5¢g
Phenolrot (2 % in Ethanol) 6 ml

Dieses Nahrmedium dient dem Nachweis des Abbaus von Harnstoff. Dieses Charakte-
ristikum kann innerhalb der Dermatophyten verwendet werden, um morphologisch sehr

dhnliche Arten physiologisch zu unterscheiden.

Kryomedium nach Weisenborn

Grobe Haferflocken (handelsiiblich) 40¢g
Glukose 25 ml
Glycerin 20g

Die Haferflocken wurden in einem halben Liter entmineralisiertem Wasser bei mittlerer
Hitze fiir 30 min gekdchelt und anschlieBend mit einem groben Sieb gefiltert. Das resul-
tierende Extrakt wurde mit Glukose und Glycerin vermischt, auf einen halben Liter auf-
gefiillt und anschliefend bei 110 °C fiir 10 min autoklaviert.

Diese Néhrlosung wurde mit Vermiculit als Tragersubstanz, zur Herstellung von Ge-

frierkulturen verwendet (ein ausfiihrliches Protokoll befindet sich im Anhang).
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2.3.1 Fertigmedien

Kimmig Agar (Kimmig)

Glukose 19¢g
Pepton I5¢g
NaCl lg
Agar 15¢
Glycerin 5ml

Der verwendete Kimmig Agar wurde als Fertigndhrboden von der Firma Oxoid bezogen
und den Herstellerangaben entsprechend angefertigt.

Kimmig Agar ist ein weiteres in der medizinischen Mykologie verwendetes Standart-
ndhrmedium. Pilzkolonien zeigen auf diesem Ndhrmedium haufig eine deutliche Fér-
bung und ein dichtes Wachstum. Auf Grund der hdheren Néhrstoffkonzentrationen
werden Pleomorphismus-Erscheinungen oft ldnger unterdriickt und das Néhrmedium

kann zur temporiren Stammerhaltung genutzt werden.

2.4 Mikroskopie

2.4.1 Verwendete Einbettungsmedien und Firbemittel

Mikroskopische Priparate wurden iiberwiegend mit 5 % KOH angefertigt, bei stark
sporulierenden Stimmen wurde das Préparat zuvor mit 70 % Ethanol gespiilt und an-
schlieBend in 5 % KOH suspendiert. Die Farbung pigmentierter Strukturen wurde in
Priparaten mit Wasser als Einbettungsmittel ermittelt, da in Praparationen mit KOH oft
eine Anderung der Farbe sowie der Farbintensitit beobachtet werden kann. Hyaline
Pilzelemente wurden itiberwiegend mit 1 % Phloxin-Losung gefdarbt, um eine bessere

Betrachtung der morphologischen Strukturen zu ermdglichen.

Lactophenol-Losung

Aqua dest. 20 ml
Milchsédure 20 ml
Glycerin 10 ml
kristallines Phenol 20g
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Lactophenol-Losung dient als Einbettungsmedium zur Erstellung von Semidauerprépa-
raten, zudem verringert die hohe Viskositit der Losung das Auftreten von thermodyna-
mischen Effekten beim Mikroskopieren des Pradparates. Zur Kontrastierung von Pil-
zelementen kann der Losung Wasserblau als Farbemittel zugesetzt werden (Erb und

Matheis 1983).
Phloxin-Losung, 1 %
Aqua dest. 100 ml

Cyanosin lg

Diese Losung dient dem Anfarben von Pilzelementen, wobei nur das Zytoplasma leben-

der Pilzzellen gefarbt wird (Erb und Matheis 1983).

Melzers-Reagenz

Jod 0,5¢g
Kaliumjodid 1,5¢g
Aqua dest. 20 ml
Chloralhydrat 20 ml

Diese Losung dient dem Nachweis amyloider bzw. dextrinoider Pilzstrukturen (Erb und

Matheis 1983).

2.4.2 Praparationsmethoden
Zupfpriparat
Mit einer Impfnadel wurde etwas Material von einer Pilzkultur entnommen, in einem

Tropfen Fliissigkeit suspendiert und mit einem Deckgldschen abgedeckt.
Abrisspraparat

Mit einem Streifen eines transparenten Klebebandes (Tesa”™, kristallklar) wurde Pilzma-

terial aus einer Kultur entnommen und auf einem Objekttrager aufgebracht.
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Semidiinnschnitte

Um den Aufbau groBerer Strukturen, wie Fruchtkdrper oder das Wachstum von Pilzhy-
phen in inokuliertem Hornmaterial zu untersuchen, wurden Semidiinnschnitte von zuvor
in Glutaraldehyd-fixiertem Material mit Schnittstirken von 10 pm und 15 pm angefer-

tigt und in Lactophenol-Ldsung eingebettet.

2.4.3 Mikroskopie von Probenmaterial

Die Proben wurden, wenn ausreichend Material gesammelt werden konnte, mikrosko-
pisch auf die Prisenz von pilzlichen Elementen, wie Hyphen oder Hefezellen tiberpriift.
Hierzu wurde Probenmaterial auf einem Objekttriager in 25 % KOH-Ldsung mazeriert
und anschlieBend mit einem Mikroskop bei einer VergroBerung von 400x unter Ver-

wendung des Phasenkontrastes betrachtet.

2.4.4 Lichtmikroskopie und graphische Dokumentation

Die von den Pilzen angefertigten mikroskopischen Priparate wurden mit einem Mikro-
skop der Firma Nikon Model 501 Eclipse betrachtet. Von jeder als relevant betrachteten
morphologischen Struktur wurden 25 unterschiedliche Messungen durchgefiihrt, wobei
horizontal und vertikal immer die voneinander am weitesten entfernten Punkte einer
Struktur gemessen wurden. Die erhaltenen Messwerte wurden als Mittelwert + Stan-
dartabweichung angegeben, nicht im Intervall enthaltene Extremwerte wurden in
Klammern mit aufgefiihrt. Zeichnungen der morphologischen Strukturen wurden unter
Verwendung eines Okularmikrometers und eines Zeichenrasters mallstabsgerecht ange-
fertigt, mit Tuschestiften auf Transparentpapier iibertragen und anschlieend digitali-
siert. Fotos mikroskopischer Praparate wurden mit einer Mikroskopkamera Model Leica
EC3 (Leica) aufgenommen. Die entsprechenden Dateien wurden in Photoshop CS Ver-

sion 5.1 abschlieBend bearbeitet und als Bildtafeln zusammengestellt.

2.5 Rasterelektronenmikroskopie (REM)

2.5.1 Probenvorbereitung
Die Fixierung des Probenmaterials erfolgte mit 2 % Glutaraldehydlosung (Roth) in 0,1

M Cocodylat-Phosphatbuffer bei Zimmertemperatur fiir ein bis zwei Tage unter leich-
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tem Unterdruck in einem Exsikkator. Die fixierte Probe wurde in 0,1 M Cocodylat-
Phosphatbuffer gespiilt und anschlieBend in Ethanol mit aufsteigender Konzentration
(10 % bis 90 %) fiir jeweils 15 min gewaschen und abschlieend bis zur endgiiltigen
Trocknung in 98 % Ethanol (reinst.) im Dunklen bei 8 °C gelagert.

Entwéssertes Probenmaterial wurde mit einem ,,Kritischen-Punkt-Trockner* der Firma
Bal-Tec Model CPD 030 oder durch die Verwendung von Silan abschlieBend getrock-
net und mit Kohlekleber (Plano) auf Aluminium-Probenteller aufgebracht. Um Aufla-
dungseffekte zu reduzieren, wurden die Proben zweimal fiir jeweils 60 Sekunden in

einem ,,Agar Sputter Coater (Agar Scientific) mit Gold beschichtet.

2.5.2 Elektronenmikroskopie

Die elektronenmikroskopischen Aufnahmen wurden mit einem Feld-Emissions-
Kathoden Elektronenmikroskop (Hitachi, Model S 4500) bei einer Kathodenspannung
von 5 kV und unter Verwendung des unteren Detektors unter technischer Leitung von
Manfred Ruppel angefertigt. Die Dokumentation der Aufnahmen erfolgte mit dem inte-
grierten digitalen Fotosystem und dem Programm Digital Image Scanning System 5

(Point Electronic, Halle).

2.6 Molekulare Methoden

2.6.1 Verwendete Chemikalien und Losungen

Die Chemikalien wurden, soweit keine anderen Angaben gemacht werden, bei der Fir-
ma Carl Roth bezogen.

3-Mercaptoethanol

Chloroform-Isoamylalkohol (24:1) (Amresco)

Ethanol, vergillt (Sigma-Aldrich)

Ethanol, reinst (Chemikalienbezugsstelle, Goethe Universitit)

Isopropanol (Applichem)

Tris-Borat-EDTA Puffer (TBE)
TBE-Puffer wurde als Fliissigkomponente bei der Herstellung von Agarosegelen und als
Elektophoresepuffer verwendet. Angesetzt wurde der Puffer als 5-fach konzentrierte

Stammldsung.
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5x TBE, pH 8,0

Tris 54¢
Borsdure 275¢
0,5M EDTA 20 ml

Zugabe von einem halben Liter Aqua bidest., nach Losen der Substanzen wurde der pH-
Wert mit 37 % HCI auf pH 8 eingestellt und mit Aqua bidest. auf einen Liter aufgefiillt
(Miilhardt 2009).

Tris (hydroxymethyl)-aminomethan Puffer (Tris)
1 M Tris, pH 7,2
Tris 60,57 g

Zugabe von 300 ml Aqua bidest., nach Losen des Salzes wurde mit 37 % Salzsiure der
pH-Wert auf 7,2 eingestellt, die Lésung mit Aqua bidest. auf einen halben Liter aufge-
fiillt und anschlieBend bei 121 °C und 1 bar autoklaviert.

Der Puffer wurde als 1 M Stammldsung angesetzt und mit einer Konzentration von 10

mM als Aufbewahrungsldsung fiir genomische DNA verwendet.

Cetyltrimethylammoniumbromid Puffer (CTAB) nach Talbot

CTAB 10g

Tris 6,06 g
EDTA 1,46 g
NaCl 20,5 ¢

Das Gemisch wurde mit Aqua bidest. auf 500 ml aufgefiillt und bei Raumtemperatur

gelagert. CTAB-Puffer wurde zur Extraktion von DNA verwendet (Talbot 2001).

2.6.2 DNA-Isolation

Die Isolation von genomischer DNA erfolgte unter Verwendung eines modifizierten

CTAB Protokolls. Ein Protokoll befindet sich im Anhang.
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2.6.3 Amplifizierung (PCR) der ITS-Region und der D1/D2 Domiine

Die Amplifizierung von DNA Fragmenten der ITS-Region und der D1/D2 Doméne
wurde unter Verwendung von Tag-Polymerase (Peqlab) oder KappaHifi-Polymerase
(Peqglab) und der entsprechenden Protokolle und Primer in einem Thermocycler (Primus
25 advanced oder Peqstar 2x Gradient, Peqlab) durchgefiihrt. Eine Auflistung der ge-
nutzten Primer und PCR-Programme befindet sich im Anhang (Tab. 273-279). Erfolg-
reich amplifizierte DNA-Fragmente wurden unter Verwendung eines ,,peq-Gold Cycle

Pure Kit*“ (PeqLab, Deutschland) entsprechend der Herstellerangaben aufgereinigt.

ITS1, ITS1f ITS4
pre— ———
kleine ribosomale Untereinheit internal-transcribed-spacer Region  D1/D2- grole ribosomale Untereinheit
18S rDNA (SSU) ITS1 58S rDNA ITS2 Domane 25-28S rDNA (LSU)

ITS1: tce gta ggt gaa cct geg g
ITS1f: ctt ggt cat tta gag gaa gta a — e
ITS4: tce tee get tat tga tat ge NL1 NL4
NL1: gca tat caa taa gcg gag gaa aag

NL4: ggt ccg tgt ttc aag acg g

Abbildung 3: Schematische Ubersicht des rDNA Operons einschlieflich der Binderegionen und

Sequenzabfolge der im Rahmen dieser Arbeit verwendeten Primer.

2.6.4 Sequenzierung

Die Sequenzierung der amplifizierten DNA Fragmente der ITS-Region und der D1/D2
Domine wurde als ,,double-read* vom Sequenzierlabor des BiK-F Forschungsinstitut in
Frankfurt am Main durchgefiihrt.

Die resultierenden Rohdaten wurden mit CodonCode Aligner Version 4.6 (CodonCode
Corporation) aligniert und editiert. Alle Sequenzen wurden auf Alignierungsfehler und
fehlinterpretierte Basenpositionen iiberpriift und wenn noétig manuell korrigiert. Die

ermittelten Sequenzen werden im Anhang aufgefiihrt (Tab. 281).

2.6.5 PCR-fingerprinting (RAPD)

Als weiteres Merkmal zur Artabgrenzung und zur Differenzierung innerhalb der Derma-
tophyten wurden in PCR Reaktionen unter Verwendung der repetitiven Sequenzabfolge
(GACA); als Primer erzeugte Fragment-Polymorphismen der ntDNA genutzt (Shehata
et al. 2008; Meyer und Mitchell 1995). Hierzu wurde ein ca. 1.400 bp groBBer Abschnitt
der ntDNA bestehend aus der ITS Region und der D1/D2-Doméne der groBen riboso-
malen Untereinheit (LSU) unter Verwendung der Primer ITS1f und NL4 amplifiziert
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und als Template verwendet. Die PCR Reaktion wurde entsprechend der aufgelisteten
Parameter durchgefiihrt (Tab. 279). Die resultierenden DNA Fragmente wurden mit
einem 1,5 % Agarosegel elektrophoretisch aufgetrennt und mit einem Gel-Doc XR+
Imaging System (Bio-Rad) dokumentiert. Als Referenzorganismen wurden Stimme der
Arten Trichophyton interdigitale (R1: Trichophyton interdigitale var. nodulare F4c, RS5:
Trichophyton interdigitale ¥3d), Trichophyton mentagrophytes (R2: Trichophyton men-
tagrophytes, R3: Trichophyton mentagrophytes var. asteroides ¥3b) und Trichophyton
rubrum (R5: Trichophyton rubrum var. nigricans F2d) verwendet. Die entsprechenden
Stimme wurden freundlicherweise von Herrn Dr. H. P. Seidl (Klinikum-rechts-der-Isar,

Miinchen) zur Verfligung gestellt.

2.6.6 Barcoding/Blast-Search

Zur Unterstlitzung der morphologischen Bestimmung der Pilzisolate wurden die Genbe-
reiche des ,,Internal Transcribed Spacers® (ITS) und der D1-D2 Doméne der groflen
ribosomalen Untereinheit (LSU) des ribosomalen Operons (ntDNA) mit Sequenzdaten

aus offentlich zugénglichen Datenbanken verglichen.

Tabelle 7: Zur molekularen Charakterisierung genutzte Datenbanken

Datenbank

MycoBank www.mycobank.org

ISHAM ITS Datenbank http://its.mycologylab.org
GenBank http://www.ncbi.nlm.nih.gov

2.6.7 Analyse der Sequenzdaten

Phylogenetische Berechnungen wurden mit MEGA Version 6.06 durchgefiihrt (Tamura
et al. 2013). Die fiir die Berechnungen verwendeten DNA Sequenzen wurden anhand
von Blast Search Ergebnissen (Zhang et al. 2000) und systematischen Kriterien basie-
rend auf morphologischen Merkmalen der untersuchten Isolate ausgewdhlt. Das Align-
ment der DNA-Sequenzen wurde mit MAFFT Version 7.12b unter Verwendung der ,,G-
INS-i Strategie* erstellt (Katoh und Standley 2013) und abschlieBend mit Gblocks Ver-
sion 0.91b bearbeitet, wobei die minimale Lénge eines informativen DNA Abschnitts

auf vier Basenpositionen festgelegt wurde (Castresana 2000). Eine Auflistung der aus
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GenBank heruntergeladenen Sequenzen (Tab. 280) und der im Rahmen dieser Arbeit
sequenzierten DNA Abschnitte (Tab. 281) befindet sich im Anhang.

3 Ergebnisse

3.1 Proben und isolierte Stamme

Von den 51 an der Untersuchung beteiligten Personen wurde Probenmaterial von insge-
samt 52 vermutlich durch Pilzinfektionen hervorgerufenen Lésionen bzw. klinischen
Verianderungen des Haut- oder Nagelbildes gesammelt. Bei einem GrofBteil der unter-
suchten Lasionen handelte es sich um chronische, seit mehreren Jahren bestehende Ver-
dnderungen des Haut- und Nagelbildes (Abb. 2). Insgesamt wurden Proben von flinf
Personen (9,6 %) mit Dermatomykosen der Fiile, meist unter Beteiligung der Fu3sohle
sowie der Zehenzwischenrdume (Tinea pedis und Tinea interdigitalis), von 21 Personen
mit Onychomykosen (40,4 %), hiervon 17 (32,7 %) an Ful3- und vier (7,7 %) an Finger-
nigeln, von 19 Probanden mit Tinea pedis und einem Befall von einem oder mehreren
FuBnigeln (36,5 %), von einer Person mit Tinea pedis, Onychomykosen der Fuinigel,
einem Befall der Handfldche und des rechten Daumens (,,Zwei Fiile eine Hand* Syn-
drom) (1,9 %), von drei Personen mit oberfldchlichen, trocken-schuppigen bis schup-
pig-wunden Hautlédsionen (5,8 %) und Probenmaterial von zwei Chromomykosen (3,8

%), und einer Tinea nigra gesammelt (1,9 %) (Abb. 4, Tab. 8).
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[l Tinea pedis (Hautlasionen der
Fiike)

® Onychomykose (FulRnagel)

@ Tinea pedis und Onychomykose
(Haut- und Nagellasionen)

[ Hautlasion (sonstige)

@ Chromomykose

ETinea nigra

O Onychomykose (Fingernagel)

O "Zwei FiRe eine Hand" Syndrom

Abbildung 4: Ubersicht der im Rahmen dieser Studie untersuchten Lisionstypen.

Von den 52 Proben konnten in 39 Fillen aus dem inkubierten Probenmaterial Pilz-
stimme kultiviert werden, wihrend bei 13 Proben kein Wachstum von Pilzen in Kultur
beobachtet wurde (Tab. 8). Aus dem Material der 39 Probanden mit einem positiven
Kultivierungsergebnis konnten insgesamt 201 Pilzstimme isoliert und subkultiviert
werden (Tab. 9). Die Organismen wurden basierend auf dem D-H-S System (Rieth) und
nach morphologisch-taxonomischen Kriterien klassifiziert und entsprechend publizierter
Empfehlungen und vorhandener Daten in Bezug auf die Relevanz als potentieller Erre-

ger der untersuchten Lésion beurteilt.

Tabelle 8: Ubersicht der im Rahmen der Studie untersuchten Lisionstypen. Die Anzahl der Lisio-

nen mit einem positiven Kultivierungsergebnis ist fett markiert.

Lokalisation Lisionstyp Anzahl der unter-
suchten Lisionen
Hénde und Dermatomykosen der Fiife, einschlieBlich Tinea pedis und | 5 (3)
Fie Tinea interdigitalis
Onychomykose (Fuf3) 17 (12)
Dermatomykose der Fiile und Onychomykose 19 (17)
Onychomykose (Hand) 4(2)
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Lokalisation Lisionstyp Anzahl der unter-

suchten Léasionen

Tinea pedis, Onychomykose und Dermatomykose der 1

Handfléache (,,Two feet-one hand* Syndrom)

sonstige Kor- Chromomykose (Wade) 1

perbereiche Chromomykose (Riicken) 1
Tinea nigra (Wade) 1
Hautlésion (sonstige) 3(1)

3.2 Klassifizierung der Isolate nach dem D-H-S System (Rieth)

Von den 201 isolierten Pilzen wurden 50 Isolate (24,9 %) als Dermatophyten, 24
Stimme als Hefen (11,9 %) und 127 Isolate (63,2 %) als Schimmelpilze klassifiziert
(Abb. 5). Von den 39 Proben mit einem positiven Kultivierungsergebnis konnten bei 19
Probanden (48,7 %) Dermatophyten im Probenmaterial nachgewiesen werden. Hiervon
wurden bei 4 Probanden (21 %) nur Dermatophyten aus dem Probenmaterial isoliert,
wihrend bei 12 Probanden (58 %) neben Dermatophyten ebenfalls andere Pilzstimme
kultiviert werden konnten und bei drei Probanden (21 %) wurden unterschiedliche
Dermatophyten-Arten, sowie Pilzstimme weiterer Gruppen des D-H-S Systems isoliert.
Bei zwei Lésionen (5,1 %) wurden aus dem inkubierten Probenmaterial nur Hefestim-
me kultiviert, wobei es sich hierbei einmal um die Isolation einer schwarzen Hefe, also
eines dimorphen Pilzes handelte. In dem Material acht weiterer Proben (20,5 %) wurden
Schimmelpilze und Hefestimme nachgewiesen und bei zehn Probanden (25,6 %) konn-

ten aus dem Probenmaterial nur Schimmelpilze isoliert werden (Abb. 6).
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@ Dermatophyten
M Hefen

@ Schimmelpilze

Abbildung 5: Gruppierung der Isolate basierend auf der Klassifizierung nach dem D-H-S System
(Rieth).

@ Proben nur mit Dermatophyten

B Proben mit einem
Dermatophyten und weiteren
Pilzen

W Proben mit verschiedenen
Dermatophyten und weiteren
Pilzen

W Proben nur mit Hefen
(einschlieRBlich "Schwarzer
Hefen")

B Proben mit Schimmelpilzen
und Hefen

[ Proben nur mit Schimmelpilzen

Abbildung 6: Gruppierung der Proben mit positiven Kultivierungsergebnissen in Relation zu den

isolierten D-H-S Gruppen.
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3.3 Taxonomische Klassifizierung

Von den 201 isolierten Stimmen wurden basierend auf morphologischen und molekula-
ren Merkmalen (ITS und LSU ntDNA-Sequenzdaten) 172 Isolate taxonomisch klassifi-
ziert (Tab. 10), wobei 164 Isolate der Gruppe der Ascomyceten und acht Isolate der
Gruppe der Basidiomyceten zugeordnet wurden. Die als Ascomyceten klassifizierten
Isolate entsprachen den Klassen Dothideomycetes (17 Isolate), Eurotiomycetes (73 Iso-
late), Saccharomycetes (14 Isolate) und Sordariomycetes (36 Isolate), wobei 24 Isolate
als Mycelia sterilia innerhalb der Fungi Imperfekti klassifiziert wurden (Tab. 10). In-
nerhalb der Dothideomycetes konnten zwei Isolate der Ordnung Botryosphaeriales und
der Gattung Neoscytalidium Crous & Slippers, vier Isolate der Ordnung Capnodiales
und den Gattungen Cladosporium Link (zwei Arten und zwei Isolate) und Hortaea
Nishim. & Miyaji (eine Art und zwei Isolate) mit jeweils zwei Isolaten, acht Isolate der
Ordnung Pleosporales mit der Gattung Curvularia Boedijn (zwei Arten), zwei Isolate
der Ordnung Venturiales und den Gattungen Fusicladium Bonord. (eine Art) und
Scolecobasidium Abbott (eine Art) mit jeweils einem Isolat, zugeordnet werden. Ein mit
der Gattung Rhexothecium Samson & Mouch. (Eremomycetaceae) assoziiertes Ein-
zelisolat konnte innerhalb der Dothideomycetes keiner Ordnung zugeordnet werden
(Incertae sedis). In der Klasse Eurotiomycetes konnten drei Isolate der Ordnung Chae-
tothyriales und den Gattungen Fonsecaea Negroni (eine Art und zwei Isolate) und
Knufia L.J. Hutchison & Unter. (eine Art und ein Isolat), 17 Isolate der Ordnung Euroti-
ales und den Gattungen Aspergillus P. Micheli ex Haller (neun Arten und 15 Isolate)
und Penicillium Link (eine Art und zwei Isolate), 53 Isolate der Ordnung Onygenales
und den Gattungen Trichophyton Malmsten (zwei Arten und 50 Isolate) und Chrysospo-
rium Corda (eine Art und drei Isolate) zugeordnet werden. Der Klasse Saccharomycetes
mit der Gattung Candida Berkhout konnten insgesamt 14 Isolate und drei Arten zuge-
ordnet werden, wobei acht Isolate nicht taxonomisch klassifiziert wurden. Innerhalb der
Sordariomycetes wurden 10 Isolate in die Ordnung Hypocreales und die Gattungen
Acremonium Link (zwei Arten und vier Isolate) und Fusarium Link (zwei Arten und
sechs Isolate), 15 Isolate in die Ordnung Microascales sowie die Gattungen Lophotri-
chus R.K. Benj. (eine Art und zwei Isolate), Microascus Zukal (eine Art und zwei Isola-
te), Scopulariopsis Bainier (zwei Arten und fiinf Isolate) und Wardomycopsis Udagawa
& Furuya (eine Art und sechs Isolate) eingeordnet. Sechs Kulturen entsprachen der
Ordnung Sordariales und vier Isolaten der Gattung Chaetomium Kunze ex Fr. (eine Art)

sowie zwel mit der Gattung Cryptendoxyla Malloch & Cain assoziierten Stimmen mit
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einem Chalara-Stadium (Chalara s.1.) (Tab. 10). Finf der in die Sordariomycetes, die
Familie Plectosphaerellaceae sowie die Gattungen Verticillium Nees (eine Art und zwei
Isolate) und Acremonium s.1. (eine Art und drei Isolate) eingruppierten Stimme konnten
keiner Ordnung zugeordnet werden (Incertae sedis). Innerhalb der Abteilung der Ba-
sidiomycota wurden sieben Isolate der Ordnung Trichosporonales und der Gattung
Trichosporon Behrend (drei Arten) und ein Isolat der Ordnung Microbotryomycetes und
der Gattung Sporobolomyces Kluyver & C.B. Niel zugeordnet (Tab. 10), wobei drei
Stimme der Gattung Trichosporon nicht taxonomisch klassifiziert wurden (Tab. 10).
Die taxonomische Zugehorigkeit von neun untersuchten Stimmen (JW044p4,
JWO058p2, IW074p5, IW076p5, IW077p5, IW077p6, IW080p1, JIWO081p2, JIWO081p11)
konnte nicht abschliefend geklirt werden, diese Isolate zeigten jedoch eine morphologi-
sche und genetische Affinitit zu den Gattungen Acremonium Link, Cryptendoxyla Mal-
loch & Cain, Fusicladium Bonord., Knufia L.J. Hutchison & Unter. und Rhexothecium
Samson & Mouch. (Tab. 9, 10; Abb. 7, 8).

@ Dothideomycetes

W Eurotiomycetes

@ Saccharomycetes

@ Sordariomycetes

@ Microbotryomycetes

E Tremellomycetes

Abbildung 7: Graphische Darstellung der isolierten Klassen und die Anzahl der isolierten Arten
pro Klasse. Dothideomycetes (9 Arten), Eurotiomycetes (15 Arten), Saccharomycetes (3 Arten),
Sordariomycetes (13 Arten), Microbotryomycetes (1 Art), Tremellomycetes (3 Arten).
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Tabelle 9: Ubersicht der im Rahmen der Studie pro Proband isolierten Pilzstimme und deren vor-

laufige Klassifizierung basierend auf morphologischen Merkmalen und der Analyse von nrDNA

Sequenzdaten.
Sammelnummer Morphologische Molekulare nrDNA- | Krankheitsbild/
bzw. Klassifizierung Klassifizierung Sequenz | Substrat
Stammnummer (Blast-Search)
JWO033P Hautliision
keine Kultur Haut
JW034P Tinea nigra und
Onychomykose
JW034p.1 Microascus cinereus M. cirrosus/M. ITS,LSU  Nagel
cinereus
JWO034p.2 Trichosporon sp. T. japonicum ITS,LSU  Nagel
JW034p.3 Hortaea werneckii - - Haut
JW034p.4 H. werneckii H. werneckii LSU Haut
JWO035P Onychomykose und
Tinea pedis
JW035p.1 Scopulariopsis Yunnania penicillata/  1TS,LSU  Nagel
carbonaria S. carbonaria / S.
chartarum
JWO035p.2 Trichophyton T. rubrum ITS,LSU  Nagel
rubrum
JWO035p.3 Mycelium sterilium - -- Nagel
JWO036P Haut- und Nagellision
der Fiifle
JWO036p.1 Aspergillus flavus Aspergillus Sektion ITS,LSU  Nagel
Flavi
JWO036p.2 Fusarium sp. Fusarium solani LSU Nagel
Komplex
JWO036p.3 Myecelium sterilium  Daldinia sp. ITS, LSU Nagel
JWO036p.4 Mycelium sterilium - - Nagel
JWO037P Hautlision (Fuf)
JWO037p.1 Wardomycopsis W. litoralis ITS, LSU Haut
litoralis
JW037p.2 Mycelium sterilium - - Haut
JW037p.3 W. litoralis W. litoralis ITS,LSU  Haut
JWO037p.4 W. litoralis - -- Haut
JWO038P Onychomykose und

Tinea pedis

keine Kultur

Haut
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Sammelnummer Morphologische Molekulare nrDNA- | Krankheitsbild/
bzw. Klassifizierung Klassifizierung Sequenz | Substrat
Stammnummer (Blast-Search)
JWO039P Onychomykose und
Tinea pedis
JW039p.1 Scopulariopsis Yunnania penicillata/ ~ LSU Nagel
carbonaria S. carbonaria /
S. chartarum
JWO039p.2 Trichophyton T. rubrum ITS, LSU Nagel
rubrum
JW039p.3 Chaetomium - - Nagel
globosum
JW039p.4 C. globosum C. globosum ITS,LSU  Nagel
JWO039p.5 Scopulariopsis Yunnania penicillata/  ITS Nagel
carbonaria S. carbonaria / S.
chartarum
JW039p.6 Myecelium sterilium -~ - Nagel
JW039p.7 C. globosum -- -- Nagel
JW039p.8 Candida sp. - -- Nagel
JW040P Onychomykose und
Tinea pedis
JW040p.1 Trichophyton - - Haut
rubrum
JWO040p.2 Wardomycopsis -- -- Haut
litoralis
JW041P Onychomykose und
Tinea pedis
JW041p.1 Trichophyton - - Haut
rubrum
JW041p.2 T. rubrum T. rubrum ITS,LSU  Nagel
JW041p.3 Trichosporon sp. -- -- Haut
JW041p.4 Mycelium sterilium -- -- Nagel
JW041p.5 Trichosporon sp. - -- Nagel
JWO041p.6 Hyphomycet - - Nagel
JW041p.7 T. rubrum T. rubrum ITS Nagel
JW041p.8 Acremonium - - Nagel
collariferum
JW041p.9 Trichosporon sp. - - Nagel
JW041p.10 A. collariferum A. collariferum LSU Nagel
JW041p.11 T. rubrum T. rubrum ITS,LSU  Nagel
JW041p.12 Hyphomycet - - Nagel
JW041p.13 Trichosporon sp. - - Nagel
JWO041p.14 Sporobolomyces sp. - - Nagel
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Sammelnummer Morphologische Molekulare nrDNA- | Krankheitsbild/
bzw. Klassifizierung Klassifizierung Sequenz | Substrat
Stammnummer (Blast-Search)

JW041p.15 Trichosporon sp. - - Nagel

JW041p.16 Candida sp. - -- Nagel

JW041p.17 A. collariferum A. collariferum LSU Nagel

JW042P Onychomykose und
Hautliision

JW042p.1 Scopulariopsis cf. Yunnania penicillata/  LSU Nagel

carbonaria S. carbonaria / S.
chartarum

JW042p.2 Candida sp. - - Nagel

JW042p.3 Hyphomycet -- - Nagel

JW042p.4 Aspergillus - - Nagel

ochraceus

JW043P Onychomykose

keine Kultur Nagel

JW044P Onychomykose und
Tinea pedis

JW044p.1 Trichophyton T. rubrum ITS, LSU Nagel

rubrum

JWO044p.2 Chrysosporium Arthroderma ITS, LSU Nagel

tuberculatum tuberculatum (Syn.)
JW044p.3 T. rubrum T. rubrum ITS, LSU Nagel
JWO044p.4 aff. Fusicladium Venturia spp. / ITS,LSU  Nagel
Fusicladium spp.

JWO044p.5 C. tuberculatum A. tuberculatum (Syn.  ITS, LSU Nagel
C. tuberculatum)

JWO044p.6 C. tuberculatum A. tuberculatum (Syn.  ITS, LSU Nagel
C. tuberculatum)

JW045P Tinea pedis und
Onychomykose; Myko-
se des Daumennagels

JWO045p.1 Aspergillus Sektion  A. awamori ITS Nagel

Nigri

JWO045p.2 T. rubrum T. rubrum ITS, LSU Nagel

JW045p.3 Candida sp. - -- Nagel

JW046P Onychomykose

keine Kultur Nagel

JW047P Hautliision (Unterarm)

keine Kultur

Haut
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Sammelnummer Morphologische Molekulare nrDNA- | Krankheitsbild/
bzw. Klassifizierung Klassifizierung Sequenz | Substrat
Stammnummer (Blast-Search)
JW048P Hautléision (Dermatitis)
JW048p.1 Mycelium sterilium  unbestimmter Pilz ITS, LSU Haut
(braun) (Xylariaceae,
Xylariales)
JW048p.2 Candida sp. Candida ITS, LSU Haut
duobushaemulonii
JW048p.3 Candida sp. Candida ITS,LSU  Haut
duobushaemulonii
JW049P Chromoblastomykose
JW049p.1 Fonsecaea pedrosoi  F. pedrosoi ITS Haut
JW049p.2 F. pedrosoi -- - Haut
JWO50P Onychomykose
JWO050p.1 Fusarium cf. solani ~ -- - Nagel
JWO050p.2 Fusarium cf. solani ~ Fusarium solani LSU Nagel
Komplex
JWO050p.3 Scolecobasidium sp.  Scolecobasidium sp. ITS, LSU Nagel
JWO050p.4 Wardomycopsis verschiedene ITS Nagel
litoralis Gattungen der (partiell),
Microascaceae LSU
JWO051P Tinea pedis
JWO051p.1 Mycelium sterilium - - Haut
(braun)
JWO051p.2 Candida sp. - - Haut
JWO051p.3 T. rubrum T. rubrum ITS, LSU Haut
JWO051p.4 T. rubrum T. rubrum ITS, LSU Haut
JWO051p.5 Mycelium sterilium - - Haut
(weiB)
JWO051p.6 T. rubrum T. rubrum ITS, LSU Haut
JWO052P Onychomykose
keine Kultur Nagel
JWO0S53P Onychomykose und
Tinea pedis
keine Kultur Nagel
JW054P Onychomykose
keine Kultur Nagel
JWO055P Onychomykose
JWO055p.1 Mycelium sterilium - - Nagel

(weil3)
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Sammelnummer Morphologische Molekulare nrDNA- | Krankheitsbild/
bzw. Klassifizierung Klassifizierung Sequenz | Substrat
Stammnummer (Blast-Search)
JWO055p.2 Curvularia cf. -- -- Nagel

lunata
JWO055p.3 Hyphomycet - - Nagel
JWO055p.4 Wardomycopsis verschiedene LSU Nagel

litoralis Gattungen der

Microascaceae

JWO056P Onychomykose
JWO056p.1 Hyphomycet - - Nagel
JWO056p.2 Hyphomycet - - Nagel
JWO056p.3 Hyphomycet -- - Nagel
JWO056p.4 T. rubrum T. rubrum ITS,LSU  Nagel
JWO57P Onychomykose
JWO057p.1 T. rubrum T. rubrum ITS,LSU  Nagel
JWO057p.2 T. rubrum T. rubrum ITS,LSU  Nagel
JWOS8P Dermatomykose
JW058p.1 Aspergillus flavus - -- Haut
JWO058p.2 cf. Rhexothecium sp.  Arthrographis spp. ITS Haut
JWO058p.3 Neoscytalidium - - Haut

dimidiatum
JW058p.4 Aspergillus cf. -- - Haut

flavus
JWO058p.5 Aspergillus niger - Aspergillus Sektion ITS Haut

Komplex Nigri
JWO059P Onychomykose
JWO059p.1 Aspergillus Aspergillus clavatus -  LSU Nagel

giganteus Komplex
JW059p.2 Trichosporon sp. T. asahii ITS, LSU Nagel
JW060P Nagellision des

Mittelfingernagels

keine Kultur Nagel

JW061P Onychomykose und
Tinea pedis
JWO061p.1 Aspergillus flavus Aspergillus Sektion ITS Nagel
Flavi

JWO061p.2 Mycelium sterilium - - Nagel
JW061p.3 T. rubrum T. rubrum ITS, LSU Haut
JWO061p.4 T. rubrum T. rubrum ITS,LSU  Nagel
JWO061p.5 Curvularia lunata - -- Nagel
JWO061p.6 C. lunata - - Nagel
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Sammelnummer Morphologische Molekulare nrDNA- | Krankheitsbild/

bzw. Klassifizierung Klassifizierung Sequenz | Substrat

Stammnummer (Blast-Search)

JWO061p.7 Mycelium sterilium - - Haut

JW061p.8 Mycelium sterilium - - Nagel

JW061p.9 Aspergillus niger - - Haut
Komplex

JWO061p.10 Neoscytalidium N. dimidiatum ITS, LSU Nagel
dimidiatum

JWO061p.11 T. rubrum - Nagel

JWO061p.12 T. rubrum T. rubrum LSU Nagel

JW062P Tinea pedis und

Onychomykose

JW062p.1 Mycelium sterilium  -- - Nagel

JW062p.2 Curvularia lunata - -- Nagel

JW062p.3 C. lunata - - Nagel

JW062p.4 Trichophyton T. rubrum LSU Nagel
rubrum

JW062p.5 Mycelium sterilium  -- - Nagel

JWO062p.6 Verticillium Verticillium spp. ITS, LSU Nagel
epiphytum

JW062p.7 Verticillium - - Nagel
epiphytum

JW062p.8 Trichophyton T. interdigitale ITS Haut
interdigitale

JW062p.9 C. lunata C. lunata ITS,LSU  Nagel

JW062p.10 Hyphomycet - - Haut

JW062p.11 Curvularia C. geniculata ITS Nagel
geniculata

JW062p.12 T. rubrum T. rubrum ITS Haut

JW062p.13 T. rubrum - -- Haut

JW062p.14 T. rubrum T. rubrum ITS,LSU  Haut

JW063P Onychomykose und

Tinea pedis

JWO063p.1 Candida sp. -- -- Haut

JW063p.2 Aspergillus cf. A. versicolor ITS Haut
versicolor

JW063p.3 Hyphomycet - - Haut

JWO063p.4 Trichophyton T. interdigitale ITS, LSU Haut
interdigitale

JWO063p.5 T. interdigitale T. interdigitale ITS, LSU Haut

JWO063p.6 T. interdigitale T. interdigitale ITS, LSU Haut

JWO063p.7 T. interdigitale T. interdigitale ITS Haut
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Sammelnummer Morphologische Molekulare nrDNA- | Krankheitsbild/
bzw. Klassifizierung Klassifizierung Sequenz | Substrat
Stammnummer (Blast-Search)
JW064P Onychomykose
JW064p.1 T. rubrum T. rubrum ITS Nagel
JW065P Nagelliision
keine Kultur Nagel
JW066P Chromomykose
JWO066p.1 Curvularia cf. -- -- Haut
lunata
JWO066p.2 Aspergillus clavatus - - Haut
JWO066p.3 Cladosporium Cladosporium spp. ITS, LSU Haut
tenuissimum
JWO066p.4 A. clavatus Aspergillus clavatus ITS Haut
Komplex
JW067P Tinea pedis und
Onychomykose
JW067p.1 Trichophyton T. rubrum ITS Haut
rubrum
JW067p.2 Trichophyton T. interdigitale ITS, LSU Haut
interdigitale
JW067p.3 T. interdigitale T. interdigitale ITS Haut
JW067p.4 T. interdigitale -- - Haut
JWO067p.5 Cladosporium cf. Cladosporium spp. ITS, LSU Haut
sphaerospermum
JW067p.6 T. rubrum T. rubrum ITS, LSU Haut
JWO067p.7 T. interdigitale T. interdigitale ITS, LSU Haut
JWO067p.8 T. interdigitale T. interdigitale ITS, LSU Haut
JW067p.9 Mycelium sterilium - - Haut
JW067p.10 Hyphomycet - - Haut
JW068P Onychomykose
keine Kultur Nagel
JW069P Onychomykose
(Daumen)
JW069p.1 Aspergillus clavatus - -- Nagel
JWO069p.2 Penicillium cf. - - Nagel
commune
JWO70P Onychomykose
JW070p.1 Chaetomium C. globosum ITS Nagel
globosum
JW070p.2 C. globosum - - Nagel
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Sammelnummer Morphologische Molekulare nrDNA- | Krankheitsbild/
bzw. Klassifizierung Klassifizierung Sequenz | Substrat
Stammnummer (Blast-Search)
JW070p.3 Trichophyton T. rubrum ITS, LSU Nagel
rubrum
JWO070p.4 T. rubrum T. rubrum ITS Nagel
JWO070p.5 Hyphomycet - -- Nagel
JWO71P Onychomykose und
Befall des Nagelbettes
(Daumen)
JW071p.1 Mycelium sterilium - - Nagel
JW071p.2 Hyphomycet - - Nagel
JWO071p.3 Penicillium cf. - - Nagel
commune
JW071p.4 Hyphomycet - - Haut
JWO071p.5 Fusarium cf. Fusarium spp. ITS, LSU Haut
oxysporum
JWO071p.6 Hyphomycet - -
JW071p.7 Candida sp. Candida albicans ITS, LSU Haut
JWO071p.8 Hyphomycet - - Haut
JWO071p.9 Hyphomycet - - Nagel
JW071p.10 Fusarium cf. Fusarium spp. ITS Nagel
oxysporum
JW071p.11 Hyphomycet - - Nagel
JWO072P Onychomykose
JWO072p.1 Hyphomycet (Kultur — -- - Nagel
abgestorben)
JWO73P Onychomykose
JWO073p.1 Candida sp. Candida ITS, LSU Nagel
duobushaemulonii
JW073p.2 Fusarium sp. Fusarium spp. LSU Nagel
JWO073p.3 Hyphomycet - - Nagel
JWO073p.4 Mycelium sterilium  unbestimmter Pilz ITS Nagel
(Capnodiales,
Cladosporiaceae)
JW074P Onychomykose und
Tinea pedis
JWO074p.1 Scopulariopsis cf. Scopulariopsis spp. LSU Nagel
croci
JWO074p.2 Hyphomycet - - Nagel
JWO074p.3 Hyphomycet - - Nagel
JWO074p.4 Trichophyton T. rubrum ITS Nagel
rubrum




Sammelnummer Morphologische Molekulare nrDNA- | Krankheitsbild/
bzw. Klassifizierung Klassifizierung Sequenz | Substrat
Stammnummer (Blast-Search)
JWO074p.5 aff. Chalara aff. Cryptendoxyla ITS, LSU Nagel
hypophloia
JWO074p.6 Aspergillus sp. Aspergillus versicolor — 1TS Nagel
JWO074p.7 T. rubrum T. rubrum ITS,LSU  Nagel
JWO75P Tinea pedis und
Onychomykose
JWO075p.1 Trichophyton T. interdigitale ITS, LSU Haut
interdigitale
JWO075p.2 T. interdigitale T. interdigitale ITS, LSU Haut
JWO075p.3 T. interdigitale T. interdigitale ITS, LSU Haut
JWO075p.4 T. interdigitale T. interdigitale ITS, LSU Haut
JWO075p.5 T. interdigitale T. interdigitale ITS, LSU Haut
JWO075p.6 T. interdigitale T. interdigitale ITS, LSU Haut
JWO076P Haut- und
Nagelliisionen
JWO076p.1 Microascus cinereus — -- -- Nagel
JWO076p.2 Candida sp. Candida ITS, LSU Nagel
duobushaemulonii
JWO076p.3 Lophotrichus Lophotrichus sp. LSU Nagel
bartlettii
JWO076p.4 Candida sp. Candida tropicalis ITS,LSU  Nagel
JWO076p.5 Phialophora-artig aff. Cryptendoxyla ITS, LSU Nagel
hypophloia
JWO076p.6 L. bartlettii Lophotrichus sp. LSU Nagel
JWO77P Haut- und
Nagelliisionen
JWO077p.1 Trichosporon sp. Trichosporon asahii ITS, LSU Haut
JWO077p.2 Hyphomycet - - Nagel
JW077p.3 Hyphomycet - - Haut
JWO077p.4 Hyphomycet - - Nagel
JWO077p.5 Acremonium sp. Acremonium spp. ITS Nagel
JW077p.6 Acremonium sp. Acremonium spp. ITS,LSU  Nagel
JWO078P Tinea interdigitalis,
rechter Fuf}
keine Kultur Haut
JWO79P Tinea interdigitalis,
rechter Fuf}
keine Kultur Haut

60




Sammelnummer Morphologische Molekulare nrDNA- | Krankheitsbild/
bzw. Klassifizierung Klassifizierung Sequenz | Substrat
Stammnummer (Blast-Search)
JWO080P Hautléisionen und
Onychomykose
JWO080p.1 cf. Knufia sp. Chaetothyriales, ITS, LSU Nagel
Herpotrichiellaceae
JWO080p.2 Hyphomycet - - Haut
JWO080p.3 Aspergillus sp. - - Nagel
JW080p.4 Hyphomycet - - Haut
JWO080p.5 Hyphomycet - - Haut
JWO081P Onychomykose
JWO081p.1 Hyphomycet - - Nagel
JWO081p.2 Acremonium sp. Acremonium spp. ITS,LSU  Nagel
JWO081p.3 Trichophyton - - Nagel
rubrum
JWO081p.4 Trichophyton T. interdigitale ITS,LSU  Nagel
interdigitale
JWO081p.5 Mycelium sterilium - Nagel
JWO081p.6 Mycelium sterilium - Nagel
JWO081p.7 Aspergillus A. sclerotiorum ITS Nagel
sclerotiorum
JWO081p.8 Mycelium sterilium ~ -- Nagel
JWO081p.9 Fusarium cf. solani ~ Fusarium solani ITS,LSU  Nagel
Komplex
JWO081p.10 Fusarium cf. solani ~ Fusarium solani ITS Nagel
Komplex
JWO081p.11 Acremonium sp. Acremonium spp. ITS,LSU  Nagel
JW082P Onychomykose
JW082p.1 Trichophyton - - Nagel
rubrum
JWO083P Hautléiision und
klinische Verinderung
der Zehennigel
JWO083p.1 Trichosporon sp. Trichosporon ITS, LSU Haut
montevideense
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® Acremonium s.l.
E Candida

W aff. Chalara

M Cladosporium

@ Fonsecaea

B cf. Fusicladium
E cf. Knufia

O Microascus

O Penicillium

O Scolecobasidium

O Sporobolomyces

W Aspergillus

B Chaetomium

@ Chrysosporium

B Curvularia

W Fusarium

O Hortaea

E Lophotrichus

E Neoscytalidium
O cf. Rhexothecium
O Scopulariopsis

O Trichophyton

O Trichosporon O Verticillium

O Wardomycopsis

Abbildung 8: Graphische Darstellung der Anzahl isolierter Arten pro Gattung bzw. taxonomischer
Gruppe. Acremonium s.l. (3 Arten), Aspergillus (9 Arten), Candida (3 Arten), Chaetomium (1 Art),
aff. Chalara (1 Art?), Chrysosporium (1 Art), Cladosporium (2 Arten), Curvularia (2 Arten), Fonse-
caea (1 Art), Fusarium (2 Arten), cf. Fusicladium (1 Art), Hortaea (1 Art), cf. Knufia (1 Art), Lo-
photrichus (1 Art), Microascus (1 Art), Neoscytalidium (1 Art), Penicillium (1 Art), cf. Rhexothecium
(1 Art), Scolecobasidium (1 Art), Scopulariopsis (2 Arten), Trichophyton (2 Arten), Verticillium (1
Art), Wardomycopsis (1 Art), Sporobolomyces (1 Art), Trichosporon (3 Arten).

Tabelle 10: Taxonomische Klassifizierung von 172 in Panama von Haut- und Nagelldsionen isolier-
ter Pilzstimme. Die Isolate wurden in alphabetischer Reihenfolge entsprechend der systematischen

Stellung aufgelistet.

Art Systematik Symptomatik Stimme

nach MycoBank

(Stand 2014)
Neoscytalidium Ascomycota Tinea pedis JWO058p3
dimidiatum (Penz.) Dothideomycetes (JWO058p3) JWO061p10
Crous & Slippers Botryosphaeriales
(2006) Botryosphaeriaceae Onychomykose

JWO061p10)
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Art Systematik Symptomatik Stimme
nach MycoBank
(Stand 2014)
Cladosporium cf. Ascomycota Tinea pedis JWO067p5
sphaerospermum Dothideomycetes
Penz. (1882) Capnodiales
Cladosporium Davidiellaceae Chromomykose JWO066p3
tenuissimum Cooke
(1878)
Hortaea werneckii Ascomycota Tinea nigra JW034p3
(Horta) Nishim. & Dothideomycetes JW034p4
Miyaji (1984) Capnodiales
Teratosphaeriaceae
Curvularia Ascomycota, Onychomykose JW062pl11
geniculata (Tracy & | Dothideomycetes
Earle) Boedijn (1923) | Pleosporales
Curvularia lunata Pleosporaceae Onychomykose JWO055p2
(Wakker) Boedijn JWO061p5
(1933) JW061p6
JW062p2
JW062p3
JW062p9
JW066p1
Scolecobasidium sp. | Ascomycota Onychomykose JWO050p3
Dothideomycetes
Venturiales
Sympoventuriaceae
cf. Fusicladium sp. Ascomycota Onychomykose JW044p4
Dothideomycetes
Venturiales
Venturiaceae
cf. Rhexothecium sp. | Ascomycota Dermatomykose JWO058p2
Dothideomycetes

Incertae sedis

Eremomycetaceae
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Art Systematik Symptomatik Stimme
nach MycoBank
(Stand 2014)
Fonsecaea pedrosoi | Ascomycota Chromomykose JW049p1
(Brumpt) Negroni Eurotiomycetes JW049p2
(1936) Chaetothyriales
Herpotrichiellaceae
cf. Knufia sp. Ascomycota Onychomykose JWO080p1
Eurotiomyces
Chaetothyriales
Trichomeriaceae
Aspergillus awamori | Ascomycota Onychomykose JW045p1
Nakaz. (1907) Eurotiomycetes
Aspergillus clavatus | Eurotiales Chromomykose JWO066p2
Desm. (1834) Aspergillaceae JW066p4
Onychomykose JWO069p1
(JWO069p1)
Aspergillus flavus Onychomykose JWO036pl
Link (1809) JWO058p1
JWO058p4
JWO061pl
Aspergillus giganteus Onychomykose JW059pl
Wehmer (1901)
Aspergillus Onychomykose JWO061p9
heteromorphus Bat.
& H. Maia (1957)
Aspergillus niger Tinea pedis JWO058p5
Tiegh. (1867)
Aspergillus Onychomykose JW042p4
ochraceus K. Wilh.
(1877)
Aspergillus Onychomykose JWO081p7

sclerotiorum G.A.

Huber (1933)
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Art Systematik Symptomatik Stimme
nach MycoBank
(Stand 2014)
Aspergillus cf. Tinea pedis JWO063p2
versicolor (Vuill.) JWO074p6
Tirab. (1908)
Penicillium cf. Onychomykose JW069p2
commune Thom JWO071p3
(1910)
Trichophyton Ascomycota Tinea pedis JW062p8
interdigitale Priestley | Eurotiomycetes JW063p4
(1917) sensu Griser Onygenales Onychomykose JWO063p5
Arthrodermataceae (JWO081p4) JW063p6
(Trichophyton JWO063p7
interdigitale- JWO067p2
Arthroderma JWO067p3
vanbreuseghemii - JW067p4
Komplex) JWO067p7
JWO067p8
JWO075p1
JWO075p2
JWO075p3
JWO075p4
JWO075p5
JWO075p6
JWO081p4
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Art

Systematik
nach MycoBank
(Stand 2014)

Symptomatik

Stamme

Trichophyton rubrum
(Castell.) Sabour.
(1911)

Tinea pedis
(JW040p1, IW041p1,
JWO051p3, JW061p3,
JWO067pl)

Onychomykose

JW035p2
TW039p2
JW040p1
TW041pl
TW041p2
TW041p7
TW041pl1
JWO044pl1
TW044p3
TW045p2
JWO051p3
JWO051p4
JWO051p6
TWO056p4
JWO057pl
JWO057p2
JWO061p3
TWO061p4
JWO061pl1
TWO061p12
TW062p4
TW062p12
TW062p13
TW062p14
TWO064p1
TWO067pl
JW067p6
JW070p3
JW070p4
TW074p4
TW074p7
JWO081p3
JW082pl
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Art Systematik Symptomatik Stimme
nach MycoBank
(Stand 2014)
Chrysosporium Onychomykose JW044p2
tuberculatum JWO044p5
Dominik (1968) JW044p6
(Syn: Arthroderma
tuberculatum Kuehn
1960)
Candida albicans Ascomycota Onychomykose (Daumen) | JW071p7
(C.P. Robin) Saccharomycetes
Berkhout (1923) Saccharomycetales
Candida Incertae sedis Dermatitis JW048p2
duobushaemulonii E. (JW048p2, IW048p3) JW048p3
Cendejas-Bueno et al. JWO073pl
(2012) Onychomykose JWO076p2
(JWO073p1, IW076p2)
Candida tropicalis Onychomykose JWO076p4
(Castell.) Berkhout
(1923)
Candida sp. Tinea pedis JWO039p8
(JW051p2) TWO041p13
JW041p15
Onychomykose TWO041p16
(JWO039p8, JIW041p13, TW042p2
JW041pl15, IW041ple6,
JW042p2, JW045p3, TW045p3
IW063p1) JWO051p2
JW063pl
Acremonium sp. 1 Ascomycota Onychomykose JWO077p5
Sordariomycetes JWO077p6
Acremonium sp. 2 Hypocreales Onychomykose JWO081p2
Bionectriaceae JWO081pl1




Art Systematik Symptomatik Stimme
nach MycoBank
(Stand 2014)
Fusarium cf. Ascomycota Tinea pedis JWO071p5
oxysporum Schltdl. Sordariomycetes (JWO071p5) JWO071p10
(1824) Hypocreales
Nectriaceae Onychomykose
(JWO071p10)
Fusarium cf. solani Onychomykose JWO036p2
(Mart.) Sacc. (1881) JWO050p2
JWO081p9
JWO081p10
Acremonium Ascomycota Onychomykose JWO041p8
collariferum Sordariomycetes JWO041p10
Weisenb. & R. Incertae sedis JW041p17
Kirschner (2010) Plectosphaerellaceae
Verticillium Tinea pedis JW062p6
epiphytum Hansf. JW062p7
(1943)
Lophotrichus Ascomycota Onychomykose JWO076p3
bartlettii (Massee & Sordariomycetes JWO076p6
E.S. Salmon) Malloch | Microascales
& Cain (1971) Microascaceae
Microascus cinereus Onychomykose JWO034p1
Curzi (1931) JWO076pl
Scopulariopsis Onychomykose JWO035p1
carbonaria F.J. JWO039pl1
Morton & G. Sm. JWO039p5
(1963) JW042p1
Scopulariopsis croci Onychomykose JWO074pl
J.F.H. Beyma(1945)
Wardomycopsis Tinea pedis JW037pl
litoralis Silvera, (JW040p2) JW037p3
Geng, Cano & Guarro JWO037p4
(2008) Onychomykose JW040p2
JW050p4
JWO055p4
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Art Systematik Symptomatik Stimme
nach MycoBank
(Stand 2014)
aff. Chalara sp. Ascomycota Onychomykose JWO074p5
indet. Sordariomycetes Onychomykose JWO076pS
(Phialophora-artig) Sordariales
Cephalothecaceae
Chaetomium Ascomycota, Onychomykose JWO039p3
globosum Kunze ex Sordariomycetes JW039p4
Fr. (1829) Sordariales JWO070p1
Chaetomiaceae JWO070p2
Mycelia sterilia Fungi Imperfecti Onychomykose JW035p3
(JW035p3, IW039p6, JWO037p2
JWO055p1, JW061p2, JWO039p6
JIWO061p7, JIW062p1, JW041p4
JW062p5, JIW062p10, JW048pl
JW063p3, JW071p1, JWO051pl
IW071p2, IW073p4, JWO051p5
JWO081p1, JW081p5, JWO055p1
JWO081p6, JW081p8) JW061p2
JWO061p7
Dermatomykose JWO061p8
(JWO037p2, IW048p1) JW062p1
JW062p5
Tinea pedis JW062p10
(JW041p4, IWO051p1, JW063p3
JWO051pS, JW061pS8, JWO067p9
JW067p9, JIW067p10) JW067p10
JW071pl
JW071p2
IW073p4
JWO081pl
JWO081p5
JWO081p6

TWO081p8




Art Systematik Symptomatik Stimme
nach MycoBank
(Stand 2014)
Sporobolomyces sp. Basidiomycota Onychomykose JW041p14
Microbotryomycetes
Sporidiobolales
Incertae sedis
Trichosporon asahii | Basidiomycota Onychomykose JW059p2
Akagi ex Sugita, A. Tremellomycetes JWO077p1
Nishikawa & Shinoda | Tremellales
(1994) Trichosporonaceae
Trichosporon Onychomykose JW034p2
Jjaponicum Sugita &
Nakase (1998)
Trichosporon Haut- und Nagellasionen JWO083pl
montevideense (L.A.
Queiroz) E. Guého &
M.T. Sm. (1992)
Trichosporon sp. Onychomykose JWO041p3
JW041p5
JW041p9

3.4 Detaillierte Darstellung ausgewéhlter Pilzisolate

Von den 26 isolierten und klassifizierten taxonomischen Gruppen (ohne Mycelia sterili-

a) wurden 37 reprdsentative Arten aus 22 verschiedenen Gattungen bzw. taxonomischen

Einheiten illustriert und detailliert taxonomisch bearbeitet. Die Isolate sind in alphabeti-

scher Reihenfolge entsprechend der systematischen Klassifizierung aufgelistet.

3.4.1 Dothideomycetes O. E. Erikss. & Winka

Supraordinal taxa of Ascomycota. Myconet 1 (1997): 1-16.

Insgesamt wurden 17 Stamme kultiviert, die innerhalb der Dothideomycetes vier Ord-

nungen und einer taxonomisch nicht zugeordneten Gruppe (Incertae sedis), sieben ver-

schiedenen Familien und Gattungen und neun Arten zugeordnet werden konnten (Tab.




10). Die entsprechenden Isolate sind in alphabetischer Reihenfolge der Ordnungen auf-

gefiihrt.

Botryosphaeriales C.L. Schoch, Crous & Shoemaker

A multigene phylogeny of the Dothideomycetes using four nuclear loci. Mycologia 98
(2006): 1041-1052.

Es wurden insgesamt zwei Stamme aus zwei unterschiedlichen Proben isoliert, die in-
nerhalb der Botryosphaeriales der Familie Botryosphaeriaceae Theiss. & P. Syd. und
der Gattung Neoscytalidium Crous & Slippers zugeordnet wurden (Tab. 10).

Neoscytalidium Crous & Slippers
Phylogenetic lineages in the Botryosphaeriaceae. Stud. Mycol. 55 (2006): 235-254.

Typus: Neoscytalidium dimidiatum (Penz.) Crous & Slippers

Teleomorph: unbekannt.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Dothideomycetes

Unterklasse: Incertae sedis

Ordnung: Botryosphaeriales

Familie: Botryosphaeriaceae

(Synonyme und Systematik nach Crous et al. 2006, Phillips et al. 2013, IndexFungorum
und MycoBank: Stand 2014).

Die Gattung Neoscytalidium wurde 2006 von Crous et al. (2006) anhand molekularer
und morphologischer Daten basierend auf der neu kombinierten Art Neoscytalidium
dimidiatum als Typus aufgestellt und beinhaltet drei Arten bzw. Namen (IndexFungo-
rum und MycoBank: Stand 2014).
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Koloniemorphologie
Bildung von rasch wachsenden, sich stark ausbreitenden, wattigen, filzig-wolligen oder

haarigen, dunkel grau bis schwarzbraun pigmentierten Kolonien (de Hoog et al. 2014).

Mikromorphologie

Arten der Gattung Neoscytalidium sind charakterisiert durch Ketten aus ein- bis zwei-
zelligen, zylindrischen bis rundlichen und dickwandigen Arthrokonidien, die durch Zer-
gliederung undifferenzierter Hyphen gebildet werden (Crous et al. 2006; de Hoog et al.
2014).

Pathogenitiit und Okologie

BSL-2; Arten der Gattung Neoscytalidium wurden als Verursacher von Nagelmykosen,
kutanen und subkutanen Hautldsionen, hdufig nach traumatischen Inokulationen und
opportunistischen Infektionen dokumentiert (de Hoog et al. 2014). Mit verschiedenen
Béumen und Strduchern assoziierte pflanzenparasitische und saprotrophe Organismen
mit einem Hauptverbreitungsgebiet in tropischen und subtropischen Regionen (Crous et

al. 2006; de Hoog et al. 2014; Pavlic et al. 2008).

Isolate

Insgesamt wurden zwei Stdamme (JWO058p3, JW061p10) isoliert, die der Gattung
Neoscytalidium zugeordnet werden konnten (Tab. 10). Die Isolate wurden basierend auf
molekularen und morphologischen Merkmalen als Neoscytalidium dimidiatum klassifi-

ziert.

Neoscytalidium dimidiatum (Penz.) Crous & Slippers Abb. 9-11

Phylogenetic lineages in the Botryosphaeriaceae. Studies in Mycology 55 (2006): 235-
254.

Coelomyceten-Synanamorph: Hendersonula toruloidea Nattrass

Teleomorph-Stadium: unbekannt.
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Basionym:

Torula dimidiata Penz., Michelia 2 (1882): 466.

Synonyme:

Torula dimidiata Penz., Michelia 2 (1882): 466.

Scytalidium dimidiatum (Penz.) B. Sutton & Dyko, Mycol. Res. 93 (1989): 484.
Scytalidium hyalinum C.K. Campb. & J.L. Mulder, Sabouraudia 15 (1977): 163.
Fusicoccum dimidiatum (Penz.) D.F. Farr, Mycologia 97 (2005): 740.
Hendersonula toruloidea Nattrass, Trans. Brit. Mycol. Soc. 18 (1933): 197.

Neoscytalidium hyalinum (CK. Campb. & J.L. Mulder) A.J.L. Phillips, Groenewald & Crous, Stud.
Mycol. 76 (2013): 51-167.

Abteilung: Ascomycota
Klasse: Dothideomycetes
Unterklasse: Incertae sedis
Ordnung: Botryosphaeriales
Familie: Botryosphaeriaceae

Gattung: Neoscytalidium

(Synonyme und Systematik nach Phillips et al. 2013, IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie

Kimmig: sehr rasch, emers und submers wachsende, dichte Kolonien mit einem
Durchmesser von ca. 90 mm in 7d bei 25°C; junge Kolonien zunichst schmutzig weil3
bis hell braun, wattig filzig, mit zunehmendem Alter dunkel braun bis schwarzbraun,

wollig filzig; Kolonieriickseite hell braun, mit zunehmendem Alter schwarz gefarbt.

SGA: emers und submers, rasch wachsende Kolonien mit einem Durchmesser von ca.
80 bis 90 mm in 7d bei 25°C; Kolonien zunéchst hell braun, mit wattigem bis filzig-
wolligem, schmutzig weillem bis hell grauem Luftmyzel, dltere Kolonien dunkel braun
bis schwarzbraun, filzig wollig; Kolonieriickseite brdunlich bis dunkel braunoliv, mit

zunehmendem Alter schwarz geférbt.
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OA: emerses und submerses, sehr rasches Koloniewachstum von 90 bis 100 mm in 7d
bei 25 °C; Kolonien hell graubraun, filzig wollig, dltere Kolonien dunkel graubraun bis
schwarzbraun, mit tippigem, haarigem, filzig wolligem Luftmyzel; Kolonieriickseite

schwarzbraun gefarbt.

MYP: sehr rasch wachsende Kolonien mit einem Durchmesser von ca. 90 mm in 7d bei
25°C; Kolonien graubraun bis schwarzbraun, mit hellgrauem, filzig wolligem Luftmy-
zel, dltere Kolonien zunehmend dunkler pigmentiert; Kolonieriickseite grauolivbraun,

mit zunehmendem Alter dunkel schwarzbraun.

Mikromorphologie

Hyphen hyalin bis braun, septiert, bis 6 um breit, Ubergang in Ketten aus Arthrokoni-
dien; Arthrokonidien glatt, dickwandig, zylindrisch bis oval, (3) 4-8,5 (10) x 2-5 (8,5)
um; Synanamorph nicht beobachtet.

Pathogenitiit und Okologie

BSL-2; Neoscytalidium dimidiatum [als Hendersonula toruloidea, Scytalidium dimidia-
tum] ist als Verursacher von Nagelmykosen, kutanen und subkutanen Hautldsionen und
verschiedenen opportunistischen Infektionen dokumentiert. Mit verschiedenen Bédumen
und Strduchern assoziierter pflanzenparasitischer Pilz mit einem Hauptverbreitungsge-
biet in tropischen und subtropischen Regionen. (Barua et al. 2007; Crous et al. 2006; de
Hoog et al. 2014; Elewski und Greer 1991; Frankel und Rippon 1989; Gentles und
Evans 1970; Gugnani und Oyeka 1989; Ikram et al. 2009; Lacaz et al. 1999; Pontarelli
et al. 2005).

Untersuchtes Material

JWO058P: Hautproben von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (39 Jahre) mit einer
Hautmykose der FuBBsohle des linken FuBles. Das Material wurde am 20.01.2011 in La
Villa de Los Santos, Provinz Los Santos, Panama gesammelt. Der Pilz wurde am
31.03.2011 einmal aus Hautmaterial auf Ndhrmedium ohne Cycloheximid isoliert und
als JWO058p3 subkultiviert.

JW061P: Haut- und Nagelproben von einer sonst gesunden, weiblichen Person (35) mit
einer Tinea pedis und Onychomykose des groBen Zehennagels des rechten Fulles, ge-

sammelt am 21.01.2011 in Anton, Provinz Coclé, Panama. Der Pilz wurde am
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20.03.2011 einmal aus Probenmaterial auf Ndhrmedium ohne Cycloheximid isoliert und

als JW061p10 subkultiviert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der Sequenz der ITS und LSU nrDNA des Isolates JW061p10 (ITS: 554
bp, LSU: 583 bp) mit Sequenzen aus offentlichen Datenbanken zeigte eine Uberein-
stimmung von 99 bis 100 Prozent mit DNA-Sequenzen der Arten Neoscytalidium dimi-
diatum (Syn: N. hyalinum (C.K. Campbell & J.L. Mulder) A.J.L. Phillips) und
Neoscytalidium novaehollandiae Pavlic (Tab. 11-14).

Tabelle 11: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW061p10 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Neoscytalidium dimidiatum (CBS 499.66) 100 % 99 % (552/556) 3 KF531820
Neoscytalidium hyalinum (ATCC 38906) 100 % 99 % (551/556) 3 AY213688
Neoscytalidium dimidiatum (CMM 3980) 98 % 99 % (543/546) 2 JX513638
Neoscytalidium dimidiatum (CMM 3979) 98 % 99 % (543/546) 2 JX513637

Tabelle 12: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW061p10 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Neoscytalidium dimidiatum (CNRMAF/10-89) 100 % 99 % (582/583) 1 JF719036
Neoscytalidium hyalinum (ATCC 38906) 100 % 99 % (582/583) 1 AY213628
Neoscytalidium novaehollandiae (CMW 26170) | 100 % 99 % (580/583) 1 KF766374
Neoscytalidium dimidiatum (CBS 499.66) 98 % 99 % (576/577) 1 DQ377925

Tabelle 13: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW061p10 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps GenBank
Nummer
Neoscytalidium dimidiatum (MCCL 340001) 93,7 % 99,8 % (518/519) | 0 --
Neoscytalidium hyalinum (CBS 662.77) 98,7 % 99,3 % (545/549) | 2 --
Neoscytalidium dimidiatum (CBS 499.66) 98,7 % 99,3 % (542/546) | 2 DQ377925
Neoscytalidium hyalinum (CBS 661.77) 98,2 % 99,3 % (542/546) | 2 --
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Tabelle 14: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW061p10 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank

Nummer
Neoscytalidium dimidiatum (CNRMAF/10-89) 100 % 99,8 % 582/583 1 JE719036
Neoscytalidium hyalinum (CBS 204.33) 100 % 99,8 % 582/583 1 --
Neoscytalidium hyalinum (CBS 145.78) 100 % 99,8 % (582/583) 1 --
Neoscytalidium hyalinum (CBS 499.66) 100 % 99,8 % (576/577) 1 --
Diskussion

Die Bestimmung der Isolate JW058p3 und JW061p10 als Neoscytalidium dimidiatum
basierte auf morphologischen und molekularen Daten (ITS und LSU nrDNA Sequenz).
Die untersuchten morphologischen Strukturen der isolierten Stimme entsprachen der
Beschreibung von N. dimidiatum in der Literatur (Crous et al. 2006; de Hoog et al.
2014) und die ITS und LSU nrDNA Sequenzen zeigten die groBten Ubereinstimmungen
mit Sequenzen der Arten N. dimidiatum, N. hyalinum und N. novaehollandiae. N. hyali-
num wird in der Literatur als hyaline Mutante von N. dimidiatum beschrieben und von
einigen Autoren als eigenstindige Art bzw. Varietit angesehen (de Hoog et al. 2014;
Madrid et al. 2009; Phillips et al. 2013). Phillips et al. (2013) synonymisierten die Art
N. dimidiatum basierend auf molekularen Daten mit der Art N. hyalinum mit der Be-
griindung das Epitheton ,,siyalinum* sei élter als das Epitheton ,,dimidiatum®. Allerdings
beruht das Epitheton ,,dimidiatum* auf der im Jahr 1882 von Penzig beschriebenen Art
Torula dimidiata, wahrend das Epitheton ,,hyalinum” auf der von Campbell und Mulder
im Jahr 1977 beschriebenen Art Scytalidium hyalinum basiert. Somit wire der giiltige
Name der Art Neoscytalidium dimidiatum und Neoscytalidium hyalinum sollte als Sy-
nonym angesehen werden. N. novaehollandiae unterscheidet sich von N. dimidiatum
und anderen Arten der Gattung Neoscytalidium durch die Ausbildung von muriformen,

Dichomera-artigen Konidien (Pavlic et al. 2008).

Neoscytalidium dimidiatum ist als Verursacher von verschiedenen Mykosen am Men-
schen, einschlieflich von Haut- und Nagelmykosen, iiberwiegend in tropischen und
subtropischen Regionen dokumentiert worden (Barua et al. 2007; de Hoog et al. 2014;
Frankel und Rippon 1989; Gentles und Evans 1970; Gugnani und Oyeka 1989; Lacaz et

al. 1999). Von den untersuchten Lasionen konnten allerdings neben N. dimidiatum wei-
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tere Pilze isoliert werden. So wurden von der Lasion JWOS58P ebenfalls zwei Stamme
der Art Aspergillus flavus (JWO058pl, JW058p4), ein Stamm der Art Aspergillus niger
(JWO058p5) und ein genetisch mit Arten der Gattung Arthrographis G. Cochet ex Sigler
& J.W. Carmich. assoziierter Pilz (JW058p2) isoliert. Aus dem Material der Probe
JWO61P wurden neben N. dimidiatum ein Stamm der Art Aspergillus flavus (JWO061pl),
drei sterile Isolate (JWO061p2, IW061p7, JIW061p8), zwei Stimme der Art Curvularia
lunata (JWO061p5, JW061p6) und vier Stimme des Dermatophyten Trichophyton
rubrum kultiviert. Bei der Lasion JWO58P handelt es sich vermutlich um das Resultat
einer priméren Infektion mit N. dimidiatum, wihrend Lasion JW061P wahrscheinlich
eine Primirinfektion mit 7. rubrum und eine sekundér erfolgte Infektion bzw. Besied-
lung mit N. dimidiatum darstellt (Gupta et al. 2001; Summerbell et al. 2005). Die eben-
falls aus dem gesammelten Probenmaterial kultivierten Arten der Gattung Aspergillus
sind in der Literatur tiberwiegend als Erreger von Mykosen des Atemtrakts und systemi-
schen Mykosen in immunsupprimierten Personen oder nach chirurgischen Eingriffen
dokumentiert (de Hoog et al. 2014) und daher eher als eine Kontamination des Proben-

materials anzusehen.
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Abbildung 9: Kulturen von Neoscytalidium dimidiatum (JW061p10) auf verschiedenen Nihrmedien. A. Kim-
mig (14 d). B: SGA (7 d). C: SGA (14 d). D: MYP (14 d). E: OA (10 d). F: OA (21 d). Ein Quadrat entspricht
0,25 cm?.
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Abbildung 10: Mikromorphologische Strukturen von Neoscytalidium dimidiatum (JW061p10). A-D: Hyphen

und Ketten aus Arthrokonidien. C: hyaline und dunkel pigmentierte Arthrokonidien. A: Mafistab = 50 pm, B-
D: Mafistab = 20 pm.
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Abbildung 11: Neoscytalidium dimidiatum (JW061p10). A: Arthrokonidienketten. B: Freie Arthro-
konidien. Mafstab = 10 pm.
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Capnodiales Woron.

Uber die Capnodiales. Annales Mycologici 23 (1925): 174-178.

Es wurden insgesamt vier Stimme aus drei unterschiedlichen Proben isoliert, die inner-
halb der Capnodiales den Familien Cladosporiaceae (Matthieu) Nann. und Teratosphae-
riaceae Crous & U. Braun und den Gattungen Cladosporium Link und Hortaea Nishim.

& Miyaji zugeordnet wurden (Tab. 10).

Cladosporium Link ex Fr.

Link, Observationes in ordines plantarum naturales. 2. Mag. Gesell. naturf. Freunde

Berlin 8 (1816): 25-45.

Fr., Syst. mycol. 3 (1832): 368.

Typus: Cladosporium herbarum (Pers.) Link

Teleomorph: Davidiella Crous & U. Braun (Seifert et al. 2011).

Synonyme:

Acrosporella Riedl & Ershad, Sydowia 29 (1977): 166.

Azosma Corda, Deutschl. Flora, III (Pilze) 3 (1831): 35.

Beejadwaya Subram., Kavaka 5 (1978): 97.

Heterosporium Klotzsch ex Cooke, Grevillea 5 (1877): 122.
Mydonosporium Corda, Deutschl. Flora, III (Pilze) 3 (1833): 95.
Mpyxocladium Corda, Icon. fung. (Prag) 1 (1837): 12.

Polyrhizium Giard, Contr. biol. Lab. Sci. Soc. China Bot. (1889): 217.
Spadicesporium V N. Boriss. & Dvoinos, Nov. sist. Niz. Rast. 19 (1982): 35.

Sporocladium Chevall., Fl. gén. env. Paris 1 (1826): 35.
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Abteilung: Ascomycota

Klasse: Dothideomycetes
Unterklasse: Dothideomycetidae
Ordnung: Capnodiales

Familie: Cladosporiaceae

(Synonyme und Systematik nach Bench et al. 2012, IndexFungorum und MycoBank: Stand 2015).

Die Gattung Cladosporium wurde von Link (1816) basierend auf der Typusart Cla-
dosporium herbarum aufgestellt. Nach mehreren Teilrevisionen einzelner Artkomplexe
und assoziierter Gattungen durch Bensch et al. (2010), Crous et al. (2007a), Dugan et al.
(2008), Schubert et al. (2007) und Zalar et al. (2007) wurde von Bensch et al. (2012)
eine monographische Revision der Gattung Cladosporium durchgefiihrt. Aktuell bein-
haltet die Gattung nach Bensch et al. (2012) 169 verschiedene akzeptierte Arten und
819 (MycoBank: Stand 2014) bzw. 779 (IndexFungorum: Stand 2014) assoziierte Na-

men.

Koloniemorphologie

Bildung von samtigen bis filzig-wolligen oder pudrigen, moderat bis rasch wachsenden,
olivfarbenen bis olivbraunen oder braunschwarzen Kolonien (Bensch et al. 2012; de

Hoog et al. 2014).

Mikromorphologie

Arten der Gattung Cladosporium sind durch aufrechte, meist unverzweigte, pigmentier-
te und septierte Konidiophore mit interkalar und terminal gebildeten konidiogenen Zel-
len mit sympodialer Konidiogenese und deutlichen coronaten Narben, ein bis mehrzel-
ligen, glatten bis ornamentierten, trockenen Konidien in verzweigten Ketten und
Ramokonidien charakterisiert (Bensch et al. 2012; Braun und Schubert 2007; de Hoog
et al. 2014).

Pathogenitit und Okologie

BSL-1; Arten der Gattung Cladosporium wurden als Verursacher opportunistischer In-
fektionen des Atemtrakts, kutaner und subkutaner Infektionen, Phaeohyphomykosen
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und Keratitis dokumentiert (de Hoog et al. 2014). Organismen der Gattung sind sapro-
trophe oder pflanzenparasitische Arten mit einer weltweiten Verbreitung und werden
haufig als Kontaminanten, von verrottendem pflanzlichen Material oder anderen organi-

schen Materialien, aus Erde und Luft isoliert (Bensch et al. 2012; de Hoog et al. 2014).

Isolate

Insgesamt wurden zwei Stimme isoliert, die basierend auf morphologischen Merkmalen
der Gattung Cladosporium zugeordnet werden konnten (Tab. 9). Die Isolate wurden
anhand von morphologischen Merkmalen unter Verwendung der taxonomischen
Schliissel in Bensch et al. (2012), de Hoog et al. (2014) und Domsch et al. (2007) und
nrDNA Sequenzdaten als Cladosporium sphaerospermum (JWO067p5) und Cladospori-
um tenuissimum (JW066p3) klassifiziert (Tab. 10).

Cladosporium sphaerospermum Penz. Abb. 12-14

Funghi agrumicoli. Contribuzione allo studio dei funghi parassiti degli agrumi. Michelia

2 (1882): 473.

Teleomorph-Stadium: unbekannt.

Synonyme

Cladosporium sphaerospermum var. sphaerospermum Penz., Michelia 2 (1882): 473.

Torula lichenopsis Hohn., Denkschr. Akad. Wiss., Math.-nat. K1. (1927): 36.

Cladosporium papyricola Berk. & Broome [als ,,papyricolor"], Trans. Linn. Soc. 2 (1883): 68.
Cladosporium hibisci Reichert, Bot. Jahrb. Syst. 56 (1921): 721.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Dothideomycetes
Unterklasse: Dothideomycetidae
Ordnung: Capnodiales

Familie: Cladosporiaceae

Gattung: Cladosporium

(Synonyme und Systematik nach Bensch et al. 2012, IndexFungorum und MycoBank: Stand 2015).
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Koloniemorphologie

Kimmig: erhabene, iiberwiegend emers und langsam wachsende Kolonien mit einem
Durchmesser von ca. 25-30 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien hellgrau bis oliv-
schwarz, samtig, radidr gefurcht, mit einer weillen, anliegenden Randzone; éltere Kolo-
nien schwarzolivbraun, wollig filzig, mit olivgrauem Randbereich; Kolonieriickseite

schwarzbraun bis schwarz, mit Bildung von Rissen im Ndahrmedium.

SGA: flache bis leicht erhabene, langsam wachsende Kolonien mit einem Durchmesser
von ca. 20-25 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien hellgrau bis braunoliv, samtig, radiér
gefurcht, mit weilem, anliegendem Rand; éltere Kolonien schwarzbraunoliv, samtig,
radidr bis unregelmiBig gefaltet, mit olivbrauner, submerser Randzone; Kolonieriicksei-

te schwarzbraun bis schwarz, mit Bildung von Rissen im Ndhrmedium.

OA: anliegende, moderat wachsende Kolonien mit einem Durchmesser von ca. 40 mm
nach 10 d bei 25 °C; Kolonien grauolivbraun, wollig filzig, mit weiler, anliegender
Wachstumszone; éltere Kolonien mit dunkler pigmentierter Kolonieoberfldche; Kolo-

niertickseite schwarzbraun bis schwarz.

MYP: flache bis leicht erhabene, moderat wachsende Kolonien mit einem Durchmesser
von 35 bis 40 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien braunoliv, samtig, mit wei3er, sub-
merser Randzone; éltere Kolonien braunschwarz, wollig-haarig bis filzig, mit grau-

olivbrauner, submerser Randzone; Kolonieriickseite braunschwarz bis schwarz.

Mikromorphologie

Hyphen subhyalin bis hell braunoliv, septiert, 2-5 pm breit, mit dunkler gefarbten Sep-
ten und Bildung von intrazelluldren Chlamydosporen im Substratmyzel; Konidiophore
mit apikalen und gelegentlich einzelnen, interkalaren konidiogenen Loci und acropetaler
Konidiogenese, hell olivbraun mit dunkler gefiarbten Septen, gerade oder leicht gebo-
gen, vielfach septiert, glatt, 40-300 um lang und 3-5 um breit, Bereiche mit terminalen
konidiogenen Loci leicht geniculat und gelegentlich apikal schwach gebogen; Ramoko-
nidien zylindrisch bis fass-formig, mit verlédngerten, ldnglich ausgezogenen Enden (rost-
rat) und gelegentlich alternarioid, braun bis dunkel braun-oliv, mit 0-1 Septen, glatt bis

schwach warzig ornamentiert, 5-9 (11) x (2) 2,5-3,5 (4) um, konidiogene Narben dunk-
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ler pigmentiert, coronat (REM); interkalare Konidien oval bis obclavat, braun bis dun-
kel braunoliv, unseptiert, in einfachen bis verzweigten Ketten, glatt oder basal mit war-
ziger Ornamentierung, (4) 5-8 (10) x (2) 2,5-3 um; terminale Konidien rund bis oval,

hell braun bis dunkel braunoliv, glatt bis warzig, (2,5) 3-5 x (1,5) 2-3 um.

Pathogenitit und Okologie

BSL-1; Cladosporium sphaerospermum ist als Verursacher von Nagelmykosen, kutanen
und subkutanen Hautldsionen und bronchialen Infektionen dokumentiert (Antunes et al.
2012; de Hoog et al. 2014; Lyskova 2007; Yano et al. 2003). C. sphaerospermum ist ein
saprotropher, halotoleranter Organismus mit einer weltweiten Verbreitung und wurde
hiufig von unterschiedlichen Substraten wie verrottende Pflanzenmaterialen, Textilien,
Lebensmittel, aus Innenrdumen, Erde und Luft isoliert (Bensch et al. 2012; de Hoog et

al. 2014; Dugan et al. 2008; Griffin 2007; Zalar et al. 2007).

Untersuchtes Material

JWO067P: Haut- und Nagelproben von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (34
Jahre) mit einer Tinea pedis und einer Onychomykose des groflen Zehennagels des
rechten Fulles. Das Material wurde am 26.01.2011 in Puerto Armuelles, Provinz Chi-
riqui, Panama gesammelt. Der Pilz wurde am 09.11.2009 einmal aus Hautmaterial auf

Néhrmedium mit Cycloheximid isoliert und als JW067p5 subkultiviert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Abgleich der Sequenzabfolge der ITS und LSU nrDNA Sequenzabschnitte des Iso-
lates JW067p5 (ITS: 576 bp, LSU: 603 bp) mit Sequenzen aus dffentlich zuginglichen
Datenbanken zeigte die groBte Ubereinstimmung mit Sequenzen verschiedener Arten
der Gattung Cladosporium Link, wie Cladosporium cladosporioides (Fresen.) G.A. de
Vries, Cladosporium halotolerans Zalar, Cladosporium minusculum Sacc. und

Cladosporium sphaerospermum Penz. (Tab. 15-18).
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Tabelle 15: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW067pS (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Cladosporium cladosporioides 99 % 100 % (575/575) 0 EF577236
Cladosporium sphaerospermum 98 % 100 % (569/569) 0 GU017501
(KH00280)

Cladosporium cladosporioides 95 % 100 % (548/548) 0 AY361968

(ATCC 64726)

Cladosporium sphaerospermum (Cla27) | 93 % 100 % (541/541) 0.0 AB572909

Tabelle 16: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW067p5 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Cladosporium sphaerospermum 97 % 100 % (587/587) 0 JN938884

(DAOM 144726)

Cladosporium sphaerospermum (JA13) | 93 % 100 % (566/566) 0 KF417568
Cladosporium minusculum (IFM 51370) | 99 % 99 % (599/600) 1 AB100648
Cladosporium sphaerospermum 99 % 99 % (592/593) 0 KM458639
(SF-6094)

Tabelle 17: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW067pS (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank Nummer
Cladosporium sphaerospermum 100 % 100 % (576/576) 0 GQ376100

(CBS 114065)

Cladosporium cladosporioides 99,8 % 99,8 % (575/576) 0 EF577236
Cladosporium halotolerans 98.8 % 99,8 % (575/576) 0 --

(CBS 1194106)

Cladosporium sphaerospermum 98,8 % 99,8 % (575/576) 0 GUO017501
(KH00280)

Tabelle 18: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW067p5 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Cladosporium sphaerospermum 97,3 % 100 % (587/587) 0 JN938884

(DAOM 144726)

Cladosporium minusculum (IFM 51370) | 98,3 % 100 % (599/600) 0 AB100648
Cladosporium sphaerospermum 98,3 % 100 % (599/600) 0 AB100654

(IFM 41453)

Cladosporium sphaerospermum 98.8 % 99,6 % (592/593) 0 KM458639
(SF-6094)
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Diskussion

Die Bestimmung des Isolates IW067p5 als Cladosporium sphaerospermum basierte auf
morphologischen Merkmalen und molekularen Daten (ITS und LSU nrDNA Sequen-
zen), wobei die morphologischen Strukturen des Isolates JW067p5 nicht die laut Litera-
tur typischen Merkmale der Art C. sphaerospermum, wie lange Konidiophore mit stark
verzweigten Konidienketten aus iiberwiegend kugelférmigen Konidien und dreifach
septierte Ramokonidien aufwiesen (Bensch et al. 2012; de Hoog et al. 2014; Zalar et al.
2007). Der Stamm JWO067p5 bildete statt dessen ebenso wie das von Dugan et al. (2008)
untersuchte nordamerikanische Isolat NRRL 8131 der Art C. sphaerospermum iiber-
wiegend einfache und kurze Konidiophore, mit unverzweigten bis schwach verzweigten
Konidienketten mit ldnglichen, obclavaten interkalaren Konidien und rostraten Ramo-
konidien. Neben terminalen Konidien mit einer iiberwiegend ovalen Form, bildete der
Stamm JWO067p5 allerdings ebenfalls die fiir die Art C. sphaerospermum typischen run-
den Konidien und morphologische Darstellungen der Ramokonidien des Neotyps von
C. sphaerospermum zeigten ebenso wie das Isolat JW067p5 rostrate konidiogene Loci
(Dugan et al. 2008; Zalar et al. 2007). Die gemessenen Grofen der endstidndigen Koni-
dien, der interkalaren Konidien und der Konidientrdger entsprachen ebenfalls weitge-
hend den Angaben in der Literatur (Bensch et al. 2012; de Hoog et al. 2014; Zalar et al.
2007), wobei die gemessenen GroBen fiir die Ramokonidien mit 5-9 (11) x (2) 2,5-3,5
(4) um kleiner sind, als die angegebenen Werte (Bensch et al. 2012: 8-22 (37,5) % (2) 3-
4 (5) um, Dugan et al. 2008: (6) 10-20 (25) x 3-5 um).

Der Vergleich der ITS und LSU nrDNA Sequenzabfolgen des Isolates JW067p5 mit
Sequenzen aus offentlichen Datenbanken zeigte die groBte Ubereinstimmung mit Se-
quenzen von Stimmen der Arten C. sphaerospermum, C. cladosporioides, C. halotoler-
ans und C. minusculum (Tab. 11-18). Fiir eine genauere molekulare Klassifizierung von
Isolaten innerhalb von Artkomplexen der Gattung Cladosporium wiren neben der ITS
und LSU nrDNA weitere Sequenzdaten notig (Bensch et al. 2012; Schubert et al. 2007),
da sich allerdings diese Varietit der Art C. sphaerospermum durch obclavate, rostrate
und ,,alternarioide* Konidien von allen anderen bisher beschriebenen Arten der Gattung
Cladosporium unterscheiden ldsst, konnte anhand der BlastSearch Ergebnisse die Klas-
sifizierung als C. sphaerospermum s.1. bestitigt werden.

Aus dem Material der Lasion JW067P wurden neben Cladosporium sphaerospermum
(JWO067p5) neun weitere Pilzstimme isoliert. So wurden zwei Stamme des Dermato-

phyten Trichophyton rubrum (JW067pl, JIW067p6), finf Stimme des Dermatophyten
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Trichophyton interdigitale s.1. (JW067p2, JIW067p3, JW067p4, JW067p7, JW067p8)
und zwei weitere nicht subkultivierte Hyphomyceten-Stimme (JW067p9, JW067p10)
isoliert. Auf Grund der Abundanz der isolierten Stimme ist die Lasion sehr wahrschein-
lich das Resultat einer primér erfolgten Infektion mit 7. interdigitale und einer sekundé-
ren Infektion mit 7. rubrum und stellt somit eine Mischinfektion durch die beiden Der-
matophyten dar. Cladosporium sphaerospermum und die iibrigen Pilzisolate sind im
Rahmen der untersuchten Lésionen eher als sekundire Besiedler oder eine Kontamina-
tion des Probenmaterials bzw. der Lésion zu betrachten (Gupta et al. 2001; Summerbell

et al. 2005; Zalar et al. 2007).
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Abbildung 12: Kulturen von Cladosporium sphaerospermum (JW067p5) auf unterschiedlichen
Néihrmedien. A: Kimmig-Agar (14 d). B: SGA (7 d). C: SGA (14 d). D: MYP (14 d). E: OA (10 d).

F: OA (21 d). Ein Quadrat entspricht 0,25 cm?.



Abbildung 13: Mikromorphologische Strukturen von Cladosporium sphaerospermum (JW067p5).

A-B: Konidiophore in unterschiedlichen Entwicklungsstadien. B: Konidiophor mit deutlich obcla-
vaten Konidien und alternarioiden Ramokonidien (Pfeile). D: Vegetative Hyphen mit intrazelluli-

ren Chlamydosporen. E, F: Einzelne Konidien (F: Phasenkontrast). Mafistab = 20 pm.
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Abbildung 14: Cladosporium sphaerospermum (JW067pS). A: Konidiophor. B: Freie Konidien.
MafBstab =10 pm.
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Cladosporium tenuissimum Cooke Abb. 15-17

Ravenel's American fungi. Grevillea 6 (1878): 140.

Teleomorph-Stadium: unbekannt.

Synonym
Cladosporium herbarum var. citricola H.S. Fawc. & O.F. Burger, Phytopathology 1 (1911): 165.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Dothideomycetes

Unterklasse: Dothideomycetidae

Ordnung: Capnodiales

Familie: Cladosporiaceae

Gattung: Cladosporium

(Systematik nach MycoBank: Stand 2014, Synonym nach Bensch et al. 2012)

Koloniemorphologie

Kimmig: emerse, leicht erhabene Kolonien mit einem moderaten Wachstum von etwa
20 bis 30 mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien hell olivgrau, mit samtig filziger
Kolonietextur und einer cremefarbenen, anliegenden Randzone; éltere Kolonien dunkler
pigmentiert, grauolivbraun, mit filzig pudriger Kolonieoberfliche; Kolonieriickseite

dunkel olivbraun bis olivschwarz.

SGA: iiberwiegend emerses, moderates Koloniewachstum von 30-40 mm nach 10 d bei
25 °C; junge Kolonien braunoliv mit schmutzig weiller bis hell brauner, submerser
Randzone, flach; dltere Kolonien dunkel olivbraun bis schwarzbraun, pudrig filzig, ver-
einzelt mit wollig filzigem, heller gefirbtem Luftmyzel und olivbrauner, submerser

Randzone; Kolonieriickseite olivschwarz bis olivschwarzbraun.

OA: rasch, liberwiegend emers wachsende Kolonien von etwa 60-70 mm nach 10 d bei
25°C; junge Kolonien hell graubraunoliv, pudrig-samtig, mit haarig wolligem Zentrum
und flachem bis radidr gefurchtem Randbereich und schmutzig weiller, anliegender
Randzone; dltere Kolonien olivbraun, pudrig filzig, mit verstarktem submersem Wachs-

tum; Kolonieriickseite schwarz bis schwarzbraun.

92



MYP: relativ rasch wachsende Kolonien, mit einem Durchmesser von etwa 50 bis 60
mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien dunkel olivbraun bis schwarz olivbraun, pud-
rig filzig, mit submerser, schwarzoliv gefiarbter Randzone; éltere Kolonien schwarz
olivbraun, filzig-pudrig, mit verstarktem submersem Wachstum der Randzone; Kolonie-

riickseite schwarzolivbraun.

Mikromorphologie

Hyphen hell braun bis dunkel braun, septiert, glatt, bis 2,5 um breit; Konidiophore mit
apikalen und interkalaren konidiogenen Loci und acropetaler Konidiogenese, hell oliv-
braun bis dunkel braun (auf OA dunkler pigmentiert), gerade oder leicht gebogen, auf
OA héufig mit deutlichen terminalen Schwellungen (nodulos), septiert, glatt, basal ver-
einzelt schwach rau bis sparlich grobwarzig ornamentiert, bis 600 um lang und 3-5 pm
breit, Bereiche mit interkalaren konidiogenen Loci gelegentlich leicht geniculat und
schwach geschwollen; Ramokonidien zylindrisch bis keulenférmig, hell olivgriin, 0-1
Septen, glatt, 2-12 x 2,5-3,5 um, konidiogene Narben dunkel, erhaben, deutlich coronat
(REM); Konidien oval bis kugelférmig, hell olivgriin, unseptiert, in kurzen Ketten, glatt,
3-5x(2) 2,5-3,5 um.

Pathogenitit und Okologie

BSL-1; bisher sind keine Fille von humanen Infektionen durch Cladosporium tenuis-
simum dokumentiert worden (Stand 2014). C. fenuissimum ist ein saprotropher, myko-
parasitischer und phytopathogener Organismus, mit einer weltweiten Verbreitung in
tropischen und subtropischen Regionen und wurde hdufig von verschiedenen organi-
schen Materialien, wie toten Blittern, Asten, Holz, aber auch aus Erde, Hausstaub oder
Luft isoliert (Assante et al. 2004; Batta 2004; Bensch et al. 2012; Ellis 1971; Hsu et al.
2012).

Untersuchtes Material

JWO066P: Hautmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (79 Jahre) mit dis-
seminierten Chromomykosen am Spann und unteren Schienbein beider Fiile und Beine
Das Material wurde am 25.01.2011 in San Felix, Provinz Chiriqui, Panama gesammelt.
Der Stamm wurde am 28.02.2011 auf Nahrmedium ohne Cycloheximid isoliert und als

JWO066p3 subkultiviert.
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Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der ITS und LSU nrDNA Sequenzabschnitte des Isolates JW066p3 (ITS:
577 bp, LSU: 587 bp) mit Sequenzen aus Offentlichen Datenbanken zeigte die grofite
Ubereinstimmung mit Sequenzen von Stimmen der Arten Cladosporium cladosporioi-
des (Fresen.) G.A. de Vries, Cladosporium colocasiae Sawada, Cladosporium greville-
ae Crous & Summerell, Cladosporium inversicolor Bensch, Crous & U. Braun,
Cladosporium ossifragi (Rostr.) U. Braun & K. Schub., Cladosporium oxysporum Berk.
& M.A. Curtis, Cladosporium pseudocladosporioides Bensch, Crous & U. Braun,
Cladosporium tenuissimum und Cladosporium varians U. Braun, Melnik & K. Schub.

(Tab. 19-22).

Tabelle 19: BlastSearch Ergebnisse der I'TS nrDNA Sequenz des Isolates JW066p3 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Cladosporium oxysporum (CBS 125991) 96 % 99 % (556/557) 0 HM148118
Cladosporium tenuissimum (CBS 125995) 96 % 99 % (556/557) 0 NR119855
Cladosporium colocasiae (ATCC 200944) 98 % 99 % (568/571) 0 NR119840
Cladosporium cladosporioides (CBS 112388) | 96 % 99 % (556/557) 0.0 NR119839

Tabelle 20: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW066p3 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Cladosporium silenes (CBS 109082) 100 % 100 % (587/587) 0 HG380462
Cladosporium phaenocomae (CBS 128769) 100 % 99 % (586/587) 0 JQ906766
Cladosporium grevilleae (CBS 114271) 100 % 99 % (585/587) 0 KF181216
Cladosporium ossifragi (CBS 842.91) 100 % 99 % (584/587) 0 KC311514

Tabelle 21: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW066p3 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Cladosporium oxysporum (CBS 125991) 99,4 % 99,8 % 0 HM148118
Cladosporium tenuissimum (CBS 125995) 99,4 % 99,8% 0 NR119855
Cladosporium cladosporioides (CBS 112388) 100 % 99,5 % 0 NR119839
Cladosporium inversicolor (CBS 401.80) 100 % 99.4 % 0 --
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Tabelle 22: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW066p3 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps GenBank
Nummer
Cladosporium cladosporioides (CBS 113738) 100 % 100 % (573/573) 0 AB76355
Cladosporium tenuissimum (CBS 126501) 100 % 100 % (573/573) 0 --
Cladosporium varians (CBS 126361) 100 % 100 % (573/573) 0 --
Cladosporium pseudocladosporioides (CBS 100 % 100 % (573/573) 0 --
126356)
Diskussion

Die Bestimmung des Isolates JW066p3 als Cladosporium tenuissimum wurde anhand
morphologischer und molekularer Daten (ITS und LSU nrDNA Sequenzen) durchge-
fithrt. Die untersuchten morphologischen Elemente des Isolates aus Panama entsprachen
der Beschreibung von C. tenuissimum in Bensch et al. (2010; 2012). So bildete der
Stamm JW066p3 auf OA lange, dunkel pigmentierte Konidiophore mit charakteristi-
schen apikalen Schwellungen, wobei die gemessenen maximalen GréBen der Konidio-
phore mit 600 um kiirzer als die in der Literatur angegebenen Werte waren (Bench et al.
2010: 900 pm). Die angegebenen GroBen der endstidndigen Konidien (Bench et al.
2010: (2) 2,5-5 (6) x (1,5) 2-3 um) entsprachen den gemessenen Werten, ebenso wie die
GroBen der interkalaren Konidien. Allerdings zeigten die in der Literatur genannten
GroBen fiir Ramokonidien (Bensch et al. 2010: 22—41 x 3—4 (5) um) eine deutliche
Abweichung von den gemessenen Werten (2,0-12,0 x 2,5-3,5 um). Der Vergleich der
ITS und LSU nrDNA Sequenzabfolge des Isolates JW066p3 mit Sequenzen aus 6ffent-
lichen Datenbanken zeigte die groBte Ubereinstimmung mit Sequenzen der Arten C.
cladosporioides, C. colocasiae, C. grevilleae, C. inversicolor, C. ossifragi, C. oxyspo-
rum, C. phaenocomae, C. pseudocladosporioides, C. silenes, C. tenuissimum und C.
varians (Tab. 19-22). Bei den aufgefiihrten Organismen handelt es sich, bis auf C. os-
sifragi, um phylogenetisch nah verwandte Arten des Cladosporioides-Komplexes
(Bensch et al. 2010). Innerhalb dieser Gruppe bilden in Kultur nur C. colocasiae, C.
oxysporum und C. tenuissimum nodose Konidiophore (Bensch et al. 2010; Bensch et al.
2012). Die in der Literatur angegebenen GroBenwerte der Konidiophore von C. colo-
casiae sind mit 1350 um Maximallidnge (Bensch et al. 2012) ebenso wie die Konidien
(Bensch et al. 2012: 9—16 x 5-7 (8) um) wesentlich groBer als die gemessenen GroB3en
der Konidiophore und Konidien des Isolates JIW066p3. C. oxysporum unterscheidet sich
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von C. tenuissimum durch die Ausbildung von nodosen Konidiophoren lediglich auf
SNA und PDA, wihrend auf OA keine Schwellungen an den Konidientrdgern gebildet
werden (Bensch et al. 2010; Bensch et al. 2012).

Cladosporium tenuissimum wurde bisher nicht als humanpathogener Organismus be-
schrieben, allerdings sind Félle von Chromomykosen durch verschiedene Vertreter der
Gattung Cladosporium dokumentiert worden (de Hoog et al. 2014; Romano et al. 1999).
Neben C. tenuissimum konnten aus dem Material der Probe ebenfalls ein Stamm der
Gattung Curvularia (JW066pl) und zwei Isolate der Art Aspergillus clavatus
(JW066p2, IW066p4) kultiviert werden. Arten der Gattung Curvularia sind in der Lite-
ratur iiberwiegend als Verursacher von Keratitis und Sinusitis beschrieben, aber es sind
auch Fille von kutanen und subkutanen Infektionen dokumentiert (de Hoog et al. 2014).
Aspergillus clavatus ist im Kontext von pulmonalen Infektionen, Otomykosen und ge-
legentlich von systemischen Mykosen in immunsupprimierten Personen nachgewiesen
worden (de Hoog et al. 2014). In mikroskopiertem Probenmaterial konnten Sporen der
Gattung Curvularia und dunkelbraune, dickwandige Hyphenzellen mit der gleichen
Pigmentierung und ZellgroBe der Hyphen des Cladosporium-Kultivates nachgewiesen
werden, was das entsprechende Isolat als den Verursacher der Lésion bestitigen wiirde.
Da allerdings Arten der Gattung Curvularia ebenfalls dunkel pigmentierte Hyphenzel-
len bilden, miisste fiir eine abschlieBende Beurteilung der Lésion eine weitere Proben-
nahme durchgefiihrt werden. Wahrscheinlich handelt es sich bei der Infektion um eine
traumatische Inokulation mit Hyphenpartikeln oder Sporen des entsprechenden Pilzes in
Folge einer mechanischen Verletzung und einer anschlieender Reinfektion angrenzen-

der Hautpartien durch mechanische Beschddigung der Haut durch Kratzen.
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Abbildung 15: Kulturen von Cladosporium tenuissimum (JW066p3) auf verschiedenen Nihrmedien.
A. Kimmig (14 d). B: SGA (7 d). C: SGA (14 d). D: MYP (14 d). E: OA (10 d). F: OA (21 d). Ein
Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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Abbildung 16: Mikromorphologische Strukturen von Cladosporium tenuissimum (JW066p3). A-F:

Konidiophore mit Konidien und Ramokonidien. D-E: Konidiophore mit deutlicher apikaler

Schwellung, Phasenkontrast. A,B: Mafistab =20 pm. C-F: Mafistab =10 pm.
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Abbildung 17: Cladosporium tenuissimum (JW066p3). A: Konidiophore. B: Ramokonidien und
Konidien. Mafistab = 10 pm.
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Hortaea Nishim. & Miyaji

Hortaea, a new genus to accommodate Cladosporium werneckii. Jap. J. Med. Mycol. 26

(1984): 145.

Typus: Hortaea werneckii (Horta) Nishim. & Miyaji

Teleomorph: unbekannt.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Dothideomycetes
Unterklasse: Dothideomycetidae
Ordnung: Capnodiales

Familie: Teratosphaeriaceae

(Systematik und Synonyme nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Die Gattung Hortaea wurde 1984 von Nishimura und Miyaji (1984) mit der neu kombi-
nierten Art Hortaea werneckii als Typusart aufgestellt (Seifert et al. 2011) und beinhal-
tet aktuell zwei akzeptierte Arten (Seifert et al. 2011; Selbmann et al. 2008) und drei

assoziierte Namen (MycoBank und IndexFungorum: Stand 2014).

Koloniemorphologie
Bildung von schleimigen bis samtigen oder fein filzig-haarigen, begrenzt und moderat
wachsenden, hell olivbraun-grauen bis dunkelbraune oder schwarzbraune bis schwarze

Kolonien (de Hoog et al. 2014).

Mikromorphologie

Arten der Gattung sind durch pigmentierte, dickwandige Hyphenzellen, ein oder mehr-
zellige, pigmentierte Konidien an interkalar oder terminal gebildeten konidiogenen Zel-
len, mit einer deutlichen annellidische Zone und knospenden Zellen charakterisiert (de

Hoog et al. 2014).

Pathogenitit und Okologie
BSL-1; Arten der Gattung Hortaea sind als Verursacher von pigmentierten, kutanen
Lésionen (Tinea nigra) und vereinzelt systemischen Mykosen bei immunsupprimierten

Personen beschrieben worden (de Hoog et al. 2014). Saprotrophe, extremophile Orga-
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nismen auf verschiedenen Pflanzen, in natiirlichen Salzpfannen oder in sauren Habitaten

(Cantrell et al. 2006; de Hoog et al. 2014; Holker et al. 2004).

Isolate

Insgesamt wurden zwei Staimme (JW034p3, JIW034p4) isoliert, die der Gattung Hortaea
zugeordnet werden konnten (Tab. 9). Die Isolate wurden basierend auf morphologi-
schen Merkmalen unter Verwendung der Angaben in de Hoog et al. (2014) und moleku-

laren Daten (ntDNA Sequenz) als Hortaea werneckii klassifiziert (Tab. 10).

Hortaea werneckii (Horta) Nishimura & Miyaji Abb. 18-20

Hortaea, a new genus to accommodate Cladosporium werneckii. Jap. J. Med. Mycol. 26

(1984): 139-146.

Teleomorph-Stadium: unbekannt.

Basionym

Cladosporium werneckii Horta, Revista Med. Cirurgia Brasil 29 (1921): 274.

Synonyme

Dematium werneckii (Horta) C.W. Dodge, Medical Mycology 192 (1935): 676.

Exophiala werneckii (Horta) Arx, The genera of fungi sporulating in pure culture (1970): 180.
Phaeoannellomyces werneckii (Horta) McGinnis & Schell in McGinnis, Schell & Carson, Sabouraudia
23 (1985): 184.

Pullularia werneckii (Horta) G.A. de Vries, Contribution to the knowledge of the genus Cladosporium
(1952): 101.

Cladosporium rietmanni Sartory, Rev. Pat. Malad. Pays Chauds 15 (1935): 9-44.

Cladosporium werneckii Horta, Revista Med. Cirurgia Brasil 29 (1921): 274.

Cryptococcus metaniger Castell., Arch. Dermatol. Syphilol. 16 (1927): 383-425.

Pullularia fermentans var. leaoi E.S. Wynne & Gott, J. Gen. Microbiol. 14 (1956): 512-519.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Dothideomycetes
Unterklasse: Dothideomycetidae
Ordnung: Capnodiales

Familie: Teratosphaeriaceae

Gattung: Hortaea
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(Systematik und Synonyme nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie

Kimmig: iberwiegend emerses, langsames Koloniewachstum von etwa 7 mm nach 10 d
bei 25 °C; junge Kolonien hell braun bis schwarz, glatt und schleimig weich (Hefesta-
dium), mit erhabenem Zentrum; mit zunehmendem Alter Ubergang zu braunschwarzen,
radidr gefurchten Kolonien mit samtiger Oberfliche; Kolonieriickseite hell braun bis

braunschwarz.

SGA: liberwiegend emerses, langsames Koloniewachstum von ca. 9 mm nach 10 d bei
25 °C; junge Kolonien dunkel braun bis schwarz, glatt und schleimig weich (Hefestadi-
um), mit erhabenem Zentrum; mit zunehmendem Alter Ubergang zu radiir gefurchten
Kolonien mit samtig, graubrauner Oberfliche und dunkler gefarbtem, schleimig, wei-

chem, erhabenem Koloniezentrum; Kolonieriickseite hell braun bis braunschwarz.

OA: emerses und submerses, langsames Koloniewachstum von ca. 10 mm nach 10 d bei
25 °C; Kolonien hell braungrau, samtig und flach; Kolonieriickseite schwarzbraun bis

schwarz.

MEA: iiberwiegend submers, langsam wachsende Kolonien, mit einem Durchmesser
von etwa 7 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien dunkel olivbraun bis schwarz, mit erha-
benem, schleimigem Zentrum; dltere Kolonien hell braun, mit samtiger Oberflache und

schleimigem Zentrum.

Mikromorphologie

Hyphen hyalin bis hell oliv-braun, mit geschwollenen, dunkel braunen Zellen und ver-
dickten Zellwénden, bis 5 pm breit; Konidiogene Zellen lateral und interkalar, mit deut-
licher annellidischer Konidiogenese, Annelliden (1) 1,5-3,5 (4) x (1) 1,5-2,0 um; Koni-
dien wenn jung hyalin oder hell olivgriin, mit zunehmender Reife hell braun bis dunkel
olivbraun (in Massen dunkel braun bis schwarz), oval, mit bis zu einer Septe, (3) 4,0-5,5
(7) % (1,5) 2-3 um; Hefezellen hell braun, oval bis gestreckt, (6) 7,5-12,5 (14) x 3-4,5
(5) pm.
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Pathogenitit und Okologie

BSL-1; Hortaea werneckii wurde als Verursacher von Tinea nigra, einer milden, dunkel
gefarbten, primdr an Hianden und Fiilen auftretenden Hautmykose dokumentiert (de
Hoog et al. 2014). Die Art ist ein halophiler, saprotropher Organismus mit einem natir-
lichen Verbreitungsgebiet in subtropischen und tropischen Regionen (Bonifaz et al.
2008b; Campbell et al. 1996; Castellani 1966; de Hoog und Gerrits van den Ende 1992;
de Hoog et al. 2000; Severo et al. 1994; Zalar et al. 1999).

Untersuchtes Material

JWO034P: Haut- und Nagelproben von einer sonst gesunden, midnnlichen Person (47
Jahre) mit einer dunkel gefarbten Lasion der linken Wade und einer Onychomykose des
linken, kleinen Zehennagels, gesammelt am 06.09.2009 in Puerto Armuelles, Provinz
Chiriqui, Panama. Der Pilz wurde am 09.11.2009 zweimal aus Hautmaterial auf Nahr-

medium ohne Cycloheximid isoliert und als JW034p3 und JW034p4 subkultiviert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)
Der Vergleich der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW034p4 (LSU: 584 bp) mit Se-
quenzen aus 6ffentlichen Datenbanken zeigte eine Ubereinstimmung von 99 Prozent mit

Sequenzen verschiedener Staimme der Art Hortaea werneckii (Tab. 23-24).

Tabelle 23: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Stammes JW034p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank Nummer
Hortaea werneckii (IFM 4993) 100 % 99 % (581/584) 2 AB079585
Hortaea werneckii (IFM 46442) 100 % 99 % (581/584) 2 AB079592
Hortaea werneckii (IFM 4153) 100 % 99 % (581/584) 2 AB363800
Hortaea werneckii (CBS 107.67) 100 % 99 % (581/584) 2 EU019270

Tabelle 24: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Stammes JW034p4 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank Nummer

Hortaea werneckii (CBS 117.90) 100 % 99,5 % (581/584) 2 --

Hortaea werneckii (CBS 708.76) 100 % 99,5 % (581/584)

2
Hortaea werneckii (CBS 359.66) 100 % 99,5 % (581/584) 2 --
Hortaea werneckii (CBS 107.67) 100 % 99,3 % (581/584) 2 EU019270
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Diskussion

Die taxonomische Identitit der Stimme JW034p3 und JW034p4 als Hortaea werneckii
wurde anhand von morphologischen Strukturen und molekularen Daten (LSU nrDNA
Sequenz) ermittelt. So entsprachen die untersuchten morphologischen Elemente in Be-
zug auf Form und GroBe der Beschreibung von H. werneckii in der Literatur (Campbell
1996, de Hoog et al. 2000, 2014, Nishimura und Miyaji 1984) und die Sequenz eines
LSU nrDNA Abschnittes des Isolates JW034p4 zeigte eine Ubereinstimmung von 99
Prozent mit Sequenzen der Art H. werneckii (Tab. 23-24).

Hortaea werneckii ist als alleiniger Verursacher von Tinea nigra in subtropischen und
tropischen Regionen dokumentiert worden und es wurden in den Proben der untersuch-
ten Lésion keine weiteren Pilze nachgewiesen. Zudem entsprach das Erscheinungsbild
der Hautverdnderung der in der Literatur beschriebenen Symptomatik (Castellani 1966;
de Hoog et al. 2014; Severo et al. 1994). Da allerdings auf Grund der geringen Proben-
menge das Material nur zum Anlegen von Kulturen verwendet wurde, konnte keine

mikroskopische Untersuchung der gesammelten Probe durchgefiihrt werden.
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Abbildung 18: Kulturen von Hortaea werneckii (JW034p4) auf verschiedenen Medien. A: Kimmig-
Agar (7 d), B: Kimmig-Agar (14 d), C: SGA (7 d), D: SGA (14 d), E: OA (10 d), F: OA (21 d). Ein

Quadrat entspricht 0,25 cm?.



Abbildung 19: Mikromorphologische Strukturen von Hortaea werneckii (JW034p4). A: Hyphen-
elemente mit verdickten, braunen Zellen. B: Hefezellen. C, D, E, F: Knospende Hefezellen und

Zellen mit annellidischer Konidiogenese (Pfeil). A, C, D, F: Mafistab = 10 pm; D: Maf3stab = 20 pm.
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Abbildung 20: Hortaea werneckii (JW034p4). A: Hyphen und Hefezellen mit konidiogenen Elemen-
ten. B: Konidien, Hefezellen und Chlamydosporen-artige Zellen. MaBistab = 10 pm.
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Pleosporales Luttr. ex M.E. Barr

Prodromus to class Loculoascomycetes (1987): 67.

Es wurden acht Stimme aus fiinf unterschiedlichen Proben isoliert, die innerhalb der
Pleosporales der Familie Pleosporaceae Nitschke und der Gattung Curvularia Boedijn

zugeordnet wurden (Tab.10).

Curvularia Boedijn

Uber einige phragmosporen Dematiazen. Bull. Jard. bot. Buitenz 13 (1933): 120-134.

Typus: Curvularia lunata (Wakker) Boedijn
Teleomorph-Stadium: Cochliobolus Drechsler, Pseudocochliobolus Tsuda, Ueyama & Nishih. (de Hoog
et al. 2014).

Synonyme
Curvusporium Corbetta [als ,,Curvosporium’], Bull. Naniwa Univ., Ser. B, 12 (1963): 28, 30.
Malustela Bat. & J.A. Lima, Publica¢des Inst. Micol. Recife 263 (1960): 5.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Dothideomycetes
Unterklasse: Pleosporomycetidae
Ordnung: Pleosporales

Familie: Pleosporaceae

(Systematik und Synonyme nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Die Gattung Curvularia wurde von Boedijn (1933) basierend auf der neu kombinierten
Art Curvularia lunata als Typus aufgestellt und beinhaltet aktuell etwa 45 akzeptierte
Arten (Seifert et al. 2011) und 128 (MycoBank: Stand 2014) bzw. 138 (IndexFungo-
rum: Stand 2014) assoziierte Namen (Domsch et al. 2007; Seifert et al. 2011).

Koloniemorphologie
Bildung von rasch wachsenden, wolligen bis filzig-haarigen, schmutzig-weillen, beige-
farbenen bis schwarzbraunen oder schwarzen Kolonien (de Hoog et al. 2014; Domsch et

al. 2007; Ellis 1971).
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Mikromorphologie

Arten der Gattung Curvularia sind charakterisiert durch die Bildung von aufrechten,
unverzweigten, pigmentierten Konidiophoren mit blastischer, sympodialer Konidioge-
nese mit deutlichen Narben an den konidiogenen Loci und mehrzelligen, pigmentierten,
obovoiden bis gebogenen Konidien mit hellen, schwécher pigmentierten Endzellen und

einer groferen mittleren Zelle (de Hoog et al. 2014; Domsch et al. 2007; Ellis 1971).

Pathogenitiit und Okologie

BSL-1; Arten der Gattung Curvularia wurden als opportunistische Erreger, Verursacher
von kutanen oder subkutanen Infektionen nach traumatischen Inokulationen, pulmona-
len Mykosen, Sinusitis, Onychomykosen und Keratitis dokumentiert (de Hoog et al.
2014). Héaufig von verrottendem Pflanzenmaterial, aus Erde oder Luft isolierte, sapro-
trophe und phytopathogene Organismen mit einer hohen Abundanz in der Umwelt und
einer weltweiten Verbreitung in tropischen und subtropischen Regionen (de Hoog et al.

2014; Domsch et al. 2007; Seifert et al. 2011).

Isolierte Arten

Insgesamt wurden acht Stdmme isoliert, die anhand morphologischer Merkmale der
Gattung Curvularia zugeordnet werden konnten (Tab. 9). Die Isolate wurden basierend
auf morphologischen Merkmalen unter Verwendung der taxonomischen Schliissel in de
Hoog et al. (2014) und Domsch et al. (2007) und ntDNA Sequenzdaten als Curvularia
geniculata (JWO062pl11) und Curvularia Ilunata (JWO055p2, JWO061p5, JWO061p6,
JW062p2, IW062p3, JIW062p9, IW066p1) klassifiziert (Tab. 10).

Curvularia geniculata (Tracy & Earle) Boedijn Abb. 21-23

Uber einige phragmosporen Dematiazen. Bull. Jard. bot. Buitenz. 13 (1933): 120-134.

Teleomorph-Stadium: unbekannt.

Basionym

Helminthosporium geniculatum Tracy & Earle, Bull. Torrey bot. Club 23 (1896): 207.
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Synonyme
Helminthosporium geniculatum Tracy & Earle, Bull. Torrey bot. Club 23 (1896): 207.
Cochliobolus geniculatus R.R. Nelson, Mycologia 56 (1964): 778.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Dothideomycetes

Unterklasse: Pleosporomycetidae

Ordnung: Pleosporales

Familie: Pleosporaceae

Gattung: Curvularia

(Systematik und Synonyme nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie

Kimmig: iberwiegend emerses, rasches Koloniewachstum von 60-70 mm nach 10 d bei
25 °C; junge Kolonien rosa-braunlich mit braungrauem bis schwarzbraunem Zentrum,
samtig-filzig-haariger Kolonietextur und einer submersen Randzone; dltere Kolonien
schwarz-graubraun, mit wollig-haariger Kolonieoberfldche und gelegentlicher Bildung
von weillem, wattig-filzigem Luftmyzel; Kolonieriickseite dunkelbraun bis schwarz-

braun.

SGA: emerses und submerses, rasches Koloniewachstum von 60-70 mm nach 10 d bei
25 °C; Kolonien hell braungrau bis dunkel graubraun, wollig filzig bis haarig filzig, mit
heller geféarbter, submerser Randzone; dltere Kolonien dunkel braun bis braungrau, wol-

lig haarig; Kolonieriickseite schwarzbraun bis schwarz.

OA: emerses und submerses, rasches Koloniewachstum von etwa 75 mm nach 10 d bei
25 °C; Kolonien hell braun bis schmutzig weiB, filzig-wollig bis leicht haarig, mit dunk-
ler pigmentiertem Substratmyzel und heller gefarbter Randzone; éltere Kolonien braun-
lich bis graubraun, mit filzig wollighaariger Kolonietextur; Riickseite hell braun bis
dunkel braun mit einer helleren Mittelzone und einem dunkler gefarbten Randbereich

und Bildung eines gelblichen Pigments.

MYP: rasch, iiberwiegend emers wachsende Kolonien, mit einem Durchmesser von
etwa 60-70 mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien hell braunlich bis cremefarben,
samtig-wollig-filzig, mit dunkler gefarbtem, wollig-haarigem Zentrum; dltere Kolonien
dunkel braun bis graubraun, mit samtig haarigem Randbereich und wollig filzigem
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Zentrum und Ausbildung von heller gefdrbtem, wattig-wolligem Luftmyzel; Kolonie-
riickseite mit dunkel schwarzbraunem Zentrum, hell gelblich brauner bis hell brauner
Mittelzone, einer dunkel pigmentierten Randzone und Bildung von Rissen im Nahrme-

dium.

Mikromorphologie

Hyphen hell braun bis dunkel braun, septiert, 2-5 um breit; Konidiogene Zellen an auf-
rechten, unverzweigten Konidiophoren von variabler Linge; Konidiophore hell braun
bis dunkel braun, 2-3 pm breit und bis 550 um lang, héufig apikal gebogen bis deutlich
geniculat, konidiogene Loci mit dunkeln, erhabenen Narben; Konidien olivbraun bis
dunkel braun, mit heller pigmentierten Endzellen, obovoid bis ellipsoid oder gebogen,
mittlere Zelle hdufig grofer als die restlichen Zellen, mit basalem Stumpf und liberwie-

gend 4 Septen, glatt, (15) 20-25 (27) x (7) 8-11 (13) um.

Pathogenitiit und Okologie

BSL-1; Curvularia geniculata ist in der Literatur als gelegentlicher Verursacher unter-
schiedlicher Infektionen dokumentiert, so sind Fille von chronischer und invasiver Si-
nusitis bei Menschen und Tieren, Infektionen durch traumatische Implantation, nach
chirurgischen Operationen und systemische Erkrankungen bei immunsupprimierten
Personen beschrieben worden (de Hoog et al. 2014; Nityananda et al. 1964; Revankar
und Sutton 2010; Singh et al. 2008). Haufig von verrottendem Pflanzenmaterial, aus
Erde oder Luft isolierter, saprotropher und phytopathogener Organismus an verschiede-
nen Pflanzengattungen, mit einer weiten Verbreitung in der Umwelt und einer weltwei-
ten Présenz in tropischen und subtropischen Habitaten (de Hoog et al. 2014; Domsch et

al. 2007; Seifert et al. 2011).

Untersuchtes Material

JWO062P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (55
Jahre) mit einer Mykose der Haut und einer braunen Verfarbung des 4. Zehennagels und
einer Onychomykose des kleinen Zehennagels des rechten Fulles. Das Material wurde
am 21.01.2011 in Anton, Provinz Coclé, Panama gesammelt. Der Pilz wurde am
21.01.2011 einmal aus Nagelmaterial auf Ndhrmedium ohne Cycloheximid isoliert und

als JW062p11 subkultiviert.
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Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der ITS Region der ntDNA des Isolates JW062p11 (ITS: 616 bp) mit
Sequenzen aus dffentlich zuginglichen Datenbanken zeigte eine Ubereinstimmung von
100 Prozent des untersuchten DNA-Abschnittes mit Sequenzen von Stimmen der Arten
Curvularia geniculata (Syn: Cochliobolus geniculatus), Bipolaris sorghicola (Lefebvre
& Sherwin) Alcorn und Curvularia lunata (Wakker) Boedijn (Syn: Cochliobolus luna-
tus R.R. Nelson & F.A. Haasis) (Tab. 25-26).

Tabelle 25: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW062p11 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Cochliobolus geniculatus (Cv01Sc01) | 97 % 100 % (601/601) 0 JQ783058
Bipolaris sorghicola (H05-557-1) 96 % 100 % (592/592) 0 JX960580
Curvularia geniculata (CBS 187.50) 95 % 100 % (590/590) 0 KJ909781
Cochliobolus lunatus (LP09-1) 94 % 100 % (582/582) 0 JN634838

Tabelle 26: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW062p11 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | Genbank Nummer
Cochliobolus geniculatus (Cv01Sc01l) | 97,6 % 100 % (601/601) 0 JQ783058
Bipolaris sorghicola (H05-557-1) 97,6 % 100 % (592/592) 0 JX960580
Curvularia geniculata (CBS 187.50) 96,1 % 100 % (590/590) 0 KJ909781
Cochliobolus lunatus (LP09-1) 94,5 % 100 % (582/582) 0 IN634838
Diskussion

Die Bestimmung des Isolates JW062pl1 als Curvularia geniculata beruht auf morpho-
logischen Merkmalen und molekularen Daten (ITS ntDNA Sequenz). So entsprachen
die untersuchten Strukturen wie Konidientridger, Konidien und Koloniemorphologie der
Beschreibung von C. geniculata in der Literatur (de Hoog et al. 2014; Ellis 1971;
Matsushima 1975), wobei die gemessenen Groflen der Konidien allerdings kleiner wa-
ren als die in der Literatur angegebenen Werte (Domsch et al. 2007; de Hoog et al.
2014: 18-37 x 8-14 um, Matsushima 1975: 20-35 (40) x 7,5-12 um). Die ITS nrDNA
Sequenz des Isolates JW062p11 zeigte eine Ubereinstimmung von 100 Prozent mit Se-
quenzen der Arten Curvularia geniculata (Syn: Cochliobolus geniculatus), Bipolaris
sorghicola und Curvularia lunata (Syn: Cochliobolus lunatus) (Tab. 25-26). Die aufge-
fiihrten Arten unterscheiden sich von C. geniculata in relevanten morphologischen

Merkmalen. So bilden Arten der Gattung Bipolaris lédnglichere, ovalere, distoseptate
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und gleichmidfBig pigmentierte Konidien. Die haufiger isolierte und morphologisch sehr
dhnliche Art C. lunata unterscheidet sich von C. geniculata durch die Bildung von ma-
ximal dreifach septierten Konidien (siche Abb. 25, 26).

Aus dem untersuchten Material der Probe JW062P konnten neben C. geniculata weitere
Pilzisolate kultiviert werden. So wurden zusétzlich drei sterile Kultivate (JW062pl,
JWO062p5, JW062p10), zwei Isolate der Gattung Verticillium (JW062p6, JW062p7),
drei Stimme der Art Curvularia lunata (JWO062p2, IW062p3, JW062p9), der Dermato-
phyt Trichophyton interdigitale (JW062p8) und vier Stimme des Dermatophyten 7.
rubrum (JW062p4, JW062p12, JW062p13, JW062p14) isoliert. C. geniculata ist eher
als Verursacher von Infektionen des oberen Atemtrakts oder als Besiedler klinischer
Implantate dokumentiert, wobei auch Fille von kutanen Mykosen beschrieben wurden
(de Hoog et al. 2014; Revankar und Sutton 2010). Allerdings legt die einmalige Isolati-
on von C. geniculata aus der untersuchten Lision nahe, das Isolat als eine Kontaminati-
on des gesammelten Materials zu betrachten (Gupta et al. 2001; Summerbell et al.

2005).

113



e 1 1 [ T1

|- -
T
1
= T -
—_— u_-'
v 17
i
B T
W
J).:"f
Rie
:-‘n‘! !
F i
ek -
- -
e |
- I-i-in--
% - | B —
T = T ) 1

1

— 4
= 1l

Abbildung 21: Kulturen von Curvularia geniculata (JW062p11) auf verschiedenen Nihrmedien. A:

Kimmig-Agar (14 d). B: SGA (7 d). C: SGA (14 d). D: MYP (14 d). E: OA (10 d). F: OA (21 d). ein

Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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Abbildung 22: Mikromorphologische Strukturen von Curvularia geniculata (JW062p11). A-F: Ko-
nidiophore mit Konidien. A: Mafistab = 50 pm. B-F: Mafistab = 20 pm.
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Abbildung 23: Curvularia geniculata (JW062p11). A: Konidiophor mit Konidien. B: Konidien.
MafBstab =10 pm.
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Curvularia lunata (Wakker) Boedijn Abb. 24-26

Uber einige phragmosporen Dematiazen. Bulletin du Jardin Botanique de Buitenzorg 13

(1933):120-134.

Teleomorph-Stadium: unbekannt.

Basionym
Acrothecium lunatum Wakker in Wakker & Went, De Ziekten van het Suikerriet op Java, die niet door

dieren veroorzaakt worden (1898): 196.

Synonyme

Acrothecium lunatum Wakker in Wakker & Went, De Ziekten van het Suikerriet op Java, die niet door
dieren veroorzaakt worden (1898): 196.

Cochliobolus lunatus R.R. Nelson & F.A. Haasis, Mycologia 56 (1964): 316.

Curvularia aeria (Bat., J.A. Lima & C.T. Vasconc.) Tsuda in Nakada, Mycoscience 35 (1994): 277.
Curvularia caryopsidum (Sacc.) Teng [als ,,caryopsida“], Bull. Soc. Sci. Nat. Sadne-et-Loire 2 (1964):
760.

Curvularia lunata var. aeria (Bat., J.A. Lima & C.T. Vasconc.) M.B. Ellis, Mycol. Pap. 106 (1966): 34.
Curvularia lunata var. lunata (Wakker) Boedijn, Bull. Jard. bot. Buitenz, 3 Sér. 13 (1933): 127.
Helminthosporium caryopsidum Sacc. [als ,,Helmisporium®], Annls mycol. 12(3): 313 (1914).
Helminthosporium curvulum Sacc., Atti della Accademia Scientifica Veneto-Trentino-Istriana 10
(1916): 89.

Malustela aeria Bat., J.A. Lima & C.T. Vasconc., Publicagdes Inst. Micol. Recife 263 (1960): 7.
Pseudocochliobolus lunatus (R.R. Nelson & F.A. Haasis) Tsuda, Ueyama & Nishih., Mycologia 69
(1978): 1118.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Dothideomycetes

Unterklasse: Pleosporomycetidae

Ordnung: Pleosporales

Familie: Pleosporaceae

Gattung: Curvularia

(Synonyme und Systematik nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie

Kimmig: emerses und submerses, rasches Koloniewachstum von 50-60 mm nach 10 d
bei 25 °C; Kolonien hell braungrau bis schwarzbraun, mit filzig-haariger Kolonietextur
und einer submersen Randzone; édltere Kolonien schwarzgraubraun, mit wollig haariger

Kolonieoberfldache; Kolonieriickseite schwarzbraun bis schwarz.
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SGA: emerses und submerses, rasches Koloniewachstum von 60-70 mm nach 10 d bei
25 °C; Kolonien mit schwarzem Substratmyzel und beigem bis hellbraunem Luftmyzel,
Kolonien vereinzelt kahl oder nur mit sparlicher Ausbildung von Luftmyzel; dltere Ko-

lonien dunkel braun, wollig haarig; Kolonieriickseite schwarzbraun bis schwarz.

OA: emerses und submerses, rasches Koloniewachstum von etwa 70 mm nach 10 d bei
25 °C; Kolonien graphitfarben bis dunkel schwarzgrau, filzig-wollig, mit schmutzig-
weillem, haarig samtigem, flachen Rand; édltere Kolonien dunkel graubraun bis schwarz
braun, mit wollig filziger Kolonietextur; Riickseite schwarzbraun mit einer helleren

Randzone und Bildung eines gelblichen Pigments.

MYP: rasch, submers und emers wachsende Kolonien, mit einem Durchmesser von
etwa 65 mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien dunkel olivbraun bis schwarzoliv-
braun, haarig, mit filzigem Zentrum und submerser Randzone; Kolonieriickseite oliv-

schwarzbraun bis schwarz.

Mikromorphologie

Hyphen hell braun bis dunkel braun, septiert, 2-3,5 um breit; Konidiogene Zellen an
aufrechten, unverzweigten Konidiophoren von variabler Linge; Konidiophore hell
braun bis dunkel braun, 2-3 um breit und bis 200 pm lang, hdufig apikal abgeknickt bis
deutlich geniculat, konidiogene Loci mit dunkel gefarbten, erhabenen Narben; Konidien
olivbraun mit heller pigmentierten bis hyalinen Endzellen, obovoid bis breit keulenfor-
mig oder gebogen, subterminale Zelle gewdhnlich groBer als die restlichen Zellen, mit

basalem Stumpf und bis zu 3 Septen, glatt, (15) 18-28 (32) x (5) 8-12 um.

Pathogenitit und Okologie

BSL-1; Curvularia lunata ist in der Literatur als Verursacher verschiedener Krankheits-
bilder dokumentiert, so sind Fdlle von kutanen Mykosen, Onychomykosen, Sinusitis
und systemische Infektionen sowie Tiefenmykosen bei immunsupprimierten Personen
beschrieben worden (Campbell et al. 1996; Carter und Boudreaux 2004; de Hoog et al.
2014; Mahgoub 1973; Moody et al. 2012; Yau et al. 1994). Haufig von verrottendem
Pflanzenmaterial, aus Erde oder Luft isolierter, saprotropher und phytopathogener Pilz
an Grésern und anderen Pflanzen, einer grolen Abundanz in der Umwelt und einer

weltweiten Verbreitung in tropischen und subtropischen Regionen (Campbell et al.
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1996; Cuervo-Parra et al.; de Hoog et al. 2014; Domsch et al. 2007; Monteiro et al.
2003; Seifert et al. 2011; Watanabe 2002).

Untersuchtes Material

JWO55P: Nagelproben von einer sonst gesunden, weiblichen Person (72 Jahre) mit ei-
ner Onychomykose des dritten Zehennagels des linken FuBles, gesammelt am 17.01.
2011 in David, el Retorno, Provinz Chiriqui, Panama. Der Pilz wurde am 31.03.2011
einmal aus Probenmaterial auf Nihrmedium ohne Cycloheximid isoliert und als
JWO055p2 subkultiviert.

JWO061P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (35
Jahre) mit einer Tinea pedis des rechten Fulles und einer Onychomykose des rechten,
groflen Zehennagels; gesammelt am 21.01.2011 in Anton, Provinz Coclé, Panama. Der
Organismus wurde am 27.03.2011 einmal aus Haut- und einmal aus Nagelmaterial auf
Néhrmedium ohne Cycloheximid isoliert und als JW061p5 und JW061p6 subkultiviert.
JWO062P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (55
Jahre) mit einer Mykose der Haut und einer braunen Verfarbung des 4. Zehennagels und
einer Onychomykose des kleinen Zehennagels des rechten FuBles; gesammelt am
21.01.2011 in Anton, Provinz Coclé, Panama. Der Pilz wurde am 28.03.2011 einmal
aus Haut- und zweimal aus Nagelmaterial auf Ndhrmedium ohne Cycloheximid isoliert
und als JW062p2, JIW062p3 und JW062p9 subkultiviert.

JWO066P: Hautmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (79 Jahre) mit dis-
seminierten Chromomykosen am Spann und unteren Schienbein beider Fiile und Beine;
gesammelt am 25.01.2011 in San Felix, Provinz Chiriqui, Panama. Der Pilz wurde am
20.03.2011 auf Ndhrmedium ohne Cycloheximid isoliert und als JWO066p1 subkulti-

viert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der ITS und LSU nrDNA-Sequenz des Isolates JW062p9 (ITS: 502 bp,
LSU: 611 bp) mit Sequenzen aus 6ffentlich zugédnglichen Datenbanken zeigte die grofite
Ubereinstimmung mit Sequenzen von Stimmen der Arten Curvularia lunata (Syn:
Cochliobolus lunatus), Cochliobolus hawaiiensis Alcorn, Cochliobolus kusanoi (Y.
Nisik.) Drechsler ex Dastur (Syn: Drechslera kusanoi (Y. Nisik.) Subram. & B.L. Jain)
und Drechslera dermatioidea (Bubak & Wrobl.) (Tab. 27-30).
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Tabelle 27: BlastSearch Ergebnisse der ITS rDNA Sequenz des Isolates JW062p9 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Cochliobolus lunatus (CATAS-CL01) | 91 % 99 % (456/461) 4 GQ169765
Curvularia lunata (LVPEL.B2032) 90 % 99 % (449/454) 4 JX868665
Curvularia lunata (UM 313) 89 % 99 % (444/448) 3 J1X966628
Cochliobolus lunatus (SGE26) 89 % 99 % (444/448) 3 JX232273

Tabelle 28: BlastSearch Ergebnisse der LSU rDNA Sequenz des Isolates 62p9 (Genbank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Cochliobolus kusanoi (NBRC 100196) 96 % 99 % (587/589) 0 IJN941505
Cochliobolus hawaiiensis (NBRC 32570) 96 % 99 % (581/589) 0 JN941532
Curvularia lunata (L2744) 96 % 98 % (580/589) 0 KC288126
Cochliobolus lunatus (NBRC 5997) 96 % 98 % (580/589) 0 KC311514

Tabelle 29: BlastSearch Ergebnisse der ITS rDNA Sequenz des Isolates JW062p9 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Cochliobolus lunatus (CBS 188.48) 89 % 98,8 % (443/448) 3 --

Cochliobolus kusanoi (NBRC 100196) | 89 % 98,8 % (443/448) 3 JIN943395
Cochliobolus lunatus (UM 313) 89 % 98,8 % (443/448) 3 JX966628
Curvularia lunata (LVPEL.B2032) 89 % 98,8 % (443/448) 3 JX868665

Tabelle 30: BlastSearch Ergebnisse der LSU rDNA Sequenz des Isolates JW062p9 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Curvularia lunata var. lunata (CBS 188.48) 95 % 100 % (581/581) 0 --
Curvularia lunata var. lunata (CBS 411.85) 96,6 % 99,6 % (588/590) 0 --
Drechslera kusanoi (CBS 157.60) 96,4 % 98,6 % (577/579) 0 --
Drechslera dermatioidea (CBS 113.67) 99,3 % 98,8 % (581/589) 0 --

Diskussion

Die Klassifizierung der Isolate als Curvularia lunata wurde unter Verwendung von

morphologischen Merkmalen und molekularen Daten (ITS und LSU nrDNA Sequen-

zen) durchgefiihrt. Das beobachtete Erscheinungsbild der Kulturen und der mikromor-

phologischen Merkmale entspricht der Beschreibung von C. lunata (de Hoog et al.

2014; Domsch et al. 2007; Ellis 1971), wobei die Konidien der Isolate aus Panama eine

breitere als die in der Literatur angegebene Grofenvarianz aufwiesen (de Hoog et al.
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2014: 21-31 x 8,5-12 pm, Domsch et al. 2007: 20-30 % 9-15 pm, Watanabe 2002: 17,5-
30 x 8,7-14 um). Die Sequenzen der ITS und LSU nrDNA des Isolates JW062p9 zeig-
ten die groBte Ubereinstimmung mit Sequenzen von Curvularia lunata (Syn: Coch-
liobolus lunatus), Cochliobolus kusanoi (Syn: Drechslera kusanoi), Cochliobolus ha-
waiiensis und Drechslera dermatioidea (Tab. 27-30). Die aufgefiihrten, molekular nah
verwandten Arten der Gattung Cochliobolus Drechsler unterscheiden sich von C. lunata
durch die Bildung von ldnglichen, ovaleren, distoseptaten und gleichmifBiger pigmen-
tierten Konidien. Die ebenfalls regelméfig aus der Umwelt isolierte und morphologisch
sehr dhnliche Art C. geniculata unterscheidet sich von C. lunata durch vierfach septierte
Konidien (siehe Abb. 22, 23).

C. lunata wurde in der Literatur iberwiegend als Verursacher von Hautmykosen und
Erkrankungen weicher Gewebe dokumentiert (Campbell et al. 1996; de Hoog et al.
2014). Allerdings sind auch Fille von Nagelmykosen durch Arten der Gattung Curvula-
ria beschrieben worden (Barde und Singh 1983; Sohn 1997). Aus dem Material der un-
tersuchten Lasionen (JWO055P, JW061P, JW062P, JW066P) konnten neben C. lunata
mehrere andere Pilzarten isoliert werden. So wurden aus dem Material der Probe
JWOS55P drei weitere Stimme unterschiedlicher Hyphomyceten isoliert, ein Stamm der
Art Wardomycopsis litoralis (JW055p4) und zwei sterile Pilzstimme (JWO055pl,
JWO055p3). Aus dem Material der Probe JW0O61P wurden zusétzlich ein Stamm der Art
Aspergillus flavus (JW061p1), drei sterile Isolate (JWO061p2, IW061p7, IW061p8), ein
Stamm der Art Neoscytalidium dimidiatum (JWO061p10) und vier Staimme des Dermato-
phyten Trichophyton rubrum kultiviert. Aus dem Material der Probe JW062P wurden
ebenfalls mehrere Pilzarten kultiviert. So konnten zusétzlich drei sterile Kultivate
JWO062p1, JW062p5, JW062p10), zwei Isolate der Gattung Verticillium (JW062p6,
JW062p7), ein Stamm der Art Curvularia geniculata, der Dermatophyt Trichophyton
interdigitale und vier Stimme des Dermatophyten 7. rubrum isoliert werden. Aus dem
Material der Probe wurde ebenfalls ein Stamm der Art Cladosporium tenuissimum
(JWO066p3) und zwei Isolate der Art Aspergillus clavatus (JWO066p2, JIW066p4) isoliert.
Bei den untersuchten Lasionen JW061P und JW062P handelt sich sehr wahrscheinlich
um eine primdre Infektion mit 7. rubrum und eine anschlieend erfolgte Besiedlung mit
anderen keratinolytischen und keratinophilen Organismen, wéhrend zusétzlich bei Lasi-
on JWO062P eine mykotische Superinfektion mit 7. rubrum und T. interdigitale vorliegt
(de Hoog et al. 2014; Gupta et al. 2001; Summerbell et al. 2005). Aus dem Material der
Proben JWO55P und JWO066P konnten nur als opportunistische Pilzarten beschriebene
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Isolate kultiviert werden, weshalb der Verursacher der entsprechenden Léasionen nur
durch eine wiederholte Probennahme ermittelt werden kann (siehe Cladosporium tenu-
issimum und Wardomycopsis litoralis).

Die Isolation von Curvularia lunata aus klinischem Material im Rahmen der untersuch-
ten Lasionen ist auf Grund der weiten Verbreitung der Sporen dieser Art in der Umwelt
und AuBenluft, gerade bei einer geringen Zahl an Isolaten eher als eine Kontamination
der Probe zu betrachten. Bei dystrophischen Onychomykosen kann eine sekundére Be-
siedlung des mazerierten Nagelmaterials durch opportunistische Pilze wie C. lunata

allerdings nicht ausgeschlossen werden (Gupta et al. 2001; Summerbell et al. 2005).
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Abbildung 24: Kulturen von Curvularia lunata (JW062p3) auf verschiedenen Medien. A: Kimmig-
Agar (14 d). B: SGA (7 d). C: SGA (14 d). D: MYP (14 d). E: OA (10 d). F: OA (21 d). Ein Quadrat

entspricht 0,25 cm?.
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Abbildung 25: Mikromorphologische Strukturen von Curvularia lunata (JW062p3). A-F: Konidio-
phore und Konidien, gefirbt mit Phloxin. A-E: Mafistab = 20 pm. F: Maflstab = 10 pm.
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Abbildung 26: Curvularia lunata (JW062p3). A: Konidiophor mit Konidien. B: Freie Konidien.
Mafstab =10 pm.
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Venturiales Yin. Zhang & K.D. Hyde

A molecular, morphological and ecological re-appraisal of Venturiales - a new order of

Dothideomycetes. Fungal Div. 51 (2011): 249-277.

Es wurden insgesamt zwei Stamme aus zwei unterschiedlichen Proben isoliert, die in-
nerhalb der Venturiales den Familien Sympoventuriaceae Yin. Zhang, C.L. Schoch &
K.D. Hyde und Venturiaceae E. Miill. & Arx ex M.E. Barr und den Gattungen

Scolecobasidium Abbott und Fusicladium Bonord. zugeordnet wurden (Tab. 10).

Scolecobasidium Abbott

Scolecobasidium, a new genus of soil fungi. Mycologia 19 (1927): 29-31.

Typus: Scolecobasidium terreum Abbott

Teleomorph: unbekannt.

Synonyme

Scolecobasis Clem. & Shear, The genera of Fungi (1931): 396.

Ochroconis de Hoog & Arx, Kavaka 1 (1973): 57.

? Verruconis Samerp., H.J. Choi, Van den Ende, Horré & de Hoog, Fungal Diversity 65 (2014): 89-126.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Dothideomycetes

Unterklasse: Pleosporomycetidae

Ordnung: Venturiales

Familie: Sympoventuriaceae

(Systematik und Synonyme nach Domsch et al. 2007, Hao et al. 2013, Machouart et al. 2014, Index-
Fungorum und MycoBank: Stand 2014).

Die Gattung Scolecobasidium wurde von Abbott (1927) basierend auf der Typusart
Scolecobasidium terreum und der Art Scolecobasidium constrictum beschrieben (Abbott
1927) und beinhaltet 64 verschiedene assoziierte Namen (MycoBank, Stand: 2014) und
etwa 44 akzeptierte Arten (Seifert et al. 2011). De Hoog und Arx (1973) fiihrten eine
Revision der Gattung basierend auf morphologischen Merkmalen durch und iiberfiihrten
alle Arten, bis auf S. ferreum, in die neu aufgestellte Gattung Ochroconis, mit der Ty-
pusart Ochroconis constricta (Syn: S. constrictum) (de Hoog und Arx 1973). Ellis

(1976) betrachtete allerdings Ochroconis, auf Grund des Vergleichs morphologischer
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Strukturen verschiedener Arten beider Gattungen, als Synonym von Scolecobasidium
(Ellis 1976). Domsch et al. (2007) und Hao et al. (2013) erkennen die Revision der Gat-
tung Scolecobasidium durch de Hoog und Arx (1973) ebenfalls nicht an, da die Tren-
nung in die zwei Gattungen Ochroconis und Scolecobasidium nicht durch molekulare
Daten unterstiitzt wird. Samerpitak et al. (2014) fiihrten eine Revision der Gattung
Ochroconis basierend auf molekularen und physiologischen Daten durch, spalteten die
Gattung Verruconis von der Gattung Ochroconis ab und bezeichneten den alteren Na-
men Scolecobasidium als zweifelhaft, da der urspriinglich von Abbott isolierte Stamm
der Typusart S. terreum (CBS 203.27) degeneriert ist und zudem wahrscheinlich eine
Kontamination und kein authentisches Material mehr darstellt (Horré et al. 1999; Sa-
merpitak et al. 2014). Anstatt einen neuen Lectotypus basierend auf der Beschreibung
von Abbott (1927) fiir die Art Scolecobasidium terreum zu bestimmen, beschrieben
Samerpitak et al. (2014) fiir Isolate mit einer S. terreum-artigen Mikromorphologie die

Art Ochroconis minima (Abbott 1927; Samerpitak et al. 2014).

Koloniemorphologie
Hell braune bis olivbraune, filzig-wollige, haarige, strdhnige bis samtige, langsam bis
moderat, meist begrenzt wachsende Kolonien, mit einer hdufig rost-braun gefarbten

Riickseite (de Hoog et al. 2014; Domsch et al. 2007).

Mikromorphologie

Arten der Gattung Scolecobasidium sind charakterisiert durch hell olivfarben pigmen-
tierte Hyphen, mehr oder weniger differenzierte, zylindrische oder gebogene Konidio-
phore und der Bildung von ein- bis mehrzelligen, ovalen, zylindrischen, keulen-, Y-
oder T-formigen, glatten oder rauen, fein warzig ornamentierten und hell olivbraun
pigmentierten Konidien an zylindrischen oder konischen Dentikeln (Abbott 1927; de
Hoog und Arx 1973; de Hoog et al. 2014; Domsch et al. 2007; Samerpitak et al. 2014).

Isolate

Es wurde ein Stamm (JWO050p3) isoliert, der anhand morphologischer Merkmale der
Gattung Scolecobasidium zugeordnet wurde (Tab. 9-10). Das Isolat wurde basierend auf
morphologischen Merkmalen unter Verwendung der taxonomischen Schliissel in de
Hoog et al. (2014), Domsch et al. (2007) und der Angaben in Abbott (1927), Ellis
(1976), Hao et al. (2013) und Samerpitak et al. (2014), sowie ntDNA Sequenzdaten
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klassifiziert und konnte dem Artenkomplex Ochroconis mirabilis-Scolecobasidium

musae zugeordnet werden.

Scolecobasidium sp. (JW050p3) Abb. 28-31

Teleomorph-Stadium: unbekannt.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Dothideomycetes
Unterklasse: Pleosporomycetidae
Ordnung: Venturiales

Familie: Sympoventuriaceae
Gattung: Scolecobasidium

(Systematik nach Machouart et al. 2014, IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie

Kimmig: moderat, iiberwiegend emers wachsende Kolonien von ca. 30-35 mm nach 10
d bei 25 °C; Kolonien graubraun bis dunkel grau-braun, mit wollig filziger Kolonie-
oberfliche und leicht erhabenem Zentrum; dltere Kolonien hell grauolivbraun und mit
Bildung eines in das Ndhrmedium diffundierenden Pigments; Kolonieriickseite

schwarzbraun bis schwarz.

SGA: emerses und submerses, moderates Koloniewachstum von ca. 20 mm nach 10 d
bei 25 °C; Kolonien hellbraun bis rétlich braun, mit wollig filzigem Luftmyzel, einem
erhabenem Zentrum und hell gelblich brauner Randzone; dltere Kolonien rétlich braun
und mit wollig-filziger Oberfldche; Kolonieriickseite dunkel rétlich braun bis schwarz-

braun.

OA: emerses und submerses, moderates Koloniewachstum von etwa 25 mm nach 10 d
bei 25 °C; junge Kolonien dunkel braun bis schwarzbraun, mit schmutzig weillem bis
hell braunem, zottigem Luftmyzel und gelblich brauner bis rétlich brauner Randzone
und einem erhabenem Koloniezentrum; dltere Kolonien schwarz oder dunkel schwarz-
braun, mit verstiarktem submersem Wachstum und zentral erhabenem hell braunem bis

schmutzig weillem, wollig filzigem Zentrum, bréunlich grauer, submerser Randzone
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und Bildung eines rétlich braunen Pigments; Riickseite hell olivbraun bis dunkel rétlich

braun.

MYP: moderat, eher langsam wachsende Kolonien, mit einem Durchmesser von etwa
15 bis 18 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien hell ockerbraun, samtig bis filzig haarig,
mit einem erhabenem Koloniezentrum; dltere Kolonien ockerbraun bis dunkel rétlich
braun mit wollig filziger Kolonietextur; Kolonieriickseite dunkel rétlich braun bis dun-

kel braun.

Sonstiges: Urease-positiv innerhalb von 5 d und Verfliissigung von Gelatine-Medium

(Merck).

Mikromorphologie

Hyphen subhyalin bis hell braunlich, septiert und 1-2 um breit, mit Bildung von Hy-
phenbiindeln; Konidiogene Zellen braun, einzeln an undifferenzierten Hyphenzellen
oder an einfachen, leicht verzweigten Konidiophoren, gerade oder leicht gebogen, ko-
nidiogene Loci apikal oder lateral, mit deutlichen Dentikeln, (3) 5,5-8,5 (10) x 1,5 um;
Konidien subhyalin bis hell braunoliv, zylindrisch bis lidnglich oval, apikal abgerundet
und mit einem basalen Stumpf, zweizellig, glattwandig bis fein warzig ornamentiert, 5-

9,5 (12) x 2-3 pm.

Pathogenitit und Okologie

BSL-1; Arten der Gattung Scolecobasidium bzw. Ochroconis sind saprotrophe, ubiqui-
tare Organismen mit einer weltweiten Verbreitung (de Hoog et al. 2014; Samerpitak et
al. 2014; Seifert et al. 2011) und wurden héufig aus Erde, von pflanzlichen Materialien,
wie Wurzeln oder Bléttern, in Gebduden und aus Luftproben isoliert und sind ebenfalls
als opportunistische Krankheitserreger bei Menschen und Tieren dokumentiert worden
(de Hoog et al. 2014; Dixon und Salkin 1986; Hamada und Abe 2009; Hao et al. 2013;
Liu et al. 2010; Martin-Sanchez et al. 2012; Paulus et al. 2006; Polishook et al. 1996;
Ramaiah 2006; Samerpitak et al. 2014; Seifert et al. 2011; Youssef 1974).

Untersuchtes Material
JWO050P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, méinnlichen Person (45 Jahre) mit

einer superfiziellen, lateralen Onychomykose des grolen Zehennagels des rechten Fu-

129



Bes. Das Material wurde am 17.01.2011 in David, Provinz Chiriqui, Panama gesammelt.
Der Pilz wurde am 20.03.2011 einmal aus Nagelmaterial auf Ndhrmedium ohne Cyclo-

heximid isoliert und als JW050p3 subkultiviert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der ITS und LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW050p3 (ITS: 731 bp,
LSU: 594 bp) mit Sequenzen aus Offentlich zugédnglichen Datenbanken zeigte die grofite
Ubereinstimmung mit Sequenzen von Stimmen der Gattungen Scolecobasidium E.V.
Abbott bzw. Ochroconis de Hoog & Arx, und eine Ubereinstimmung von 97 - 100 Pro-
zent mit Sequenzen der Arten Ochroconis constricta (E.V. Abbott) de Hoog & Arx,
Ochroconis mirabilis Samerpitak & de Hoog, Ochroconis humicola (G.L. Barron &
L.V. Busch) de Hoog & Arx und Scolecobasidium dendroides Piroz. & Hodges (Tab.
31-34).

Tabelle 31: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW050p3 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank

Nummer
Scolecobasidium sp. (N203T) 97 % 99 % (697/699) 0 GU941326
Ochroconis mirabilis (UTHSC 03-1114) 91 % 99 % (665/673) 3 LM644512
Ochroconis mirabilis (CBS 729.95) 87 % 99 % (635/636) 0 KF156029
Scolecobasidium dendroides 95 % 97 % (684/702) 6 FJ914704
(HSAUP074025)

Tabelle 32: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW050p3 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank  Num-
mer

Ochroconis humicola (NBRC 32054) 99 % 100 % (589/589) 0 AB564618

Ochroconis humicola (NCCPF 380004) | 99 % 99 % (585/590) 2 KF705043

Ochroconis mirabilis (CBS 413.51) 95 % 99 % (565/567) 1 KF156140

Ochroconis mirabilis (UTHSC-08- 92 % 99 % (547/549) 1 LM644561

1958)
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Tabelle 33: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW050p3 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer

Scolecobasidium sp. (HLS212) 94,1 % 99,7 % (697/699) 0 FJ770070

Ochroconis constricta (CBS 413.51) 85,7 % 97,8 % (632/646) 3 --

Scolecobasidium dendroides 98,5 % 99,7 % (683/701) | 4 FJ914704

(HSAUP074025)

Ochroconis mirabilis (CBS 102086) 92,4 % 95,4 % (647/679) | 9 HQ667538

Tabelle 34: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW050p3 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Scolecobasidium sp. (NA-2010) 94,1 % 99,6 % (588/590) 1 AB564609
Ochroconis mirabilis (dH 22275) 95,6 % 99,6 % (566/568) 1 --

Ochroconis mirabilis (CBS 413.51) | 95% 99 % (565/567) 1 KF156140
Ochroconis mirabilis (CBS 729.95) | 94 % 97 % (547/563) 2 KF282661

Tabelle 35: Molekulare Distanzen basierend auf der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW050p3

und ausgewihlten Arten der Gattung Scolecobasidium (Syn: Ochroconis). Die Analyse beruht auf

einem finalen Datensatz von 326 informativen Positionen, wobei alle Bereiche mit Liicken oder

fehlenden Daten entfernt wurden. Die Anzahl von Basensubstitutionen pro Position wurde mit

MEGAG6 unter Verwendung des Kimura 2-Parameter Models ermittelt (Kimura 1980; Tamura et

al. 2013).
Molekulare Distanzen (Substitutionen pro Position)

Art (Stamm) 1. 2. [3 |4 |5 |6 |7 [s. 10. [ 11. | 12.

1. Scolecobasidium sp.

(JW050p3)

2. Scolecobasidium sp. 0,00

(HLS212)

3. Ochroconis mirabilis 0,01 | 0,01

(CBS 102086)

4. Ochroconis mirabilis 0,02 10,02 | 0,02

(CBS 124.65)

5. Ochroconis mirabilis 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,02

(CBS 729.95)

6. Scolecobasidium dend- | 001 | 0,01 | 0,01 | 0,02 | 0,01

roides (HSAUP074025)

7. Scolecobasidium musae | 004 | 0,04 | 0,04 | 0,04 | 0,04 | 0,04

(HLHKBJ22)
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Molekulare Distanzen (Substitutionen pro Position)

Art (Stamm) 1. 2. 3. 4. 5. 6. 7. 8. 9. 10. 11. 12.
8. Scolecobasidium 0,18 | 0,18 | 0,19 | 0,20 | 0,18 | 0,19 | 0,25

humicola (CBS 780.83)

9. Scolecobasidium con- 0,17 | 0,17 | 0,17 | 0,18 | 0,17 | 0,18 | 0,23 | 0,33

strictum (CBS 202.27)

10. Scolecobasidium con- | 0,13 | 0,13 | 0,12 | 0,14 | 0,13 | 0,11 | 0,18 | 0,28 | 0,07

strictum (CBS 211.53)

11. Ochroconis minima 0,14 | 0,14 | 013 | 0,14 | 0,14 | 0,13 | 0,18 | 029 | 0,21 | 0,15

(CBS 510.71)

12. Scolecobasidium 0,10 | 0,10 | 0,10 | 0,10 | 0,10 | 0,09 | 0,14 | 023 | 0,15 | 0,09 | 0,06

terreum (CBS 536.69)

13. Scolecobasidium 0,15 | 0,15 | 0,15 | 0,16 | 0,15 | 0,14 | 0,20 | 0,13 | 0,20 | 0,15 | 0,19 | 0,15

terreum (CBS 203.27)

Phylogenetische Analyse

Zur Unterstiitzung der morphologischen Bestimmung des Isolates JW050p3 wurden
phylogenetische Analysen basierend auf ITS ntDNA Sequenzdaten von Vertretern der
Gattung Scolecobasidium (Syn: Ochroconis und Verruconis) und des Stammes
JWO050p3 unter Verwendung von Fusicladium ramoconidii als Aulengruppe durchge-
fiihrt (Tab. 280). In der phylogenetischen Analyse erfolgte eine Gliederung der unter-
suchten Sequenzen in zwei Gruppen (Abb. 27), eine aus den Sequenzen der Arten der
Gattung Verruconis (Syn: Scolecobasidium), und zwar Verruconis gallopava, V. cla-
difluminalis und V. verruculosa, und die andere Gruppe aus den restlichen Sequenzen
der Isolate der Gattung Ochroconis (Syn: Scolecobasidium) (Abb. 27). Die ITS ntDNA
Sequenz des Isolates JW050p3 wurde innerhalb der Ochroconis-Gruppe mit Sequenzen
verschiedener Stimme der Arten Ochroconis mirabilis, Scolecobasidium musae und S.
dendroides, sowie weiteren nicht ndher klassifizierten Isolaten der Gattung Scolecoba-
sidium in einer gemeinsamen Gruppe gegliedert (Abb. 27). Die ITS nrtDNA Sequenz
des Typus-Stamms der Art Scolecobasidium terreum wurde entsprechend der Beobach-
tung von Samerpitak et al. (2014) nicht in einem gemeinsamen Clade mit anderen Se-
quenzen von Isolaten der Art Scolecobasidium terreum (Syn: Ochroconis minima)
gruppiert, sondern als eine eigene separate Line in einem Clade mit Sequenzen von

Stimmen der Arten Scolecobasidium humicola und Ochroconis cordanae dargestellt

(Abb. 27).
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Abbildung 27: Phylogenetischer Stammbaum des Isolates JW050p3, Vertretern der Gattung
Scolecobasidium (Syn: Ochroconis, Verruconis) und weiterer genetisch assoziierter Arten und Isola-
te basierend auf ITS nrDNA Sequenzdaten (Tab. 280) unter Verwendung der Art Fusicladium
ramoconidii als Auflengruppe. Die phylogenetische Analyse wurde mit der Maximum Likelihood
Methode basierend auf dem Kimura 2-Parameter Model in MEGAG6 durchgefiihrt (Kimura 1980;
Tamura et al. 2013). Der initiale Stammbaum fiir die heuristische Analyse wurde unter Anwen-
dung der Neighbor-Joining Methode basierend auf einer Matrix paarweiser Distanzen unter Ver-
wendung des Maximum Composite Likelihood Ansatzes ermittelt. Der Datensatz bestand aus 27
Nukleotid-Sequenzen mit insgesamt 326 informativen Positionen. Eine diskrete Gamma-Verteilung
(+G, Parameter = 0,4919) wurde fiir die Modellierung evolutionirer Raten zwischen unterschiedli-
chen Positionen verwendet, wobei die Moglichkeit evolutioniir invariabler Basen-Positionen mit in
die Berechnungen aufgenommen wurde (+1I, 30,7544 %). Der Stammbaum mit der héchsten log
Likelihood (-2332,3662) wurde dargestellt und die Prozentzahl iibereinstimmender Cluster, der im
Rahmen der heuristischen Analyse erzeugten Biaume, wurden an den entsprechenden Knoten mit-
angegeben. Der Stammbaum wurde im Mafistab entsprechend der Substitutionen pro Position
dargestellt, wobei die Astlingen der Anzahl der Substitutionen pro Position entsprechen.
*Klassifizierung nach de Hoog und Arx (1973) und Samerpitak et al. (2014). Der Scolecobasidium
musae-Ochroconis mirabilis-Komplex wurde grau unterlegt dargestellt (de Hoog und Arx 1973;

Samerpitak et al. 2014; Kimura 1980; Tamura et al. 2013).

133



Diskussion

Die taxonomische Klassifizierung des Isolates JW050p3 wurde anhand von morpholo-
gischen und molekularen Daten (ITS und LSU nrtDNA) und phylogenetischen Analysen
durchgefiihrt. So entsprachen die untersuchten morphologischen Strukturen wie die Ko-
loniemorphologie, konidiogene Elemente und Konidien der Beschreibung der Gattung
Scolecobasidium bzw. Ochroconis in der Literatur (Abbott 1927; Barron und Busch
1962; de Hoog et al. 2014; de Hoog und Arx 1973; Samerpitak et al. 2014; Seifert et al.
2011). Der Vergleich des ITS und LSU nrDNA-Sequenzabschnittes des Isolates
JW050p3 mit Sequenzen aus Offentlichen Datenbanken zeigte ebenfalls die grofite
Ubereinstimmung mit Stimmen unterschiedlicher Arten der Gattung Scolecobasidium
bzw. Ochroconis, wie Ochroconis constricta, Ochroconis mirabilis, Ochroconis
humicola und Scolecobasidium dendroides und einigen nicht niher klassifizierten Isola-
ten der Gattung Scolecobasidium (Tab. 31-34), wobei das in MycoBank als Ochroconis
constricta gelistete Isolat CBS 413.51 (Tab. 33) von Samerpitak et al. (2014) als
Ochroconis mirabilis reklassifiziert wurde (Samerpitak et al. 2014).

In phylogenetischen Analysen basierend auf der ITS nrDNA Sequenz ausgewdhlter
Stimme der Gattung Scolecobasidium (Syn: Ochroconis) erfolgte ebenfalls die Grup-
pierung der Sequenz des Isolates JWO050p3 mit Sequenzen verschiedener Stimme der
Arten Ochroconis mirabilis, Scolecobasidium musae und Scolecobasidium dendroides
in einem gemeinsamen, gut unterstiitztem Clade (Abb. 27). Der Vergleich des Align-
ments der ITS-Region des Isolates JWO050p3 und ausgewéhlter Stimme der Arten
Ochroconis  mirabilis, Scolecobasidium dendroides, Scolecobasidium musae,
Scolecobasidium humicola, Scolecobasidium constrictum, Ochroconis minima und
Scolecobasidium terreum zeigte nur eine geringe Varianz bzw. Ubereinstimmung der
ITS nrDNA-Sequenz des Stammes JW050p3 mit Sequenzen von Isolaten der Arten O.
mirabilis und S. dendroides (Tab. 35). Dabei war die beobachtete Divergenz der ITS
nrDNA-Sequenz innerhalb der Art O. mirabilis groBer, als die zwischen dem Isolat
JWO050p3 und den Isolaten der Arten S. dendroides und O. mirabilis (Tab. 35). Die un-
tersuchte DNA-Sequenz der molekular assoziierten Art S. musae wies eine groflere Ab-
weichung von den Sequenzen der Arten O. mirabilis, S. dendroides und dem Isolat
JWO050p3 auf als die Sequenzen dieser Arten untereinander (Tab. 35). Allerdings war
die Abweichung der ITS ntDNA Sequenz des Isolates der Art S. musae zu den genann-
ten Arten immer noch geringer als die Divergenz zu anderen Arten der Gattung (Tab.

35). Die Art Scolecobasidium dendroides unterscheidet sich von dem Isolat JW050p3
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durch die Bildung von zwei Konidientypen, so bildet S. dendroides nach Pirozynski und
Hodges Jr. (1973) langliche, fusiforme (Pirozynski und Hodges Jr. 1973: 12-17 x 1,8-
2,5 um) und zylindrische bis obovoide Konidien (Pirozynski und Hodges Jr. 1973: 7,5-
11 x 2,5-4 um) (Pirozynski und Hodges Jr. 1973). Zudem handelt es sich bei dem
Stamm ,,HSAUP(074025% laut GenBank (Stand 2014) um das Isolat INIFAT C98/85
(=EMUCL 41196) der Art Scolecobasidium dendroides und stellt somit kein authenti-
sches durch Pirozynski und Hodges Jr. (1973) gesammeltes Material dar. Da das Isolat
in Brasilien aus verrottendem Pflanzenmaterial isoliert wurde, wihrend die Art S. dend-
roides urspriinglich als Mykoparasit auf Seten von Circinotrichum fertile Piroz. & Hod-
ges beschrieben wurde (Pirozynski und Hodges Jr. 1973), handelt es sich bei dem
Stamm ,,HSAUP074025 laut Samerpitak et al. (2014) sehr wahrscheinlich nicht um ein
Isolat der Art S. dendroides (Samerpitak et al. 2014). Allerdings finden sich in Samerpi-
tak et al. (2014) keine Angaben dazu, ob der entsprechende Stamm
(HSAUP074025/MUCL 41196) bei der Beschreibung der Art Ochroconis mirabilis
durch Samerpitak et al. (2014) morphologisch untersucht und mit Isolaten der Art
Ochroconis mirabilis verglichen wurde (Samerpitak et al. 2014). Das Isolat JW050p3
unterscheidet sich von der genetisch nah verwandten Art Scolecobasidium humicola
durch die Bildung von kiirzeren Konidiophoren und durch die Verfliissigung von Gela-
tine-Medium (de Hoog et al. 2014).

Die untersuchten Sporen des Stamm JWO050p3 entsprachen den fiir die Arten
Scolecobasidium constrictum, Scolecobasidium musae und Ochroconis mirabilis typi-
schen ein- bis zweizelligen, glatten bis fein warzigen, ovalen bis zylindrischen Konidien
(Abbott 1927; Hao et al. 2013; Samerpitak et al. 2014). Allerdings waren die beobachte-
ten Konidien des Isolates JW050p3 (5-9,5 (12) x 2-3 um) etwas schmaler als die von
Abbott (1927) fiir Scolecobasidium constrictum (Abbott 1927: 6,0-12,0 x 2,5-4,0 pm)
angegebenen Werte und S. constrictum unterscheidet sich zusitzlich durch am Septum
stiarker eingeschniirte Konidien (Abbott 1927; Samerpitak et al. 2014). Die Konidien
von Ochroconis mirabilis sind nach Samerpitak et al. (2014) (Samerpitak et al. 2014:
9,0-13,5 x 4,8-6,7 um) grofer als die des Isolates JW050p3 (Abbott 1927; Samerpitak
et al. 2014), wihrend die Grofen der Konidien von S. musae laut den Angaben in der
Literatur (Hao et al. 2013: 6,5-8,0 (8,5) x 2,0-3,0 um) kleiner als die ermittelten GroBen
der Konidien des Isolates JW050p3 sind (Hao et al. 2013). S. musae unterscheidet sich
zudem durch die Bildung von glatten Konidien von dem Stamm JW050p3 (Hao et al.
2013). In de Hoog et al. (2014) werden allerdings die Arten Ochroconis mirabilis und
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Scolecobasidium musae unter dem Namen Ochroconis musae zusammengefasst und die
Konidien von ,,0. musae* als fein warzig beschrieben. Zudem weisen die in de Hoog et
al. (2014) angegebenen GroBen der Konidien eine breitere Varianz auf (de Hoog et al.
2014: 5-12 x 2,5-4,0 um) als die Angaben in Hao et al. (2013) (de Hoog et al. 2014;
Hao et al. 2013). Die Arten Scolecobasidium musae und Ochroconis mirabilis wurden
im Jahr 2015 von Samerpitak et al. (2015) basierend auf ITS und LSU nrDNA Se-
quenzdaten unter dem Namen Ochroconis musae synonymisiert (Samerpitak et al.
2015). Fiir eine abschlieBende taxonomische Beurteilung des Isolates JWO050p3, des
Stammes ,,HSAUP074025“ (MUCL 41196) und der Arten Ochroconis mirabilis,
Scolecobasidium dendroides und Scolecobasidium musae miusste ein direkter Vergleich
der morphologischen Merkmale lebender Stimme der entsprechenden Arten durchge-
fiihrt werden. Da dies im Rahmen der vorliegenden Arbeit nicht moglich war, wird der
Stamm JWO050p3 vorléufig als Scolecobasidium sp. bezeichnet.

Aus dem Material der Probe JWO050P konnten neben Scolecobasidium sp. (JWO050p3)
weitere Pilzstimme kultiviert werden. So konnten ebenfalls zwei Stimme der Gattung
Fusarium (JWO050p1, JW050p2) und ein Stamm der Art Wardomycopsis litoralis
(JWO050p4) isoliert werden. Arten der Gattung Fusarium sind die einzigen der von der
Lasion isolierten Pilzstimme die in der Literatur als mogliche Verursacher von Na-
gelmykosen dokumentiert wurden (de Hoog et al. 2014). Staimme der molekular assozi-
ierten Arten Ochroconis mirabilis/Scolecobasidium musae werden zwar auch regelmi-
Big aus klinischem Material isoliert, aber die pathogene Rolle dieser Isolate ist laut de
Hoog et al. (2014) bisher nicht abschlieend geklirt (de Hoog et al. 2014). Wardomyco-
psis litoralis wurde im Rahmen dieser Studie mehrfach aus klinischem Material isoliert,
ist aber in der Literatur bisher nicht als pathogener Organismus dokumentiert worden
(Stand 2014). Inwieweit einer der isolierten Organismen als sekunddrer Besiedler oder
Verursacher der Lésionen betrachtet werden kann, miisste durch eine weitere Bepro-

bung der Lision iiberpriift werden (Gupta et al. 2001; Summerbell et al. 2005).
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Abbildung 28: Kulturen von Scolecobasidium sp. (JW050p3) auf verschiedenen Nihrmedien. A:
Kimmig-Agar (14 d). B: SGA (7 d). C: SGA (14 d). D: MYP (7 d). E: OA (10 d). F: OA (21 d). Ein
Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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10 pm

Abbildung 29: Mikromorphologische Strukturen von Scolecobasidium sp. (JW050p3). A-C: Ko-
nidiophore mit Konidien. D: Konidien (Phasenkontrast). Mafistab = 10 pm; gefirbt mit Phloxin in
5 % KOH.

Abbildung 30: Wachstum von Scolecobasidium sp. (JW050p3) auf Keratin-haltigem Material. A-C:
Menschliches Haar (A: Mafistab = 1 mm, B: Mafistab = 2mm, C: MaBstab = 100 pm). D: Kuhhorn
(Mafistab = 5 mm).
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Abbildung 31: Scolecobasidium sp. (JW050p3). A: Konidiophore und konidiogene Zellen mit Koni-
dien. B: Konidien. Maf3stab = 10 pm.
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Fusicladium Bonord.

Handbuch der allgemeinen Mykologie als Anleitung zum Studium derselben, nebst spe-
ciellen Beitrdgen zur Vervollkommnung dieses Zweiges der Naturkunde. E. Schweizer-

bart’scher Verlag, Stuttgart (1851): 80.

Typus: Fusicladium virescens Bonord. (Syn: Fusicladium pyrorum (Lib.) Fuckel).

Teleomorph-Stadium: Venturia Sacc. (1882).

Synonyme:

Apiosporina Hohn., Sber. Akad. Wiss. Wien, Math.-naturw. K1., Abt. 1, 119 (1910): 439.

Basiascum Cavara, Atti Ist. Bot. Univ. Pavia, Ser. 2 (1888): 433.

Cycloconium Castagne, Cat. pl. Marseille (1845): 220.

Fusicladiopsis Karak. & Vassiljevsky, Fungi imperfecti Parasitici. I. Hyphomycetes (1937): 378.
Fusicladosporium Partridge & Morgan-Jones, Mycotaxon 85 (2003): 360.

Hormocladium Hohn., Ber. Deutsch. Bot. Ges. 37 (1919): 156.

Karakulinia N.P. Golovina, Nov. sist. Niz. Rast. (1964): 212.

Megacladosporium Vienn.-Bourg., in: Les champignons parasites des plantes cultivées 1 (1949): 489.
Napicladium Thiim., Hedwigia 14 (1875): 3.

Pollaccia E. Bald. & Cif., Atti Ist. Bot. “Giovanni Briosi“ 10 (1937): 71.

Pseudocladosporium U. Braun, A monograph of Cercosporella, Ramularia and allied genera (phyto-
pathogenic Hyphomycetes) 2 (1998): 393.

Ramalia Bat., Revista de Biologia (Lisboa) 1 (1957): 110.

Spilocaea Fr., Novit. fl. svec. 5 (1819): 79.

Venturia Sacc., Sylloge Fungorum 1 (1882): 586.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Dothideomycetes

Unterklasse: Pleosporomycetidae

Ordnung: Venturiales

Familie: Venturiaceae

(Systematik und Synonyme nach Beck et al. 2005, Crous et al. 2007, Schubert et al. 2003, IndexFungo-
rum und MycoBank: Stand 2014).

Die Gattung Fusicladium wurde von Bonorden (1851) basierend auf der Art Fusicladi-
um virescens beschrieben und von Schubert et al. (2003) anhand von in vivo gebildeten
morphologischen Merkmalen monographisch bearbeitet und der Name Fusicladium zur
Konservierung vorgeschlagen (Schubert et al. 2003). Weitere umfassendere Revisionen

der Gattung Fusicladium und einzelner Teilgruppen basierend auf molekularen Daten
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wurden durch Beck et al. (2005), Crous et al. (2007d), Wu et al. (2012) und (Zhang et
al. 2011) durchgefiihrt. Die Gattung Fusicladium beinhaltet aktuell etwa 70 anerkannte
Arten (Seifert et al. 2011) und 172 (MycoBank: Stand 2014) bzw. 199 (IndexFungo-

rum: Stand 2014) assoziierte Namen.

Makromorphologie
Bildung von filzig-wolligen bis samtigen, erhabenen oder anliegenden, braunen bis
olivbraunen, graubraunen oder schwarzbraunen, moderat bis rasch wachsenden Kolo-

nien (Crous et al. 2007d; Schubert et al. 2003).

Mikromorphologie

Arten der Gattung Fusicladium sind charakterisiert durch pigmentierte, hell olivfarbene
bis dunkelbraune, zylindrische bis keulenférmige, schwach oder deutlich geniculate,
unverzweigte oder gelegentlich verzweigte, glatte oder raue, einzelne, aufrechte Ko-
nidiophore, Sporodochien oder zu konidiogenen Zellen reduzierte Konidiophore, mit
integrierten terminalen oder interkalaren, subhyalinen bis dunkel pigmentierten konidi-
ogenen Zellen, mit monoblastischer oder polyblastischer, sympodialer oder annellidi-
scher Konidienbildung an hiufig dentikelartigen konidiogenen Loci und einzeln oder in
einfachen bis verzweigten Ketten gebildeten, ein- bis mehrzelligen, subhyalinen bis
braunen, ovaten, obovaten, zylindrischen, fusiformen, clavaten, geraden oder geboge-
nen, zugespitzten, runden, truncaten, glatten oder ornamentierten Konidien mit diinnen

oder dicken Winden (Crous et al. 2007d; Schubert et al. 2003).

Pathogenitit und Okologie

BSL-1; Arten der Gattung Fusicladium und assoziierte teleomorphe Stadien sind als
Verursacher von Infektionen und Schadbildern an verschiedenen Pflanzen und Friich-
ten, sowie als saprotrophe Organismen mit einer weltweiter Verbreitung dokumentiert

worden (Crous et al. 2007d; Schubert et al. 2003; Seifert et al. 2011).

Isolate

Insgesamt wurde ein Stamm (JW044p4) isoliert, der der Gattung Fusicladium zugeord-
net werden konnte (Tab. 9). Das Isolat wurde anhand morphologischer Merkmale, unter
Verwendung des taxonomischen Schliissels in Schubert et al. (2003), und nrtDNA Se-
quenzdaten klassifiziert (Tab. 10).
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cf. Fusicladium sp. (JW044p4) Abb. 34-36

Teleomorph-Stadium: unbekannt.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Dothideomycetes

Unterklasse: Pleosporomycetidae

Ordnung: Venturiales

Familie: Venturiaceae

Gattung: Fusicladium

(Systematik basierend auf eigenen molekularen und phylogenetischen Daten, nach Schubert et al. 2003,

IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie

Kimmig: anliegende, emerse, rasch wachsende Kolonien mit einem Durchmesser von
ca. 60 mm in 10d bei 25°C; Kolonien schwarzbraun, samtig, mit leicht erhabenem und
heller gefiarbtem Zentrum, dltere Kolonien vermehrt wollig-samtig, oliv schwarzbraun,

mit filzigem Zentrum; Kolonieriickseite schwarzbraun.

SGA: flache, rasch wachsende, diinne Kolonien mit einem Durchmesser von 50-60 mm
in 10d bei 25°C; Kolonien schwarzolivbraun, samtig bis schwach filzig, dltere Kolonien
mit dichter gewachsenem Myzel, schwarzbraun mit filzig wolligem, hell graubraunem

Luftmyzel und dunkler gefarbter Randzone; Kolonieriickseite schwarzbraun.

OA: anliegende, verstirkt submers, rasch wachsende Kolonien mit einem Durchmesser
von ca. 70 mm in 10d bei 25°C; Kolonien schwarzbraun, mit haarig filziger bis samtig
filziger Oberflachentextur und filzig-pudrigem Zentrum; Kolonieriickseite schwarzoliv-

braun.

MYP: flache, moderat wachsende Kolonien mit einem Durchmesser von 20 bis 30 mm
in 10d bei 25°C; Kolonien dunkel olivbraun, filzig samtig, mit wollig filzigem, schmut-
zig weilem bis graubraunem Zentrum und submerser Randzone, édltere Kolonien

schwarz braun, filzig samtig; Kolonieriickseite dunkel braun bis schwarzbraun.
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Mikromorphologie

Hyphen dunkel braun bis schwarz-braun, septiert, 2-3 um breit; Konidiogene Elemente
an einfachen, meist leicht verzweigten Konidiophoren mit blasto-catenater, acropetaler
Konidiogenese; Konidiophore dunkel braun, einfach bis leicht verzweigt, (5) 20-70
(100) x 2-2,5 (3) um, mit ovalen bis lédnglichen konidiogenen Zellen; Konidien zu Be-
ginn hyalin bis subhyalin, mit zunehmender Reife hell bis dunkel braun, rund bis oval,

glatt, (2) 2,5-4,5 (6) x 1,5-2 um, in kurzen, unverzweigten Ketten.

Pathogenitit und Okologie

BSL-1 (unbekannt); Arten der Gattung Fusicladium und assoziierte teleomorphe Stadi-
en sind als Verursacher von Infektionen und Schadbildern an verschiedenen Pflanzen
und als saprotrophe Organismen mit einer weltweiter Verbreitung dokumentiert (Crous

et al. 2007d; Schubert et al. 2003; Seifert et al. 2011).

Untersuchtes Material

JW044P: Haut- und Nagelproben von einer sonst gesunden, weiblichen Person (40 Jah-
re) mit einer Tinea pedis und einer Onychomykose des gro3en Zehennagels des rechten
FuBles. Das Material wurde am 15.09.209 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama gesam-
melt. Der Pilz wurde am 17.11.2009 einmal aus Nagelproben auf Ndhrmedium ohne

Cycloheximid isoliert und als JW044p4 subkultiviert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Abgleich der Sequenzabfolge der ITS Region und LSU nrDNA des Isolates
JW044p4 (ITS: 1186 bp, LSU: 604 bp) mit Sequenzen aus 6ffentlich zugénglichen Da-
tenbanken zeigte die groBte Ubereinstimmung mit Sequenzen von Stimmen verschie-
dener Arten innerhalb der Venturiaceae, wie Apiosporina collinsii (Schwein.) Hohn.,
Fusicladium carpophilum (Thiim.) Oudem., Tothia fuscella (Sacc.) Bat., Venturia cera-
si Aderh., Venturia chlorospora (Ces.) P. Karst., Venturia inaequalis (Cooke) G. Win-
ter, Venturia pyrina Aderh., Venturia saliciperda Niesch und Venturia tremulae var.

populi-albae M. Morelet (Tab. 36-39).
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Tabelle 36: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW044p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Tothia fuscella (WU 31396) 24 % 93 % (237/255) 8 EU449953

Tothia fuscella (WU 31398) 24 % 93 % (237/255) 8 JF927786

Venturia inaequalis (CBS 594.70) 25 % 92 % (238/259) 8 KF156040

Venturia chlorospora (CBS 470.61) 25 % 92 % (238/259) 8 EU035454

Tabelle 37: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW044p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Venturia tremulae var. populi-albae 99 % 95 % (572/605) 6 EU035474

(CBS 694.85)

Venturia saliciperda (CBS 480.61) 99 % 95 % (572/605) 6 EU035471
Apiosporina collinsii (CPC 12229) 99 % 95 % (572/605) 6 EU035443
Fusicladium carpophilum (CBS 497.62) | 99 % 95 % (572/605) 6 EU035426

Tabelle 38: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW044p4 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Venturia pirina (CBS 235.46) 22,7 % 93 % (239/259) 8 --

Venturia pyrina (CBS 331.65) 22,7 % 93 % (238/259) 9 EU035469
Fusicladium carpophilum (CBS 497.62) | 22,9 % 92,6 % (238/262) 9 EU035426

Venturia cerasi (CBS 444.54) 22,9 % 92,6 % (238/262) | 9 EU035452

Tabelle 39: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW044p4 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Fusicladium peltigericola (CBS 128206) 97,1 % 93,8 % (553/589) 6 HQ599579
Venturia collinsii (CPC 12229) 100 % 93,8 % (568/605) 6 EU035443
Venturia tremulae (CBS 112625) 100 % 93,8 % (568/605) 6 EU035438
Venturia saliciperda (CBS 214.27) 100 % 93,8 % (568/605) 6 EU035470

Phylogenetische Analysen

Zur Unterstiitzung der morphologischen Bestimmung des Isolates JW044p4 wurden

phylogenetische Analysen basierend auf ITS ntDNA Sequenzen bzw. kombinierter ITS

und LSU nrDNA Sequenzdaten der Gattungen Fusicladium und Venturia und weiterer

genetisch verwandter Gattungen (Tab. 280) unter Verwendung von Zeloasperisporium

hyphopodioides (Zeloasperisporiaceae) als AuBBengruppe durchgefiihrt. In der phyloge-

netischen Analyse basierend auf kombinierten ITS und LSU nrDNA Sequenzdaten er-

folgte die Bildung eines in zwei Hauptgruppen gegliederten Stammbaums, wobei eine
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der Gruppen der Familie Venturiaceae und die zweite der Familie Sympoventuriaceae
zugeordnet werden konnte (Abb. 32). Die Gruppe der Venturiaceae beinhaltet die Se-
quenzen der Isolate der Arten Apiosporina collinsii, Cylindrosympodium lauri, Fusicla-
dium mandshuricum, Venturia carpophila, V. chlorospora, V. populina, V. saliciperda,
V. tremulae, V. tremulae var. populi-albae, V. tremulae var. grandidentatae und die
Sequenz des Stammes JW044p4, wihrend die Gruppe der Sympoventuriaceae aus Se-
quenzen der Arten Fusicladium africanum, F. amoenum, F. intermedium, F.
ramoconidii, Sympoventuria capensis und Veronaeopsis simplex gebildet wurde (Abb.
32). Innerhalb der Gruppe der Venturiaceae erfolgte die Gruppierung der DNA Sequen-
zen von Arten der Gattung Venturia in einem eigenen Clade, wihrend die Sequenzen
der Arten A. collinsii, C. lauri und die Sequenz des Stammes JW044p4 jeweils als eine
eigene Linie dargestellt wurden (Abb. 32). Die aus Vertretern der Sympoventuriaceae
bestehende Gruppe, wurde ebenfalls in zwei weitere Subgruppen untergliedert. Eine der
Untergruppen beinhaltet die Sequenzen der Arten Fusicladium amoenum, F. intermedi-
um und F. ramoconidii und die andere Gruppe die Sequenzen der Arten F. africanum,

Sympoventuria capensis und Veronaeopsis simplex (Abb. 32).

Venturia saliciperda CBS 480.61
Venturia tremulae CBS 112625

68

Ll Venturia tremulae var. populi-albae CBS 694.85

57 |\ Venturia tremulae var. grandidentatae CBS 695.85
Fusicladium mandshuricum CBS 112235
Venturia populina CBS 256.38

Venturia chlorospora CBS 470.61 Venturiaceae
Venturia inaequalis CBS 535.76

Venturia carpophila CBS 497.62

48

100

l— Apiosporina collinsii CPC 12229
65
cf. Fusicladium JW044p4
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100 [~ Fusicladium africanum CPC 12828
60 L Sympoventuria capensis CBS 120136

Veronaeopsis simplex CBS 588.66
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79 Fusicladium amoenum CBS 254.95
100 Fusicladium intermedium CBS 110746
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Abbildung 32: Phylogenetischer Stammbaum des Isolates JW044p4, ausgewihlter Vertreter der
Gattungen Venturia und Fusicladium und weiterer genetisch assoziierter Arten und Isolate, basie-
rend auf kombinierten ITS und LSU nrDNA Sequenzdaten unter Verwendung von Zeloasperispo-
rium hyphopodioides (Zeloasperisporiaceae) als Auliengruppe (Tab. 280). Die phylogenetische Ana-

lyse wurde mit der Maximum Likelihood Methode basierend auf dem Tamura 3-Parameter Model
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in MEGAG6 durchgefiihrt (Tamura 1992; Tamura et al. 2013). Der initiale Stammbaum fiir die heu-
ristische Analyse wurde unter Anwendung der Neighbor-Joining Methode basierend auf einer
Matrix paarweiser Distanzen unter Verwendung des Maximum Composite Likelihood Ansatzes
ermittelt. Der Datensatz bestand aus 19 Nukleotid-Sequenzen mit insgesamt 1008 informativen
Positionen. Fiir die Modellierung der evolutioniiren Raten zwischen unterschiedlichen Positionen
wurde eine diskrete Gamma-Verteilung (+G, Parameter = 0,4723) verwendet, wobei die Maglich-
keit der Existenz evolutionir invariabler Basen-Positionen mit in die Berechnungen aufgenommen
wurde (+1, 34.0938 %). Der Stammbaum mit der hochsten log Likelihood (-5112.7555) wurde dar-
gestellt und die Prozentzahl iibereinstimmender Cluster, der im Rahmen der heuristischen Analyse
erzeugten Biume, wurden an den entsprechenden Knoten mitangegeben. Der Stammbaum wurde
im Mafistab entsprechend der Substitutionen pro Position dargestellt, wobei die Astlingen der

Anzahl der Substitutionen pro Position entsprechen. (Tamura 1992; Tamura et al. 2013).

In der phylogenetischen Analyse basierend auf ITS ntDNA Sequenzdaten des Isolates
JW044p4 und weiterer DNA-Sequenzen ausgewihlter Vertreter der Gattungen Ven-
turia, Fusicladium und weiterer genetisch assoziierter Arten und Isolate unter Verwen-
dung von Sequenzen von Arten der Gattungen Leptoxyphium (Capnodiales) und Vonar-
xia (Chaetothyriales) als AuBengruppen (Tab. 280), erfolgte eine Gliederung der
verwendeten Sequenzen innerhalb des erzeugten Stammbaums in zwei Hauptgruppen
(Abb. 33). Eine der Gruppen konnte der Familie Sympoventuriaceae, bestehend aus
Sequenzen der Arten Fusicladium ramoconidii und Veronaeopsis simplex, und die
zweite der Familie Venturiaceae mit den Sequenzen der Arten Fusicladium oleagineum,
Sympodiella acicola, Tothia fuscella, Venturia carpophila, V. cerasi, V. chlorospora, V.
eriobotryae, V. inaequalis, V. lonicerae, V. nashicola, V. pyrina und dem Isolat
JW044p4 zugeordnet werden (Abb. 33). Die Gruppe der Venturiaceae wurde in drei
weitere Untergruppen unterteilt (Abb. 33), wobei eine der Gruppen aus Sequenzen von
Stimmen der Gattungen Venturia und Fusicladium und die zweite Gruppe aus Sequen-
zen der Arten Sympodiella acicola und Tothia fuscella gebildet wurde. Die dritte Grup-
pe innerhalb der Venturiaceae beinhaltete nur die ITS nrDNA Sequenz des Isolates
JW044p4 (Abb. 33).

Die phylogenetischen Analysen basierend auf ITS und LSU nrDNA Sequenzdaten zeig-
ten die molekulare Zugehorigkeit des Stammes JW044p4 zu den Venturiaceae und die

genetische Verwandtschaft mit Venturia und Fusicladium s.1. (Abb. 32, 33).
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Abbildung 33: Phylogenetischer Stammbaum des Isolates JW044p4, ausgewihlter Vertreter der
Gattungen Venturia und Fusicladium und weiterer genetisch assoziierter Arten und Isolate basie-
rend auf ITS nrDNA Sequenzdaten, unter Verwendung von Sequenzen von Stimmen der Gattun-
gen Leptoxyphium (Capnodiales) und Vonarxia (Chaetothyriales) als Auliengruppe (Tab. 280). Die
phylogenetische Analyse wurde mit der Maximum Likelihood Methode, basierend auf dem Kimura
2-Parameter Model in MEGAG6 durchgefiihrt (Kimura 1980; Tamura et al. 2013). Der initiale
Stammbaum fiir die heuristische Analyse wurde unter Anwendung der Neighbor-Joining Methode,
basierend auf einer Matrix paarweiser Distanzen unter Verwendung des Maximum Composite
Likelihood Ansatzes ermittelt. Der Datensatz bestand aus 22 Nukleotid-Sequenzen mit insgesamt
315 informativen Positionen. Fiir die Modellierung der evolutioniiren Raten zwischen unterschied-
lichen Positionen wurde eine diskrete Gamma-Verteilung (+G, Parameter = 0,8651) verwendet,
wobei die Moglichkeit der Existenz evolutionir invariabler Basen-Positionen mit in die Berechnun-
gen aufgenommen wurde (+I, 30,9405 %). Der Stammbaum mit der hochsten log Likelihood (-
1883,4982) wurde dargestellt und die Prozentzahl iibereinstimmender Cluster, der im Rahmen der
heuristischen Analyse erzeugten Biume, wurden an den entsprechenden Knoten mitangegeben.
Der Stammbaum wurde im Malistab entsprechend der Substitutionen pro Position dargestellt,
wobei die Astlingen der Anzahl der Substitutionen pro Position entsprechen. (Kimura 1980;
Tamura et al. 2013).

Diskussion
Die Assoziierung des Isolates JW044p4 mit der Gattung Fusicladium beruht auf mole-
kularen Daten (ITS und LSU nrDNA Sequenzen), morphologischen Merkmalen und
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phylogenetischen Analysen basierend auf ITS nrDNA-Sequenzabschnitten und kombi-
nierten Sequenzdaten der ITS und LSU nrDNA Sequenzen.

Das Isolat JW044p4 bildete dunkel pigmentierte, leicht verzweigte Konidiophore mit
blastischer Konidiogenese ohne deutlich differenzierte konidiogene Loci mit Dentikeln,
Narben oder annellidischen Strukturen wie sie fiir Fusicladium (Dentikel) und verschie-
dene unter Fusicladium synonymisierte Arten, wie Spilocea (annellidische Zellen) oder
Pseudocladosporium (Narben und Ramokonidien) typisch wéren (Crous et al. 2007d;
Schubert et al. 2003; Seifert et al. 2011). Allerdings beruhen die dokumentierten mor-
phologischen Merkmale der einzelnen Arten auf von Wirtspflanzen gesammelten Bele-
gen und nicht auf in Kultur gebildeten morphologischen Strukturen (Schubert et al.
2003) und zudem bilden Stimme verschiedener Fusicladium-Arten in vitro haufig redu-
zierte und einfache Konidiophore, anstatt die in vivo gebildeten typischen morphologi-
schen Elemente (Crous et al. 2007d), was einen Vergleich der untersuchten Strukturen
und damit eine taxonomische Klassifizierung basierend auf morphologischen Merkma-
len erschwert.

Die BlastSearch-Ergebnisse der ITS und LSU nrDNA Sequenzen des Stammes
JWO044p4 zeigten die groBte Ubereinstimmung mit Sequenzdaten von verschiedenen
Gattungen der Venturiaceae, wie Venturia, Tothia, Apiosporina und Fusicladium (Tab.
36-39). Allerdings ist die maximale Ubereinstimmung der Sequenzen des Isolates
JW044p4 mit 93 Prozent (ITS ntDNA) bzw. 95 Prozent (LSU nrDNA) zu gering, um
eine eindeutige taxonomische Bestimmung anhand der vorhandenen Daten vorzuneh-
men. Der grofle Unterschied der untersuchten DNA-Regionen und die isolierte Position
des Stammes JW044p4 innerhalb der Venturiaceae in phylogenetischen Analysen (Abb.
32-33) legen zudem nahe, dass es sich bei dem Isolat um eine bisher nicht beschriebene
Art bzw. Gattung handeln konnte. Fiir eine abschlieBende taxonomische Bewertung des
Stammes JW044p4 und der Gattung Fusicladium sollte ein Vergleich von in vitro ge-
bildeten morphologischen Merkmalen von Arten des Fusicladium-Komplexes und ver-
wandten Gattungen, sowie phylogenetische Analysen basierend auf mehreren unter-
schiedlichen DNA-Regionen durchgefiihrt werden. Da dies im Rahmen der
vorliegenden Arbeit nicht moglich war, wurde das Isolat JW044p4 vorldufig als cf. Fu-
sicladium sp. bezeichnet.

Aus dem untersuchten Probenmaterial wurden neben dem Stamm JW044p4 weitere
Pilzarten isoliert. So konnten zusétzlich zwei Stimme des anthropophilen Dermatophy-

ten Trichophyton rubrum (JW044pl, JW044p3) und drei Isolate des geophilen sowie
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keratinolytischen Schimmelpilzes Chrysosporium tuberculatum (JW044p2, JW044p5,
JW044p6) kultiviert werden.

Wabhrscheinlich handelt es sich bei dem Fall der Onychomykose um das Resultat einer
Primédrinfektion mit 7. rubrum und einer sekundir erfolgten Besiedlung mit C. tubercu-
latum. Fiir eine abschlieBende Bewertung des pathogenen Potenzials des Stammes
JW044p4 sollten eine weitere Probennahme und weitergehende Versuche durchgefiihrt

werden (Gupta et al. 2001; Summerbell et al. 2005).
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Abbildung 34: Kulturen von cf. Fusicladium (JW044p4) auf verschiedenen Nihrmedien. A: Kim-
mig-Agar (14 d). B: SGA (7 d). C: SGA (14 d). D: MYP (7 d). E: MYP (14 d). F: OA (21 d).
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Abbildung 35: Mikromorphologische Merkmale des Isolates JW044p4. A-D: Konidiophore in un-

terschiedlichen Entwicklungsstadien mit Konidien in Ketten. Mafistab = 10 pm.
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Abbildung 36: cf. Fusicladium (JW044p4). A: Konidiophore. B: Konidien. Mafstab = 10 pm.
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Dothideomycetidae, Incertae sedis

Es wurde ein Stamm (JW058p2) isoliert, der innerhalb der Dothideomycetes der Fami-
lie Eremomycetaceae Malloch & Cain und der Gattung Rhexothecium Samson &

Mouch. zugeordnet wurde (Tab. 10).

Rhexothecium Samson & Mouch.

Two new soil-borne cleistothecial Ascomycetes. Can. J. Bot. 53 (1975): 1634-1639.

Typus: Rhexothecium globosum Samson & Mouch.

Anamorph: Trichosporiella-artig (Guarro et al. 2012).

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Dothideomycetes

Unterklasse: Dothideomycetidae

Ordnung: Incertae sedis

Familie: Eremomycetaceae

(Systematik basierend auf eigenen molekularen und phylogenetischen Daten nach Giraldo et al. 2014,

IndexFungorum und MycoBank: Stand 2015).

Die Gattung Rhexothecium ist eine monotypische Gattung und wurde 1975 von Samson
und Mouchacca basierend auf der Typusart Rhexothecium globosum Samson & Mouch.
beschrieben (Guarro et al. 2012; Samson und Mouchacca 1975; IndexFungorum und

MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie
Bildung von filzig-wolligen oder haarigen, weiflen bis hell gelblich-braunen, langsam
bis moderat wachsenden Kolonien mit dunkel pigmentierten Ascomata (Guarro et al.

2012; Samson und Mouchacca 1975).

Mikromorphologie

Arten der Gattung Rhexothecium sind charakterisiert durch dunkel pigmentierte, ober-
flichlich oder submers gebildete, kugelférmige, nicht ostiolate Ascomata (Kleistothe-
cien), obovoide, keulen- oder kugelférmige, unitunicate Asci, mit acht, einzelligen, sub-

hyalinen bis gelblich pigmentierten, glattwandigen oder fein rau ornamentierten
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Ascosporen und die Existenz eines Trichosporiella-artigen Anamorphstadiums (Guarro

et al. 2012; Samson und Mouchacca 1975).

Pathogenitiit und Okologie

BSL-1; Die einzige bisher beschriebene Art der Gattung ist ein thermophiler, sapro-
tropher Organismus und wurde in Agypten und Kenia aus Erdproben isoliert (Guarro et
al. 2012; Malloch und Sigler 1988; Mansower 2009; Moucchacca 1995; Moustafa und
Abdel-Azeem 2011).

Isolate
Es wurde ein Stamm (JW058p2) isoliert, der anhand morphologischer und molekularer

Merkmale der Gattung Rhexothecium zugeordnet werden konnte (Tab. 10).

cf. Rhexothecium sp. (JW058p2) Abb. 39-43

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Dothideomycetes

Unterklasse: Dothideomycetidae

Ordnung: Incertae sedis

Familie: Eremomycetaceae

Gattung: Rhexothecium

(Systematik basierend auf eigenen molekularen und phylogenetischen Daten, nach Giraldo et al. 2014b,

IndexFungorum und MycoBank: Stand 2015).

Koloniemorphologie

Kimmig: leicht erhabene iiberwiegend emers, moderat wachsende Kolonien mit einem
Durchmesser von etwa 30-35 mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien cremefarben bis
hell gelblich braun, mit weilem, haarig bis wolligem Luftmyzel und einer submersen
Randzone; éltere Kolonien weil3, mit einer filzig wolligen Oberfliche und einem erha-
benem, haarig-filzigem Zentrum; Kolonieriickseite gelblich braun bis schwarz rétlich

braun.

SGA: anliegende, leicht erhabene, liberwiegend emers und moderat wachsende Kolo-

nien mit einem Durchmesser von ca. 25-30 mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien
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creme bis beigefarben, mit zottig filziger Kolonieoberflache und einem leicht erhabe-
nem Zentrum und einer hell gelblich braunen, submersen Randzone; éltere Kolonien
hell braun, mit einer wollig filzigen Oberfliche, einem erhabenem haarig filzigem Zent-
rum und einer breiteren submersen Randzone; Kolonieriickseite hell rotlich braun bis

gelblich olivbraun.

OA: spérliche, langsam wachsende Kolonien mit einem Durchmesser von etwa 15-20
mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien rein weil3, mit radidr wachsenden Myzelstrian-
gen, einer flaumigen bis fein haarig-granuldren Oberfliche und einem fein filzig-
haarigem Koloniezentrum; dltere Kolonien weif} bis schmutzig weil3, mit einer pudrig-
granuldren Oberfliche und feinen, radidren Hyphenstringen, in sehr alten Kulturen (>
3-6 Monate) erfolgt submers die Bildung von unzéhligen, schwarzen Ascomata; Kolo-
nieriickseite unpigmentiert bis leicht cremefarben, in sehr alten Kulturen durch die Bil-

dung von Ascomata schwarz gesprenkelt.

MYP: leicht erhabene, submers und emers, langsam bis moderat wachsende Kolonien
mit einem Durchmesser von etwa 15-25 mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien hell
gelblich braun bis hell rotlich braun mit einer filzigen Oberflichentextur; dltere Kolo-
nien etwas dunkler gefdarbt und verstirktem, submersem Wachstum und einer zottig

filzigen Oberfldche; Kolonieriickseite hell gelblich rotbraun.

Sonstiges: der Stamm JW058p2 zeigt ein langsames bis moderates Wachstum auf Kera-

tin-haltigen Materialien, wie Kuhhorn oder menschlichem Haar.

Mikromorphologie

Hyphen hyalin, septiert, 1-2 um breit; Bildung von Konidien entlang undifferenzierter
Hyphen oder an einzelnen oder verzweigten, hiufig in Gruppen gebildeten, konidioge-
nen Zellen mit polyblastischer Konidiogenese; konidiogene Zellen zylindrisch, clavat
oder oval, von variabler Liange, 2-8,5 (10) x 1-2 um, die Bildung von Konidien erfolgt
primér acrogen und anschlieBend sukzessiv lateral an unterschiedlichen konidiogenen
Loci, oft unter Bildung eines ldnglichen und diinnen Halses, die sekundire Konidienbil-
dung kann von einer sympodialen Bildung einer neuen konidiogenen Zelle begleitet
werden; Konidien einzeln entlang undifferenzierter Hyphen oder in dichten Trauben an

konidiogenen Zellen, hyalin bis subhyalin, in Masse hell gelblichgriin, in KOH hell
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olivgriin bis dunkel griin, rund bis clavat, glatt bis grob warzig ornamentiert, mit oder
ohne einem deutlich sichtbarem basalen Stumpf, (2,5) 3-5,5 (7) x (2,5) 3-4 um; die Bil-
dung von Ascomata (Kleistothecien) erfolgt iiberwiegend submers, dunkel schwarzoliv-
braun bis schwarz (in KOH-Losung olivgriin), rund, 200-500 um im Durchmesser, mit
einer pseudoparenchymatischen Wandstruktur, ohne Seten oder Anhingsel; Asci oval
bis rund mit einem deutlichen basalen Zipfel, 6-8,5 (10) x 5-7 um, vergénglich, mit acht
Ascosporen; Ascosporen subhyalin bis hell griinlich gelblich, bohnenférmig bis oval,
(3) 3,5-5 (6) x 1,5-2 um, bei lichtmikroskopischer Betrachtung glatt, auf rasterelektro-
nen-mikroskopischen Aufnahmen fein riefig; Chlamydosporen vorhanden, glatt, mit
deutlich verdickten Zellwédnden, iiberwiegend in Ketten, interkalar durch die Transfor-

mierung von Hyphenzellen gebildet, von variabler Grofe.

Pathogenitit und Okologie

BSL-1 (unbekannt); Die einzige bisher beschriebene Art der Gattung Rhexothecium,
Rhexothecium globosum, ist ein saprotropher Organismus und wurde bisher in Agypten
und Kenia aus Erdproben isoliert (Guarro et al. 2012; Malloch und Sigler 1988;
Mansower 2009; Moucchacca 1995; Moustafa und Abdel-Azeem 2011). Das Isolat
JWO058p2 zeigt in vitro Wachstum auf Keratin-haltigen Materialien, wie Kuhhorn und
menschlichem Haar, und ist somit theoretisch in der Lage Haut- oder Nagelldsionen zu
verursachen bzw. bestehende Lisionen zu besiedeln. Fiir eine abschlieBende Beurtei-
lung der moglichen Pathogenitit des Stammes JWO058p2 miissten allerdings weitere

Versuche durchgefiihrt werden.

Untersuchtes Material

JWO058P: Hautproben von einer sonst gesunden, méinnlichen Person (39 Jahre) mit einer
Hautmykose der FuBlsohle des linken FuBles. Das Material wurde am 20.01.2011 in La
Villa de Los Santos, Provinz Los Santos, Panama gesammelt. Der Stamm wurde am
31.03.2011 einmal aus Hautmaterial auf Ndhrmedium mit Cycloheximid isoliert und als

JWO058p2 subkultiviert.

Weitere untersuchte Stimme

Rhexothecium globosum CBS 955.73

156



Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der ITS ntDNA Sequenz des Isolates JW058p2 (ITS: 715 bp) mit Se-
quenzen aus Offentlichen Datenbanken zeigte die groBte Ubereinstimmung mit Sequen-
zen von Staimmen der Art Arthrographis kalrae (R.P. Tewari & Macph.) Sigler & J.W.
Carmich. und somit die molekulare Verwandtschaft des Isolates JW058p2 mit Arten der
Familie Eremomycetaceae (Tab. 40-41). Die untersuchte Sequenz zeigte keine Uberein-
stimmung mit Sequenzen anderer Mitglieder der Eremomycetaceae, da innerhalb der
verfiigbaren Datenbanken keine Sequenzdaten fiir die ITS-Region der entsprechenden

Arten vorhanden waren (Stand 2015).

Tabelle 40: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW058p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Arthrographis kalrae (--) 81 % 93 % (545/586) 10 AB506810
Arthrographis kalrae (CBS 693.77) 81 % 93 % (545/586) 10 NR126108
Arthrographis arxii (IFM 47378) 81 % 92 % (549/599) 19 AB213442
Arthrographis longispora 60 % 94 % (503/541) 9 HG004555
(UTHSC 05-3220)

Tabelle 41: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW058p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Arthrographis kalrae (CBS 234.76) 80,3 % 92,3 % (532/576) 5 AB116535
Arthrographis kalrae (IFM 52665) 80,3 % 92,3 % (532/576) 5 AB213456
Arthrographis kalrae (IFM 55615) 80,3 % 92,3 % (532/576) 5 AB495011
Arthrographis kalrae (CBS 112.39) 80,3 % 92,3 % (532/576) 5 AB116534

Tabelle 42: Molekulare Distanzen basierend auf der ITS nrDNA Sequenz verschiedener Arten der
Gattung Arthrographis und molekular verwandter Arten. Die Analyse beruht auf einem finalen
Datensatz von 418 informativen Positionen, alle Bereiche mit Liicken oder fehlenden Daten wurden
aus dem Datensatz entfernt. Die Anzahl von Basensubstitutionen pro Position wurde mit MEGA6

unter Verwendung des Tamura 3-Parameter Models ermittelt. (Tamura 1992; Tamura et al. 2013).

Molekulare Distanzen (Substitutionen pro Position)

Art (Stamm) 1. 2. 3. 4. 5. 6. 7. 8. 9. 10.
1. cf. Rhexothecium sp.

(JWO058p2)

2. Arthrographis kalrae 0,06

(CBS 234.76)

3. Arthrographis kalrae 0,06 | 0,00

(CBS 693.77)
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Molekulare Distanzen (Substitutionen pro Position)

Art (Stamm) 1. 2. 3. 4. 5. 6. 7. 8. 9. 10.
4. Arthrographis arxii 0,08 | 0,04 | 0,04

(IFM 47378)

5. Arthrographis arxii 0,07 | 0,01 | 0,01 | 0,05

(UAMH 5361)

6. Arthrographis curvata 0,07 | 0,01 | 0,01 | 0,05 | 0,00

(UTHSC 11-1163)

7. Arthrographis longispora 0,07 { 0,03 | 0,03 | 0,05 | 0,03 | 0,03

(UTHSC 05-3220)

8. Arthrographis chlamydospora 0,07 | 0,03 | 0,03 | 0,05 | 0,04 | 0,04 | 0,04
(UTHSC 06-1053)

9. Arthrographis sp. 0,14 { 0,12 | 0,12 | 0,15 | 0,13 | 0,13 | 0,12 | 0,12

(07MA20)

10. Arthrographis globosa 0,07 | 0,02 | 0,02 | 0,03 | 0,02 | 0,02 | 0,03 | 0,04 | 0,13
(UTHSC 11-757)

11. Faurelina indica 0,19 | 0,20 | 0,20 | 0,24 | 0,21 | 0,21 | 0,21 | 0,22 | 0,21 | 0,22

(CBS 126.78)

Phylogenetische Analysen

Zur Unterstiitzung der morphologischen Bestimmung des Isolates JW058p2 wurden
phylogenetische Analysen basierend auf ITS nrDNA Sequenzen des Stammes
JWO058p2, der Gattung Arthrographis s.l. und weiterer genetisch und morphologisch
assoziierter Arten und Isolate (Tab. 280) durchgefiihrt. Die phylogenetische Analyse
von Arten der Gattung Arthrographis s.l. resultierte in einem in drei Gruppen geglieder-
ten Stammbaum, wobei die entsprechende Aufteilung den verwendeten systematischen
Klassen entspricht (Abb. 37). Eine der Gruppen besteht aus den Sequenzen unterschied-
licher Gattungen der Onygenales, wie Arthropsis, Emmonsia und Leucothecium, sowie
aus Sequenzen von Stimmen der Arten Arthrographis pinicola, Thermomyces lanugi-
nosus und Eremascus albus. Die zweite Gruppe beinhaltet die Sequenzen von Stammen
der Klasse Leotiomycetes zugeordneter Gattungen, wie Geomyces oder Scytalidium,
und von Isolaten der Arten Arthrographis lignicola und Pseudogymnoascus de-
structans. Die dritte Gruppe besteht aus Sequenzen von Isolaten unterschiedlicher Arten
den Dothideomycetes zugeordneter Gattungen, wie Arthrographis und Mycosphaerella,
sowie den Sequenzen der Art Faurelina indica und des Isolates JW058p2 (Abb. 37).
Innerhalb dieser Gruppe wurde aus den Sequenzen der Arten Mycosphaerella fimbrica-

ta und M. pyri, ebenso wie aus den ntDNA Sequenzen der Stimme der Gattung Arthro-
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graphis, bis auf die Sequenz des Isolates ,,Arthrographis sp. 0TMA20%, ein eigenes
Clade gebildet. Die Sequenzen der Art Faurelina indica und der Stimme JW058p2 und

LwArthrographis sp. 0TMA20“ wurden jeweils als eigene genetische Linien dargestellt
(Abb. 37).

Arthrographis kalrae CBS 693.77

60 | Arthrographis kairae CBS 234.76

Arthrographis curvata UTHSC 11-1163

925 Arthrographis arxii UAMH 5361
Arthrographis longispora UTHSC 05-3220

71|' Arthrographis chlamydospora UTHSC 06-1053

Pithoascus langeronii IFM 47378

60 | Arthrographis globosa UTHSC 11-757

cf. Rhexothecium JW058p2

Arthrographis sp. 07TMA20

Faurelina indica CBS 126.78

—— Mycosphaerella fimbricata CBS 120736

T Mycospaerella pyri CBS 100.86

Arthrographis lignicola IFM 52650

Scytalidium cuboideum UTHSC 10-2389 .
80 Leotiomycetes
52 Pseudogymnoascus destructans ATCC MYA-4855
98 | Geomyces auratus CBS 108.14
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Abbildung 37: Phylogenetischer Stammbaum des Isolates JWO058p2, der Gattung Arthrographis s.1.
und weiterer genetisch und morphologisch assoziierter Arten und Isolate basierend auf ITS nrDNA
Sequenzdaten (Tab. 280). Die phylogenetische Analyse wurde mit der Maximum Likelihood Me-
thode basierend auf dem Kimura 2-Parameter Model in MEGAG6 durchgefiihrt (Kimura 1980;
Tamura et al. 2013). Der initiale Stammbaum fiir die heuristische Analyse wurde unter Anwen-
dung der Neighbor-Joining Methode basierend auf einer Matrix paarweiser Distanzen unter Ver-
wendung des Maximum Composite Likelihood Ansatzes ermittelt. Der Datensatz bestand aus 25
Nukleotid-Sequenzen mit insgesamt 313 informativen Positionen. Eine diskrete Gamma-Verteilung
(+G, Parameter = 0,6769) wurde fiir die Modellierung evolutionirer Raten zwischen unterschiedli-
chen Positionen verwendet, wobei die Moglichkeit evolutionir invariabler Basen-Positionen mit in
die Berechnungen aufgenommen wurde (+I, 26,6844 %). Der Stammbaum mit der hochsten log
Likelihood (-2352,8899) wurde dargestellt und die Prozentzahl iibereinstimmender Cluster, der im
Rahmen der heuristischen Analyse erzeugten Baume, wurden an den entsprechenden Knoten mit-
angegeben. Der Stammbaum wurde im Mafistab entsprechend der Substitutionen pro Position
dargestellt, wobei die Astlingen der Anzahl der Substitutionen pro Position entsprechen. (Kimura

1980; Tamura et al. 2013).
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In einer weiteren phylogenetischen Analyse basierend auf ITS nrDNA Sequenzdaten
des Isolates JW058p2 und Stimmen der Gattung Arthrographis s.str. (Giraldo et al.
2014b) unter Verwendung von Faurelina indica als AuBBengruppe (Tab. 280) erfolgte
eine Gliederung des Phylogramms in zwei Gruppen (Abb. 38), wobei eine der Gruppen
aus den ntDNA Sequenzen der Isolate der Gattung Arthrographis und die zweite aus
der Sequenz des Stammes JW058p2 gebildet wurde (Abb. 38).

Die phylogenetischen Analysen basierend auf ITS nrtDNA Sequenzdaten zeigten die
genetische Verwandtschaft des Isolates JW058p2 mit der Gattung Arthrographis und

die Zugehorigkeit zu den Eremomycetaceae.

Arthrographis kalrae CBS 234.76

72 | Arthrographis kalrae CBS 693.77
Arthrographis curvata UTHSC 11-1163

35 | Arthrographis arxii UAMH 5361

Arthrographis s.str.
Pithoascus langeronii IFM 47378 Eremomycetaceae

Arthrographis globosa UTHSC 11-757
Arthrographis longispora UTHSC 05-3220

Arthrographis chlamydospora UTHSC 06-
cf. Rhexothecium JW058p2

Faurelina indica CBS 126.78 | Faurelina
(Aussengruppe)

98

[ ————
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Abbildung 38: Phylogenetischer Stammbaum des Isolates JW058p2 und der Gattung Arthrographis
s.str. (Giraldo et al. 2014b), basierend auf ITS nrDNA Sequenzdaten, unter Verwendung der Art
Faurelina indica als Aufiengruppe (Tab. 280). Die phylogenetische Analyse wurde mit der Maxi-
mum Likelihood Methode, basierend auf dem Tamura 3-Parameter Model in MEGA6 durchge-
fiihrt (Tamura 1992; Tamura et al. 2013). Der initiale Stammbaum fiir die heuristische Analyse
wurde unter Anwendung der Neighbor-Joining Methode, basierend auf einer Matrix paarweiser
Distanzen unter Verwendung des Maximum Composite Likelihood Ansatzes ermittelt. Der Daten-
satz bestand aus 11 Nukleotid-Sequenzen mit insgesamt 418 informativen Positionen. Fiir die Mo-
dellierung der evolutioniirer Raten zwischen den einzelnen Genlinien, wurde die Moglichkeit evolu-
tioniir invariabler Basen-Positionen mit in die Berechnungen aufgenommen (+I, 69,8553 %). Der
Stammbaum mit der hochsten log Likelihood (-1172,6115) wurde dargestellt und die Prozentzahl
iibereinstimmender Cluster, der im Rahmen der heuristischen Analyse erzeugten Baume, wurden
an den entsprechenden Knoten angegeben. Der Stammbaum wurde im Maflstab entsprechend der
Substitutionen pro Position dargestellt, wobei die Astlingen der Anzahl der Substitutionen pro

Position entsprechen. (Giraldo et al. 2014b; Tamura 1992; Tamura et al. 2013).
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Diskussion

Die Klassifizierung des Isolates JW058p2 als cf. Rhexothecium sp. beruht auf morpho-
logischen Merkmalen. So zeigte der Vergleich der ITS ntDNA Sequenz mit Sequenzen
aus oOffentlichen Datenbanken eine Ubereinstimmung der Sequenz des Isolates
JWO058p2 von 92 Prozent bis 93 Prozent mit Arten der Gattung Arthrographis bzw. mit
Arthrographis kalrae (Tab.1-2) und in phylogenetischen Analysen wurde die Sequenz
des Stammes JWO058p2 als ein gut unterstiitztes Schwester-Clade zu Sequenzen unter-
schiedlicher Arten der Gattung Arthrographis s.str. dargestellt (Giraldo et al. 2014b)
(Abb. 37-38). Die geringe Ubereinstimmung der Sequenzdaten mit der Gattung Arthro-
graphis bei gleichzeitigem Fehlen von Referenzsequenzen anderer Gattungen der Ere-
momycetaceae ermoglichte keine eindeutige taxonomische Klassifizierung des Isolates
basierend auf der ITS nrDNA Sequenz. Allerdings ermdglichte die Positionierung des
Isolates JW058p2 innerhalb der Eremomycetaceae eine Klassifizierung des Isolates
iiber den Vergleich der morphologischen Merkmale der entsprechenden Gattungen.
Mitglieder der Familie Eremomycetaceae sind durch die Bildung von Kleistothecien,
keulen-férmigen bis ovoiden und vergidnglichen Asci, einzelligen, hyalinen bis hell
gelblich-braunen Ascosporen und die Bildung eines Arthrographis- oder Trichosporiel-
la-artigen Anamorphstadiums charakterisiert (Malloch und Sigler 1988). Die Familie
Eremomycetaceae beinhaltet die Gattungen Arthrographis G. Cochet ex Sigler & J.W.
Carmich., Eremomyces Malloch & Cain und Rhexothecium Samson & Mouch. (Giraldo
et al. 2014b; Malloch und Sigler 1988). Die Gattung Arthrographis ist charakterisiert
durch die Bildung von Arthrokonidien, die an kurzen und verzweigten Konidiophoren
bzw. durch die Fragmentierung von Hyphenzellen gebildet werden (Sigler und Car-
michael 1976). Einige Arten der Gattung zeigen zudem die Auspriagung eines Trichos-
poriella-artigen Synanamorphen und die Bildung von Kleistothecien mit einer pseudo-
parenchymatischen Wandstruktur und phaseoliformen bis allantoiden Ascosporen (Gi-
raldo et al. 2014b; Malloch und Sigler 1988). Arten der Gattung Eremomyces bilden
kein Anamorphstadium, sondern ausschlieflich Ascomata mit einem Cephalotheca-
artigen Peridium. Die einzige Art der Gattung Rhexothecium, R. globosum Samson &
Mouch., ist durch ein Trichosporiella-artiges asexuelles Stadium charakterisiert, aller-
dings im Gegensatz zu Arten der Gattung Arthrographis, mit deutlich gestielten konidi-
ogenen Loci und acrogener sowie lateraler Konidienbildung und Kleistothecien mit ei-
ner pseudoparenchymatischen Wandstruktur (Malloch und Cain 1970; Malloch und
Sigler 1988). Die beobachteten morphologischen Strukturen des Isolates JW058p2 zeig-
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ten die groBte Ubereinstimmung mit der Beschreibung von Arten der Gattung
Rhexothecium (Malloch und Sigler 1988; Samson und Mouchacca 1975). So bildete das
Isolat JWO058p2 ebenfalls acrogen und lateral Blastokonidien an stielformigen Aus-
wiichsen der konidiogenen Zellen und Ascomata mit einer pseudo-parenchymatischen
Wandstruktur. Rhexothecium globosum unterscheidet sich allerdings von dem Stamm
JWO058p2 durch charakteristische scheibenformige, glatte bis raue Ascosporen und glat-
te Konidien (Guarro et al. 2012; Malloch und Sigler 1988; Samson und Mouchacca
1975).

Das Isolat JW058p2 stellt somit sehr wahrscheinlich eine neue Art innerhalb der Gat-
tung Rhexothecium dar, allerdings sollte flir eine abschlieBende taxonomische Beurtei-
lung des Stammes ein Vergleich mit weiteren lebenden Stimmen und von DNA Se-
quenzdaten des Isolates JW058p2 und der Art R. globosum durchgefiihrt werden. Da
dies im Rahmen der vorliegenden Arbeit nicht abschlieBend moglich war, wurde der
Stamm JWO058p2 vorléufig als cf. Rhexothecium sp. bezeichnet.

Neben dem Stamm JWO058p2 konnten aus dem gesammelten Material der Probe
JWOS58P vier weitere Pilzstimme isoliert werden. So wurden zwei Stimme der Art As-
pergillus flavus (JWO058pl, JW058p4), ein Isolat der Art Aspergillus niger (JW058p5)
und ein Stamm der Art Neoscytalidium dimidiatum (JW0058p3) kultiviert. N. dimidia-
tum ist als Verursacher Haut- und Nagelmykosen beschrieben worden, wihrend die iso-
lierten Arten der Gattung Aspergillus eher als opportunistische Erreger und als Verursa-
cher von Atemwegserkrankungen dokumentiert sind (de Hoog et al. 2014). Die
Pathogenitit des Isolates JW058p2 kann nicht beurteilt werden, da es sich bei dem
Stamm um ein Einzelisolat einer sehr wahrscheinlich fiir die Wissenschaft neuen Art
handelt und somit keine weiteren 6kologischen und physiologischen Daten vorhanden
sind. Allerdings zeigte der Stamm JWO058p2 die Fihigkeit in vitro auf Keratin-haltigen
Materialien, wie Kuhhorn und menschlichem Haar zu wachsen, weshalb eine mogliche
Pathogenitét des Isolates bzw. eine aktive Besiedlung bereits bestehender Lésionen der
Haut oder Nigel nicht ausgeschlossen werden kann. Bei der Lasion JW058P handelt es
sich allerdings vermutlich um das Resultat einer Infektion mit N. dimidiatum. Fiir eine
abschliefende Beurteilung der moglichen Pathogenitit des Isolates JW058p2 und des
Verursachers der Mykose sollten eine weitere Probennahme von der entsprechenden
Lasion und weitergehende Versuche durchgefiihrt werden (Gupta et al. 2001; Summer-

bell et al. 2005).
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Abbildung 39: Kulturen von cf. Rhexothecium sp. (JW058p2) auf verschiedenen Nihrmedien. A:
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Kimmig-Agar (14 d). B: SGA (7 d). C: SGA (14 d). D: MYP (14 d). E: OA (10 d). F: OA (6 Monate).
Ein Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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Abbildung 40: Mikromorphologische Strukturen von cf. Rhexothecium sp. (JW058p2) (Anamorph).

A: Konidien an einfachen, zylindrischen konidiogenen Zellen, entlang undifferenzierter Hyphen
oder in dichten Gruppen (in KOH). B: Konidien entlang undifferenzierter Hyphen (in KOH). C:
Konidiogene Zellen mit acrogener und lateraler Konidienbildung und sympodialer Bildung einer
neuen konidiogenen Zelle (Phasenkontrast). D: Konidiengruppen an einzelnen polyblastischen
konidiogenen Zellen (Phasenkontrast). E: Konidien mit grob-warziger Ornamentierung (in einer
Luftblase). F: Chlamydosporenketten an Hyphenzellen. A, B: in KOH. C,D,F: in Phloxin. A, F:
Mafstab =20 pm, B-E: Mafistab =10 pm.
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Abbildung 41: Mikromorphologische Strukturen von cf. Rhexothecium sp. (JW058p2) (Teleo-
morph). A-C: Semidiinnschnitte von Kleistothecien in unterschiedlichen Entwicklungsstadien
(Schnittdicke 15 pm). D: Reifes Kleistothecium (Quetschpriparat). E, F: Asci und freie Ascosporen.
A-C: In Lactophenol-Losung, Mafistab = 20 pm. D: in H,O, Mafistab = 100 pm. E, F: in H,0, MaB}-
stab =10 pm.
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Abbildung 42: REM-Aufnahmen mikromorphologischer Strukturen von cf. Rhexothecium sp.

(JWO058p2). A: Gruppen von Blastokonidien. B: Konidien mit grob-warziger Ornamentierung. C:
Konidiogene Zelle mit lateraler, blastischer Konidiogenese und Konidien in unterschiedlichen Ent-
wicklungsstadien. D: Kleistothecium mit Ascosporen. E, F: Ascosporen mit fein riefiger Ornamen-

tierung. A: Mafistab =9 pm. B, E, F: Mafistab =3 pm. C: Maflstab = 6 pm. D: Mafistab =40 pm.
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Abbildung 43: cf. Rhexothecium sp. (JW058p2). A: Konidiogene Zellen in unterschiedlichen Ent-
wicklungsstadien. B: freie Konidien. C: Asci mit Ascosporen. D: freie Ascosporen. Mafistab = 10

pm.
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3.4.2 Eurotiomycetes O. E. Erikss. & Winka

Supraordinal taxa of Ascomycota. Myconet 1 (1997): 1-16.

Insgesamt wurden 73 Stdmme kultiviert, die innerhalb der Eurotiomycetes drei ver-
schiedenen Ordnungen, vier Familien, sechs Gattungen und 15 Arten zugeordnet wur-
den (Tab. 10). Die entsprechenden Isolate werden in alphabetischer Reihenfolge der
Ordnungen aufgefiihrt.

Chaetothyriales M.E. Barr

New taxa and combinations in the Loculoascomycetes. Mycotaxon 29 (1987): 501-505.

Es wurden insgesamt drei Stimme aus zwei verschiedenen Proben isoliert, die inner-
halb der Chaetothyriales den Familien Herpotrichiellaceae Munk und Trichomeriaceae
Chomnunti & K.D. Hyde und den Gattungen Fonsecaea Negroni und Knufia Hutchison
& Unter. zugeordnet wurden (Tab. 10).

Fonsecaea Negroni

Revista Inst. Bacteriol. ,,Dr. Carlos G. Malbran* 7 (1936): 424.

Typus: Fonsecaea pedrosoi (Brumpt) Negroni

Teleomorph: unbekannt.

Synonym

Botrytoides M. Moore & F.P. Almeida, Ann. Mo. Bot. Gdn. 23 (1936): 546.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Eurotiomycetes
Unterklasse: Chaetothyriomycetidae
Ordnung: Chaetothyriales

Familie: Herpotrichiellaceae

(Systematik und Synonyme nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Die Gattung Fonsecaea wurde von Negroni (1936) basierend auf der neu kombinierten

Art Fonsecaea pedrosoi aufgestellt und beinhaltet aktuell drei akzeptierte Arten (Seifert
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et al. 2011) und sieben (MycoBank: Stand 2014) bzw. 13 (IndexFungorum: Stand 2014)

assoziierte Namen (Seifert et al. 2011).

Koloniemorphologie
Moderat wachsende, samtige bis wattige oder filzig-wollige Kolonien mit einer oliv-

schwarzen bis schwarzbraunen oder schwarzgrauen Farbung (de Hoog et al. 2014).

Mikromorphologie

Arten der Gattung Fonsecaea sind durch einfache, unverzweigte, hell bis dunkel oliv-
farben pigmentierte Konidiophore und apikal an deutlichen Narben oder Dentikeln, ein-
zeln oder in kurzen, verzweigten Ketten gebildete, einzellige, glatte und haufig schwé-
cher pigmentierte Konidien charakterisiert. Bei einigen Arten kann zusétzlich ein
Phialophora-artiger Synanamorph vorhanden sein (de Hoog et al. 2014; Seifert et al.
2011).

Pathogenitiit und Okologie

BSL-2: Arten der Gattung Fonsecaea sind als Verursacher von Chromoblastomykosen
und anderen Infektionen in liberwiegend immunsupprimierten oder anderweitig pradis-
ponierten Personen dokumentiert worden. Saprotrophe Organismen auf verschiedenen
verrottenden pflanzlichen Materialien mit einem Hauptverbreitungsgebiet in tropischen

und subtropischen Regionen (de Hoog et al. 2014; Seifert et al. 2011).

Isolate

Insgesamt konnten zwei Stamme aus einer Probe isoliert werden, die basierend auf
morphologischen Merkmalen der Gattung Fonsecaea zugeordnet wurden (Tab. 9). Die
Isolate wurden anhand morphologischer Merkmale unter Verwendung der Angaben in
de Hoog et al. (2000; 2014) und ntDNA Sequenzdaten als Fonsecaea pedrosoi klassifi-
ziert (Tab. 10).
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Fonsecaea pedrosoi (Brumpt) Negroni Abb. 44-46

Estudio micologico del primer caso Argentino de cromomicosis Fonsecaea (N.G.)

pedrosoi (Brumpt, 1921). Rev. Inst. Bact. 7 (1936): 419.

Teleomorph-Stadium: unbekannt. Fuentes & Wolf publizierten 1956 eine Art der Gattung Microascus
Zukal, M. pedrosoi Fuentes & Wolf als teleomorphes Stadium von Hormodendron pedrosoi, allerdings
revidierten sie in einer spéteren Verdffentlichung diese Beobachtung mit dem Vermerk, das entsprechen-

de Isolat sei eine Kontamination mit Microascus cinereus Curzi (Fuentes und Wolf 1956b, 1956a).

Basionym

Hormodendrum pedrosoi Brumpt, Précis de Parasitologie, 3™ ed., Paris, France (1922): 1105.

Synonyme

Acrotheca pedrosoi (Brumpt) Fonseca & Ledao, Compt. Rend. Soc. Biol., Paris (1923): 762.

Carrionia pedrosoi (Brumpt) Bric.-Irag., Revista Clin. Louis Razetti (1942): 108.

Gomphinaria pedrosoi (Brumpt) C.W. Dodge, Medical mycology. Fungous diseases of men and other
mammals (1935): 850.

Hormodendroides pedrosoi (Brumpt) M. Moore & F.P. Almeida, Annals of the Missouri Botanical Gar-
den 23 (1936): 547.

Hormodendrum pedrosoi Brumpt, Précis de parasitology (1922): 1105.

Phialophora pedrosoi (Brumpt) Redaelli & Cif., Trattato di Micopatologia Umana (1941): 592.
Rhinocladiella pedrosoi (Brumpt) Schol-Schwarz, Antonie van Leeuwenhoek 34 (1968): 135.
Trichosporum pedrosianum (Brumpt) M. Ota, Jap. J. Dermatol. Urol. (1927): 916.

Trichosporum pedrosoi (Brumpt) Brumpt, Précis de parasitology (1927): 1333.

Fonsecaea compactum (Carrion) Carrion (1940), Porto Rico J. Publ. Health Trop. Med. (1940): 359.
Fonsecaea pedrosoi var. communis Carrion, Porto Rico J. Publ. Health Trop. Med. (1940): 360.
Hormodendrum algeriense Montpell., Annls Dermatol. Syph. (1927): 634.

Hormodendrum compactum Carrion, Porto Rico J. Publ. Health Trop. Med. (1935): 543.
Hormodendrum rossicum Jacz. & Merlin, Mater. Mikol. Fitopat. Ross. (1929): 100.

Phialoconidiophora guggenheimia M. Moore & F.P. Almeida, Annals of the Missouri Botanical Garden
23 (1936): 547.

Rhinocladiella compacta Carrion ex de Hoog, Studies in Mycology 15 (1977): 98.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Eurotiomycetes
Unterklasse: Chaetothyriomycetidae
Ordnung: Chaetothyriales

Familie: Herpotrichiellaceae
Gattung: Fonsecaea

(Systematik und Synonyme nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).
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Koloniemorphologie

Kimmig: anliegende, iiberwiegend emers, moderat wachsende Kolonien mit einem
Durchmesser von etwa 30 mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien dunkel graubraun,
samtig, mit zottig filzigem, erhabenem Koloniezentrum; dltere Kolonien schwarz braun,
mit samtiger Oberfliche und erhabenem, filzig pudrigem Zentrum; Kolonieriickseite

schwarzbraun bis schwarz.

SGA: anliegende bis submerse, moderat wachsende Kolonien mit einem Durchmesser
von ca. 30 mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien grauoliv, mit zottig filzigem, erha-
benem Koloniezentrum und olivschwarzer, submerser Randzone; éltere Kolonien oliv-
schwarzbraun, anliegend, mit submerser Randzone, samtig haariger Oberfliche und
erhabenem, hell graubraunem, filzigem Zentrum; Kolonieriickseite olivschwarz bis

schwarzbraun.

OA: erhabene, moderat wachsende Kolonien mit einem Durchmesser von etwa 35 mm
nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien hell graubraun mit filzig haariger Oberflachentex-
tur; éltere Kolonien dunkler gefarbt mit grau-olivbrauner, submerser Randzone, zottig

filziger Oberfldche und erhabenem Zentrum; Kolonieriickseite schwarzoliv bis schwarz.

MYP: erhabene, moderat wachsende Kolonien mit einem Durchmesser von etwa 35
mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien graubraun mit filzig haariger Textur; &ltere
Kolonien dunkler gefdrbt mit olivbraunschwarzer, submerser Randzone, zottig filziger

Oberflache und erhabenem Zentrum; Kolonieriickseite schwarzoliv bis schwarz.

Mikromorphologie

Hyphen hell olivfarben bis olivbraun, septiert, bis 3 um breit, gelegentlich mit warziger
Ornamentierung; konidiogene Zellen terminal und vereinzelt interkalar an unverzweig-
ten bis schwach verzweigten Konidiophoren mit polyblastischer Konidiogenese; Ko-
nidiophore 2-3 (4) um breit und 15-30 (40) um lang; konidiogene Zellen zylindrisch bis
oval, mit deutlichen Dentikeln, (5) 6-10 (12) x 2,5-3,5 um; Konidien in kurzen Ketten,
subhyalin bis hell olivbraun, rund bis tropfenférmig, glatt, mit basalem Stumpf, (2) 3-5
(6) x (1) 1,5-2,5 (3) um; Phialiden mit ovaler bis rundlicher Basis und deutlicher, trich-
ter-formiger Collarette (Phialophora-Synanamorph), dunkel olivbraun, (4,5) 5,5-8,0 x
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2,5-3,5 um, iiberwiegend einzeln oder in kleinen, lokalen Gruppen in élteren Kulturen

(> 3 Monate); hefe-artige Zellen gelegentlich vorhanden.

Pathogenitiit und Okologie

BSL-2; Fonsecaea pedrosoi ist als einer der Haupterreger von chronischen Chro-
moblastomykosen in feucht-tropischen Regionen, mit einem Hauptverbreitungsgebiet in
Stidamerika, beschrieben worden. Allerding wurden auch Fille aus gemaBigteren Brei-
ten in Nordamerika und in China, Japan und Korea dokumentiert. Infektionen erfolgen
héufig durch traumatische Implantation oder durch Besiedlung bereits bestehender Ver-
letzungen. Das natiirliche Habit dieses Pilzes ist verrottendes Holz und Erde (Al-Doory
und Parion 1974; Bonifaz et al. 2001; Calero 1946, 1948; Carrion 1950; de Hoog et al.
2014, 2000; de Hoog et al. 2004; Iwatsu et al. 1981; Kim et al. 2011a; Kondo et al.
2005; Najafzadeh et al. 2009; Surash et al. 2005; Xi et al. 2009).

Untersuchtes Material

JW049P: Hautproben von einer sonst gesunden, méannlichen Person (Alter unbekannt),
mit einer chronischen Hautmykose am Riicken. Das Material wurde am 08.01.2010 in
der Provinz Chiriqui, Panama durch Meike Piepenbring gesammelt. Der Pilz wurde am
01.02.2010 aus Probenmaterial auf Nahrmedium ohne Cycloheximid isoliert und als

JW049p1 und JW049p2 subkultiviert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)
Der Vergleich der ITS ntDNA Sequenz des Isolates JW049p1 (ITS: 1116 bp) mit Se-
quenzen aus &ffentlichen Datenbanken zeigt eine Ubereinstimmung von 99-100 Prozent

mit Sequenzen von Stimmen der Art Fonsecaea pedrosoi (Tab. 43-44).

Tabelle 43: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW049p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Fonsecaea pedrosoi (7165) 72 % 100 % (804/804) 0 HM748580
Fonsecaea pedrosoi (RO1) 61 % 100 % (688/688) 0 KC493373
Fonsecaea pedrosoi (R05) 61 % 100 % (680/680) 0 KC493374
Fonsecaea pedrosoi (CBS 253.49) 45 % 100 % (511/511) 0 AY366921
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Tabelle 44: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW049p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Fonsecaea pedrosoi (7165) 72 % 100 % (804/804) 0 HM748580
Fonsecaea pedrosoi (R05) 62 % 100 % (680/680) KC493374

0
Fonsecaea pedrosoi (CBS 129306) 87,5 % 99,7 % (974/977) 0 --
Fonsecaea pedrosoi (CBS 125480) 86,7 % 99,7 % (965/968) 0

Diskussion

Die Bestimmung des Isolates JW049p1 als Fonsecaea pedrosoi basierten auf morpho-
logischen und molekularen Daten (ITS ntDNA Sequenz). So entsprachen die untersuch-
ten morphologischen Strukturen der Beschreibung von F. pedrosoi in der Literatur (de
Hoog et al. 2000, 2014), wobei die gemessenen GroBen der Konidien eine groere Vari-
anz als die in der Literatur angegebenen Werte aufwiesen (de Hoog et al. 2000, 2014).
Der Vergleich der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW049p1 zeigte eine Ubereinstim-
mung von 99 - 100 Prozent mit Sequenzen verschiedener Stimme der Art F. pedrosoi
(Tab. 43-44) und unterstiitzt so die morphologische Bestimmung des Isolates.

F. pedrosoi ist als Haupterreger von Chromoblastomykosen in Lateinamerika dokumen-
tiert worden und wurde als alleiniger Pilz aus der Lision isoliert. Histologische Unter-
suchungen von Probenmaterial enthielten dunkel gefdarbte Hyphen und bestdtigten so F.

pedrosoi als den Verursacher der Lision (Gupta et al. 2001; Summerbell et al. 2005).
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Abbildung 44: Kulturen von Fonsecaea pedrosoi (JW049p1) auf verschiedenen Néihrmedien. A:
Kimmig-Agar (14 d), B: SGA (7 d), C: SGA (14 d), D: MYP (14 d), E: OA (10 d), F: OA (21 d). Ein

Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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Abbildung 45: Mikromorphologische Strukturen von Fonsecaea pedrosoi (JW049pl). A: Konidio-
phor mit Ramokonidien. B: Konidiophor und einzelne Phialide (Pfeil). C: Konidien in Ketten. D:
Konidiogene Zelle mit deutlichen Dentikeln. E: Einfach verzweigte Konidiophore. F: Phialide

(Pfeil). Mafistab = 20 pm.
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Abbildung 46: Fonsecaea pedrosoi (JW049p1). A: Konidiogene Zellen mit Konidien. B: Phialiden
(Phialophora-Synanamorph). C: Konidien und Ramokonidien. D: Hefe-artige Zellen. Mafistab = 10

pm.
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Knufia Hutchison & Unter.

Knufia cryptophialidica gen. et sp. nov., a dematiaceous hyphomycete isolated from

black galls of trembling aspen (Populus tremuloides). Mycologia 87 (1995): 902-908.

Typus: Knufia cryptophialidica L.J. Hutchison & Unter.

Teleomorph: unbekannt.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Eurotiomycetes
Unterklasse: Chaetothyriomycetidae
Ordnung: Chaetothyriales

Familie: Trichomeriaceae

(Systematik nach de Hubka et al. 2014, IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Die Gattung Knufia wurde von Hutchison und Untereiner (1995) als monotypische Gat-
tung basierend auf der aus Gallen von Zitterpapeln isolierten Art Knufia cryptophialidi-
ca beschrieben (Hutchison et al. 1995). Phylogenetische Analysen der Gattung Knufia
und weiterer assoziierter Gattungen bzw. Arten wurden von Gueidan et al. (2008), He et
al. (2013), Réblova et al. (2013), Untereiner et al. (2011) und eine Revision der Gattung
anhand molekularer und morphologischer Daten von Tsuneda et al. (2011) durchgefiihrt
(Abbott 1927; Gueidan et al. 2008; He et al. 2013; Réblova et al. 2013; Tsuneda et al.
2011; Untereiner et al. 2011). Die Gattung Knufia beinhaltet aktuell acht akzeptierte
Arten (Crous et al. 2013; He et al. 2013) und 12 (IndexFungorum und MycoBank:

Stand 2014) assoziierte Namen.

Mikromorphologie
Bildung von samtigen bis filzigen, langsam und begrenzt wachsenden, grauen, schwarz-
olivbraunen bis schwarzbraunen oder schwarzen Kolonien (de Hoog et al. 2014; He et

al. 2013; Tsuneda et al. 2011).

Mikromorphologie

Arten der Gattung Knufia sind durch dunkel pigmentierte, braune bis braunschwarze,
pseudomeristematische Zellgebilde, Endokonidien und thallische, Chlamydosporen-
artige Konidien, die durch den Zerfall von Hyphenzellen gebildet werden, charakteri-

siert (Tsuneda et al. 2011).
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Pathogenitit und Okologie

BSL-1 bis BSL-2; Arten der Gattung Knufia sind saprotrophe und extremophile Orga-
nismen mit einem breiten 6kologischem Spektrum und wurden von den unterschied-
lichsten Substraten, wie Felsoberflichen, Flechten, Holz verschiedener Baumarten, aus
Schildldusen oder von Hautmykosen isoliert (Bogomolova und Minter 2003; de Hoog et
al. 2014; Gueidan et al. 2008; Hallmann et al. 2011; He et al. 2013; Hutchison et al.
1995; Li und Chen 2010; Li et al. 2008; Onofri et al. 2013; Ruibal et al. 2008; Sterflin-
ger et al. 1997).

Isolate

Es wurde ein Stamm (JWO080p1) isoliert, der morphologisch und molekular Ahnlichkei-
ten mit der Gattung Knufia aufweist (Tab. 9-10). Das Isolat wurde basierend auf mor-
phologischen Merkmalen unter Verwendung der Angaben in der Literatur (Crous et al.
2013; He et al. 2013; de Hoog et al. 2014) und molekularen Daten (nrDNA Sequenzen)
klassifiziert.

of. Knufia sp. JWO080p1) Abb. 49-51

Teleomorph-Stadium: unbekannt.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Eurotiomycetes

Unterklasse: Chaetothyriomycetidae

Ordnung: Chaetothyriales

Familie: Trichomeriaceae

Gattung: Knufia

(Systematik basierend auf eigenen molekularen und phylogenetischen Daten, nach Hubka et al. 2014,

IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie

Kimmig: erhabene, iiberwiegend emers, mehr oder weniger begrenzt und sehr langsam
wachsende Kolonien mit einem Durchmesser von ca. 5 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolo-
nien dunkel grauolivbraun bis anthrazitfarben, samtig, Knopf-artig bis kissenformig

erhaben, mit einer flachen und anliegenden Randzone; Kolonien mit zunehmendem
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Alter (> 3 Monate) schwarz pigmentiert, oft kahl, mit einer trockenen und briichig-
festen Konsistenz und gelegentlich mit einem eingesenktem Koloniezentrum; Kolonie-

riickseite schwarzolivbraun.

SGA: erhabene, tiberwiegend emers, sehr langsam wachsende Kolonien mit einem
Durchmesser von etwa 5 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien hell grau-olivbraun bis
anthrazit-farben, samtig, Knopf-artig erhaben und gelegentlich eingefaltet, mit einer
olivschwarz gefarbten, anliegenden Randzone; altere Kolonien meist dunkler gefarbt,
dunkel schwarzbraun bis schwarz, samtig oder kahl, mit einer trockenen und briichig-

festen Konsistenz; Kolonieriickseite schwarzolivbraun bis olivschwarz.

OA: erhabene, emers und submers, langsam wachsende Kolonien mit einem Durchmes-
ser von ca. 5-7 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien schwarzolivbraun bis schwarz, fest,
mit hellgrauem, wollig filzigem Luftmyzel und einer anliegenden Randzone; éltere Ko-
lonien mit verstirktem submersem Wachstum, anliegend und glatt, mit einem erhabe-
nem und hellgrauem Luftmyzel bedecktem Zentrum und einer submersen Randzone;

Kolonieriickseite schwarz.

MYP: erhabene, liberwiegend emers, sehr langsam wachsende Kolonien mit einem
Durchmesser von 2-5 mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien hell graubraunoliv, sam-
tig, Knopf-artig erhaben und mit einer anliegenden, glatten Randzone; éltere Kolonien
schwarzbraun bis schwarz, kahl, fein samtig oder mit hell grauem, wollig filzigem
Luftmyzel, deutlich erhaben und mit einer anliegenden Randzone; Kolonieriickseite

schwarzoliv bis schwarz.

Mikromorphologie

Hyphen hell braun bis dunkel braun, septiert, 2-6 um breit, Ubergang zu Ketten aus
torulaten Zellen bis zu pseudomeristematischen Strukturen aus mehrfach transversal
und longitudinal septierten, geschwollenen Zellen mit verdickten Wénden, Zellgrofle

variabel, (4) 5-20 (25) um im Durchmesser.

Pathogenitit und Okologie
BSL-2 (unbekannt); Arten der Gattung Knufia wurden von unterschiedlichen Substra-

ten, wie Felsoberflichen, Holz verschiedener Baumarten, aus Schildldusen, Flechten
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oder von Hautldsionen isoliert und sind saprotrophe und extremophile Organismen mit
einem breiten dkologischen Spektrum und einer weltweiten Verbreitung (Bogomolova
und Minter 2003; de Hoog et al. 2014; Gueidan et al. 2008; Hallmann et al. 2011; He et
al. 2013; Hutchison et al. 1995; Li et al. 2008; Li und Chen 2010; Onofri et al. 2013;
Ruibal et al. 2008; Sterflinger et al. 1997).

Untersuchtes Material

JWO080P: Hautproben von einer sonst gesunden, mannlichen Person (35 Jahre) mit einer
Mykose der FuBsohle und einer frontalen und distalen Lésionen des groBen Zehenna-
gels des rechten Fufles, gesammelt am 28.01.2011 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Pana-
ma. Der Pilz wurde am 30.03.2011 einmal aus Probenmaterial auf Nahrmedium mit

Cycloheximid isoliert und als JW080p1 subkultiviert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der ITS und LSU nrDNA Sequenz-Daten des Isolates JW080p1 (ITS:
686bp, LSU: 581 bp) mit Sequenzen aus 6ffentlichen Datenbanken zeigt die die grofite
Ubereinstimmung mit Sequenzen von Stimmen der Arten Brycekendrickomyces aca-
ciae Crous & M.J. Wingf., Phaeococcomyces chersonesos Bogom. & Minter, Knufia
petricola (U. Wollenzien & de Hoog) Gorbushina & Gueidan, Capronia peltigerae (Fu-
ckel) D. Hawksw., Coniosporium epidermis D.M. Li, de Hoog, Saunte & X.R. Chen,
Coniosporium perforans Sterfl., Glyphium elatum (Grev.) H. Zogg, Sarcinomyces pet-
ricola U. Wollenzien & de Hoog und mit einer taxonomisch nicht bestimmten Art der

Chaetothyriales (Tab. 45-48).

Tabelle 45: BlastSearch Ergebnisse der I'TS nrDNA Sequenz des Isolates JW080p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Phaeococcomyces chersonesos (IMI 389175) 87 % 87 % (539/622) 28 AJ507323
Knufia petricola (B14) 87 % 86 % (536/620) 25 KM114551
Knufia petricola (A95) 84 % 87 % (522/602) 26 KF241847
Knufia petricola (CBS 600.93) 84% 87 % (519/599) 26 KJ651883
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Tabelle 46: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW080p1(GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Knufia perforans (CBS 885.95) 100 % 97 % (564/584) 3 FJ358237
Glyphium elatum/Knufia sp. (CBS 268.34) 100 % 96 % (563/584) 3 AF346420
Phaeococcomyces chersonesos (IMI 389175) 100 % 96 % (561/583) 2 AJ507323
Capronia peltigerae (Paul Diederich 16353) 100 % 96 % (557/582) 1 KC139703

Tabelle 47: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW080p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer

OTU (RFLP63, 85,4 % 83,9 % (500/598) 16 GU187884

unbeschriebene Art der Chaetothyriales)

Coniosporium epidermis (CBS 120353) 85,4 % 83,1 % (499/600) 21 --

Phaeococcomyces sp. (PLA4B) 87,2 % 81,9 % (498/608) 16 HM136659

Brycekendrickomyces acaciae (CBS 124104) 85,3 % 72,8 % (433/594) 14 FJ839641

Tabelle 48: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW080p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Coniosporium perforans (CBS 885.95) 99 % 96,6 % (562/582) 3 --
Glyphium elatum/Knufia sp. (CBS 268.34) 99 % 96,4 % (563/584) 3 AF346420
Sarcinomyces petricola (CBS 726.95) 100 % 96,2 % (561/583) 2 --
Phaeococcomyces chersonesos (IMI 389175) 100 % 96,2 % (561/583) 2 AJ507323
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Tabelle 49: Molekulare Distanzen basierend auf der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW080p1

und Arten der Gattungen Bradymyces, Knufia und Trichomerium (Trichomeriaceae). Die Analyse

beruht auf einem finalen Datensatz von 426 informativen Positionen, alle Bereiche mit Liicken oder

fehlenden Daten wurden entfernt. Die Anzahl von Basensubstitutionen pro Position wurde mit

MEGAG6 unter Verwendung des Kimura 2-Parameter Models ermittelt (Kimura 1980; Tamura et

al. 2013).

Molekulare Distanzen (Substitutionen pro Position)

Art (Stamm)

2.

3.

4.

5.

6.

7.

8.

9.

10.

11.

12.

13.

1. TW080pl1

2. Trichomerium
deniqulatum
(MFLUCCI10-
0884)

0,23

3. Trichomerium
foliicola
(MFLUCCI10-
0078)

0,26

0,04

4. Trichomerium
gleosporum
(MFLUCCI10-
0087)

0,26

0,04

0,00

5. Knufia petricola
(IMI 389175)

0,14

0,13

0,17

0,17

6. Knufia petricola
(CBS 726.95)

0,13

0,13

0,17

0,17

0,00

7. Knufia peltigerae
(UAMH 11090)

0,16

0,16

0,20

0,20

0,03

0,03

8. Knufia crypto-
phialidica (DAOM
216555)

0,20

0,17

0,20

0,20

0,04

0,04

0,05

9. Knufia epidermi-
dis (CCFEE 5814)

0,18

0,17

0,22

0,22

0,05

0,04

0,07

0,08

10. Knufia per-
forans (CBS
885.95)

0,12

0,15

0,19

0,19

0,02

0,02

0,04

0,06

0,05

11. Knufia en-
dospora (UAMH
10396)

0,20

0,18

0,22

0,22

0,04

0,04

0,05

0,00

0,08

0,06

12. Knufia aspidi-
otus (BJO1A17)

0,20

0,16

0,20

0,20

0,06

0,06

0,06

0,07

0,11

0,07

0,07
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Molekulare Distanzen (Substitutionen pro Position)

Art (Stamm) 1. 2. 3. 4. 5. 6. 7. 8. 9. 10. | 11. | 12. | 13.

13. Bradymyces 032 | 025 | 029 | 029 | 0,18 | 0,18 | 0,18 | 020 | 023 | 0.18 | 0,19 | 0,17

oncorhynchi (CCF
4369)

14. Bradymyces 0,34 | 025 | 030 | 0,30 | 0,18 | 0,18 | 0,17 | 0,19 | 024 | 0,19 | 0,21 | 0,18 | 0,03

alpinus (CCFEE
5478)

Phylogenetische Analysen

Zur Unterstiitzung der morphologischen Bestimmung des Isolates JWO080p1 wurden
phylogenetische Analysen basierend auf ITS ntDNA Sequenzen und kombinierten ITS
und LSU nrDNA Sequenzdaten von Arten der Gattungen Knufia und Bradymyces sowie
weiterer genetisch assoziierter Arten der Trichomeriaceae und verschiedener Sequenzen
von Stimmen der Herpotrichiellaceae unter Verwendung von Endococcus fusigera
(Dothideomycetes) als AuBengruppe (Tab. 280) durchgefiihrt. Die phylogenetische
Analyse basierend auf kombinierten Sequenzdaten der ITS und LSU nrDNA resultierte
in einem, in zwei den Familien Trichomeriaceae bzw. Herpotrichiellaceae entsprechen-
de Hauptgruppen untergliederten Stammbaum (Abb. 47). Die aus Sequenzen von Isola-
ten der Trichomeriaceae bestehende Gruppe wurde in eine die Sequenzen von Isolaten
der Gattung Knufia enthaltende Untergruppe und drei weitere den Gattungen Bradymy-
ces, Hyalocladosporiella und der Sequenz des Stammes JW080p1 entsprechende sepa-
raten Clades untergliedert. Die den Herpotrichiellaceae entsprechende Gruppe wurde
aus einer weiteren Untergruppe und zwei separaten Clades gebildet (Abb. 47). Die Un-
tergruppe beinhaltet die Sequenzen der im Rahmen der Analyse verwendeten Arten der
Gattungen Cladophialophora, Phialophora und Exophiala. Die Sequenzen der Arten C.
australiensis, C. potulentorum und Phialophora verrucosa wurden innerhalb dieser
Gruppe ein einem gemeinsamen Clade gruppiert, wahrend die ntDNA Sequenzen der
Art E. castellanii und des Isolates Exophila sp. 2H5-S0-P7-3 jeweils eigene genetische
Linien bildeten (Abb. 47). Die ntDNA Sequenzabschnitte von Isolaten der Arten Bryce-
kendrickomyces acaciae und Exophiala placitae wurden innerhalb des Stammbaums
jeweils als eine eigene, separate Linie innerhalb der Herpotrichiellaceae dargestellt

(Abb. 47).
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100 | Knufia petricola Ch49

| knufia petricola CBS 726.95

OTU ,Chaetothyriales sp.“ T261-Tm3
Knufia cryptophialidica DAOM 216565
cf. Knufia JW080p1

54 . .
Trichomeriaceae

73

90

Hyalocladosporiella tectonae CPC 23133

90

Bradymyces oncorhynchi CCF 4369

99
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Brycekendrickomyces acaciae CBS 124104

Exophiala sp. 2H5-S0-P7-3
Herpotrichiellaceae
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Phialophora verrucosa IFM 51934
Cladophialophora potulentorum CBS 114772
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(Dothidiomycetes)
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Abbildung 47: Phylogenetischer Stammbaum basierend auf kombinierten ITS und LSU nrDNA
Sequenzdaten, des Isolates JWO080p1, ausgewihlter Vertreter der Gattungen Knufia und Bradymy-
ces sowie weiterer genetisch assoziierter Arten der Trichomeriaceae und verschiedener Sequenzen
von Stimmen der Herpotrichiellaceae mit Endococcus fusigera (Dothideomycetes) als Aullengruppe
(Tab. 280). Die phylogenetische Analyse wurde unter Verwendung der Maximum Likelihood Me-
thode, basierend auf dem Tamura 3-Parameter Model in MEGA6 durchgefiihrt (Tamura 1992;
Tamura et al. 2013). Der initiale Stammbaum fiir die heuristische Analyse wurde unter Anwen-
dung der Neighbor-Joining Methode, basierend auf einer Matrix paarweiser Distanzen unter Ver-
wendung des Maximum Composite Likelihood Ansatzes ermittelt. Der Datensatz bestand aus 15
Nukleotid-Sequenzen mit insgesamt 984 informativen Positionen. Fiir die Modellierung der evolu-
tioniiren Raten zwischen unterschiedlichen Positionen wurde eine diskrete Gamma-Verteilung (+G,
Parameter = 0,6930) verwendet, wobei die Mdoglichkeit der Existenz evolutionér invariabler Basen-
Positionen mit in die Berechnungen aufgenommen wurde (+1, 47,3795 %). Der Stammbaum mit
der hochsten log Likelihood (-4663,8588) wurde dargestellt und die Prozentzahl iibereinstimmen-
der Cluster, der im Rahmen der heuristischen Analyse erzeugten Bidume, wurden an den entspre-
chenden Knoten angegeben. Der Stammbaum wurde im Maflstab entsprechend der Substitutionen
pro Position dargestellt, wobei die Astlingen der Anzahl der Substitutionen pro Position entspre-

chen. (Tamura 1992; Tamura et al. 2013).

Der in phylogenetischen Analysen basierend auf ITS ntDNA Sequenzdaten des Isolates
JWO080p1 und Stammen von Arten der Gattungen Bradymyces, Knufia und Trichomeri-
um unter Verwendung einer Sequenz der Art Hyalocladosporiella tectonae als Aullen-
gruppe (Tab. 280) generierte Stammbaum zeigt eine Gliederung in drei, den Gattungen
Bradymyces, Knufia und Trichomerium entsprechenden Hauptgruppen (Abb. 48). Die

aus den DNA Sequenzen der Isolate der Gattungen Bradymyces und Trichomerium be-
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stehenden Gruppen zeigten eine gute Unterstiitzung, wihrend die Gruppe der Sequen-
zen von Arten der Gattung Knufia eine polyphyletische Struktur und nur eine geringe
Unterstiitzung zeigte. Die Sequenz des Stammes JWO080pl bildete innerhalb des
Stammbaums eine separate mit den Gattungen Knufia und Trichomerium assoziierte
Line (Abb. 48). Die in phylogenetischen Analysen basierend auf ITS und LSU nrDNA
Sequenzdaten generierten Stammbéaume zeigten die genetische Verwandtschaft des Iso-
lates JW080p1 mit der Gattung Knufia und die Zugehorigkeit des Stammes zu den
Trichomeriaceae (Abb. 47, 48).

Knufia petricola IM1 389175
| Knufia petricola CBS 726.95
Knufia epidermis CCFEE 5814
Knufia perforans CBS 885.95 Knufia
Knufia cryptophialidica DAOM 216555
L 9 L Knufia endospora UAMH 10396

Knufia peltigerae UAMH 11090
Knufia aspidiotus BJO1A17
cf. Knufia JW080p1
r Trichomerium deniqulatum MFLUCC10-0884
100 Trichomerium foliicola MLUCC10-0078 Trichomerium
= 100 | Trichomerium geosporum MFLUCC10-0087

[ Bradymyces alpinus CCFEE 5478
100 L— Bradymyces oncorhynchi CCF 4369

Hyalocladosporiella tectonae CPC 23133

91

52

Bradymyces

—
0.02

Abbildung 48: Phylogenetischer Stammbaum basierend auf ITS nrDNA Sequenzdaten des Isolates
JW080p1 und Stimmen verschiedener Arten der Gattungen Bradymyces, Knufia, Hyalocladospori-
ella tectonae und Trichomerium (Trichomeriaceae) (Tab. 280). Die phylogenetische Analyse wurde
unter Verwendung der Maximum Likelihood Methode basierend auf dem Kimura 2-Parameter
Model in MEGAG6 durchgefiihrt (Kimura 1980; Tamura et al. 2013). Der initiale Stammbaum fiir
die heuristische Analyse wurde unter Anwendung der Minimum Evolution Methode (Rzhetsky und
Nei 1992) basierend auf dem Kimura 2-Parameter Modell ermittelt, wobei die Berechnung der
evolutioniren Raten zwischen den einzelnen Positionen basierend auf einer Gamma-Verteilung
(+G, Parameter = 0,2734) erfolgte. Der verwendete Datensatz bestand aus 15 Nukleotid-Sequenzen,
mit insgesamt 426 informativen Positionen. Eine diskrete Gamma-Verteilung (+G, Parameter =
0,2348) wurde fiir die Modellierung evolutioniirer Raten nicht iibereinstimmender Positionen ver-
wendet. Der Stammbaum mit der hochsten log Likelihood (-1692,8782) wurde dargestellt und die
Prozentzahl iibereinstimmender Cluster der im Rahmen der heuristischen Analyse erzeugten
Biume wurden an den entsprechenden Knoten mit angegeben. Der Stammbaum wurde im Maf3-
stab entsprechend der Substitutionen pro Position dargestellt, wobei die Astliingen der Anzahl der
Substitutionen pro Position entsprechen. (Kimura 1980; Tamura et al. 2013; Rzhetsky und Nei
1992).
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Diskussion

Die Gruppierung des Isolates JW080p1 mit Arten der Gattung Knufia beruht auf dem
Vergleich der ITS und LSU nrDNA Sequenzen mit Referenzsequenzen aus 6ffentlichen
Datenbanken, morphologischen Merkmalen und phylogenetischen Analysen basierend
auf der ITS ntDNA-Sequenz und kombinierten Sequenzdaten der ITS und LSU nrDNA
(Abb. 47-48). So bildete das Isolat JW080p1 langsam wachsende Kolonien und dunkel
pigmentierte Hyphen mit geschwollenen Hyphenzellen und pseudomeristematische
Zellklumpen, wie sie typisch fiir die Gattung Knufia und andere Gattungen innerhalb
der Formgruppe der schwarzen Hefen sind (de Hoog et al. 1999; Hubka et al. 2014;
Hutchison et al. 1995; Sterflinger et al. 1999; Tsuneda et al. 2011). Auf Grund der ge-
ringen morphologischen Varianz dieser meristematischen Ascomyceten konnen die
meisten assoziierten Gattungen und Arten nur durch die Analyse von DNA Sequenzda-
ten sicher taxonomisch charakterisiert werden (Sterflinger et al. 1999; Tsuneda et al.
2011), wobei die Sequenzen der LSU und ITS Region der ribosomalen DNA eine aus-
reichende Varianz besitzen, um eine taxonomische Klassifizierung bis auf Artebene zu
ermoglichen (He et al. 2013; Selbmann et al. 2014).

Der Vergleich der ITS und LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW080p1 mit Sequenzen
aus Offentlichen Datenbanken zeigte die groBte Ubereinstimmung der untersuchten
DNA-Regionen mit Sequenzen der Arten Brycekendrickomyces acaciae, Phaeococco-
myces chersonesos, Knufia petricola, Capronia peltigerae, Coniosporium epidermis,
Coniosporium perforans, Glyphium elatum, Sarcinomyces petricola und mit einer taxo-
nomisch nicht bestimmten Art der Chaetothyriales (Tab. 45-48). P. chersonesos und S.
petricola wurden von Tsuneda et al. (2011) mit Knufia petricola synonymisiert und
Coniosporium epidermis, C. perforans und Capronia peltigerae wurden basierend auf
molekularen Daten in die Gattung Knufia aufgenommen (Réblova et al. 2013; Tsuneda
et al. 2011). Brycekendrickomyces acaciae ist eine molekular verwandte Art innerhalb
der Chaetothyriales und unterscheidet sich durch die Bildung differenzierter Konidio-
phore von dem Isolat JW080p1, der Gattung Knufia und weiteren assoziierten Gattun-
gen (Crous et al. 2009a). Das als Glyphium elatum klassifizierte Isolat CBS 268.34 stellt
sehr wahrscheinlich einen falsch identifizierten Stamm dar und wurde von Gueidan et
al. (2008) und Tsuneda et al. (2011) als Coniosporium sp. klassifiziert. Die Uberein-
stimmung der Sequenzen des Isolates JW080p1 von 83 bis 87 Prozent (ITS nrDNA)
bzw. 96 bis 97 Prozent (LSU nrDNA) mit den in den Datenbanken vorhandenen Se-
quenzen der Arten der Gattung Knufia und die Analyse der ITS ntDNA Region ausge-
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wihlter Arten der Trichomeriaceae mit MEGA 6 (Tab. 49) zeigte die molekulare Ver-
wandtschaft des Isolates JW080p1 mit der Gattung Knufia und der Familie Trichomeri-
aceae, ermoglichte aber auf Grund der groBen Unterschiede der DNA Sequenzen keine
eindeutige taxonomische Klassifizierung des Isolates.

In phylogenetischen Analysen basierend auf kombinierten Sequenzdaten der ITS und
LSU nrDNA verschiedener Gattungen der Herpotrichiellaceae und Trichomeriaceae,
wurden die Sequenzen des Isolates JW080p1 und der Typus-Art der mit Knufia mor-
phologisch und molekular nah verwandten Gattung Bradymyces Hubka, Réblova, Selb-
mann & M. Kolatik, Bradymyces oncorhynchi Hubka, Rehulka, Réblova & M. Kolaiik,
innerhalb der Trichomeriaceae jeweils als ein separates Schwesterclade zur Gattung
Knufia dargestellt (Abb. 47). In Analysen der entsprechenden Gruppe basierend auf ITS
nrDNA Sequenzen von Isolaten verschiedener Arten der Gattungen Knufia, Trichome-
rium und Bradymyces, wurde aus der ntDNA Sequenz des Isolates JW080p1 ebenfalls
ein eigenes, mit den Arten der Gattung Knufia assoziiertes, allerdings schlecht unter-
stiitztes Clade gebildet (Abb. 48). Der grofe Unterschied der untersuchten DNA-
Regionen des Isolates JW080p1 mit Sequenzen aus offentlichen Datenbanken und die
basale Position des Stammes JW080p1 in phylogenetischen Analysen legen nahe, dass
es sich bei dem Isolat um eine mit der Gattung Knufia assoziierte, bisher nicht beschrie-
bene Gattung innerhalb der Trichomeriaceae handelt. Fiir eine abschlieBende taxonomi-
sche Bewertung des Stammes JW080p1 miisste ein Vergleich morphologischer Struktu-
ren und eine Analyse verschiedener Genregionen der Arten der Gattungen Knufia,
Bradymyces und weiterer assoziierter Gattungen durchgefiihrt werden. Da das im Rah-
men der vorliegenden Arbeit nicht moglich war wurde das Isolat vorldufig als cf. Knufia
sp. bezeichnet.

Aus dem gesammeltem Probenmaterial der Lision JWO80P konnten neben cf. Knufia
sp. (JWO080pl) drei weitere Pilzstimme verschiedener Hyphomyceten (JWO080p2,
JWO080p4, JIW080pS) und ein Stamm der Gattung Aspergillus (JW080p3) isoliert wer-
den. Allerdings konnte auf Grund einer Kontamination dieser Stimme mit einer Art der
Gattung Fusarium keine erfolgreich Subkultivierung und taxonomische Klassifizierung
der entsprechenden Isolate durchgefiihrt werden. Fiir eine abschlieBende Beurteilung
der Mykose und des pathogenen Potenzials des Stammes JWO080pl wire eine weitere
Probennahmen von der entsprechenden Lisionen und weitere Versuche notig (Gupta et

al. 2001; Summerbell et al. 2005).
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Abbildung 49: Kulturen von cf. Knufia sp. (JW080p1) auf verschiedenen Nihrmedien. A: Kimmig-
Agar (14 d). B: SGA (7 d). C: SGA (14 d). D: MYP (14 d). E: OA (10 d). F: OA (21 d). Ein Quadrat
entspricht 0,25 cm?.
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Abbildung 50: Mikromorphologische Strukturen von cf. Knufia sp. (JW080p1). A-C: Hyphenzellen

in unterschiedlichen Stadien. B: Geschwollene Zellen mit longitudinalen und transversalen Septen.
C: Torulate Hyphen. D-F: Elemente pseudomeristematischer Zellgebilde. D: Einzelne,
geschwollene Hypenzellen. E, F: Deutlich pseudomeristematische Hyphengebilde. A: Maf3stab = 50
pm. B, C, E: Mafistab =20 pm. D, F: Mafistab = 30 pm.
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Abbildung 51: cf. Knufia sp. (JW080p1). A: Torulate Hyphen und einzelne Hyphenelemente. B:

Pseudo-meristematische Zellstrukturen. Mafistab =10 pm.
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Eurotiales G.W. Martin ex Benny & Kimbr.

A synopsis of the orders and families of Plectomycetes with keys to genera. Mycotaxon.

12 (1980): 1-91.

Es wurden insgesamt 15 Stimme aus 13 verschiedenen Proben isoliert, die innerhalb
der Eurotiales der Familie Aspergillaceae Link und den Gattungen Aspergillus P. Mi-

cheli ex Haller ex Fr. und Penicillium Link zugeordnet wurden (Tab. 10).

Aspergillus P. Micheli ex Haller ex Fr.

Historia stirpium indigenarum Helvetiae inchoata (1768): 1-250.

Fr., Syst. Mycol. 3 (1832): 383.

Typus: Aspergillus glaucus (L.) Link

Teleomorph-Stadium: Insgesamt sind neun verschiedene teleomorphe Gattungen mit einem zugehdrigen
Aspergillus-Stadium innerhalb der Aspergillaceae beschrieben worden: Eurotium Link: Fr., Chaetosarto-
rya Subram., Emericella Berk., Fennellia B.J. Wiley & E.G. Simmons, Neosartorya Malloch & Cain,
Petromyces Malloch & Cain, Sclerocleista Subram. Stilbothamnium Henn., Neopetromyces Frisvad &
Samson und Neocarpenteles Udagawa & Uchiy (Samson et al. 2014). Fiir detaillierte Angaben siche
Malloch und Cain (1972; 1973), Samson et al. (2014), Seifert et al. (2011) und Subramaniam (1972).
Allerdings wurde von der ,,Internationalen Kommission fiir Penicillium und Aspergillus* (ICPA) im Jahr
2014 beschlossen die Gattung Aspergillus, anstatt in kleinere Gattungen aufzuspalten, zu konservieren
und somit alle assoziierten teleomorphen Stadien als Synonyme der Gattung Aspergillus zu betrachten

(Samson et al. 2014).

Synonyme

Acmosporium Corda, Icones fungorum hucusque cognitorum 3 (1839): 11.
Alliospora Pim, J. Bot., London 21 (1883): 234.

Aspergillus P. Micheli, Nova Plantarum Genera (1729): 212, T. 92.

Basidiella Cooke, Grevillea 6 (1878): 118.

Briarea Corda, Deutschlands Flora, Abt. I1I. Die Pilze Deutschlands 2-6 (1831): 11.
Chaetosartorya Subram., Curr. Sci. 41 (1972): 761.

Cladaspergillus Ritgen, Schr. Marb. Ges. 2 (1831): 89.

Dichotomomyces Saito ex D.B. Scott, Trans. Brit. Mycol. Soc. 55 (1970): 313.
Emericella Berk., Introduction to Cryptogamic Botany (1857): 340.

FEuaspergillus F. Ludw., Lehrbuch der Niederen Kryptogamen (1892): 258.
Eurotium Link, Magazin der Gesellschaft Naturforschenden Freunde Berlin 3 (1809): 31.
Fennellia B.J. Wiley & E.G. Simmons, Mycologia 65 (1973): 936.
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Gutturomyces Rivolta, Dei Parassiti Vegetali (1873): 579.

Neocarpenteles Udagawa & Uchiy., Mycoscience 43 (2002): 4.

Neopetromyces Frisvad & Samson, Stud. Mycol. 45 (2000): 204.

Neosartorya Malloch & Cain, Can. J. Bot. 50 (1973): 2620.

Petromyces Malloch & Cain, Can. J. Bot. 50 (1973): 2623.

Phialosimplex Sigler, Deanna A. Sutton, Gibas, Summerb. & Iwen, Med. Mycol. 48 (2010): 338.
Polypaecilum G. Sm., Trans. Brit. Mycol. Soc. 44 (1961): 437.

Raperia Subram. & Rajendran, Kavaka 3 (1976): 133.

Rhodocephalus Corda, Icones fungorum hucusque cognitorum 1 (1837): 21.

Rhopalocystis Grove, J. Econ. Biol. 6 (1911): 40.

Sceptromyces Corda, Deutschlands Flora, Abt. III. Die Pilze Deutschlands 3-11 (1831): 7.
Stilbothamnium Henn., Botanische Jahrbiicher fiir Systematik Pflanzengeschichte und Pflanzengeogra-

phie 23 (1897): 542.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Eurotiomycetes

Unterklasse: Eurotiomycetidae

Ordnung: Eurotiales

Familie: Aspergillaceae (Trichocomaceae)

(Synonyme und Systematik nach Samson et al. 2014, Domsch et al. 2007, IndexFungorum und
MycoBank: Stand 2014).

Der Name Aspergillus wurde von Micheli (1729) eingefiihrt, die Gattung durch Haller
(1768) validiert und von Fries (1832) sanktioniert, wobei die taxonomische Klassifizie-
rung der Gattung auf der Typusart Aspergillus glaucus basiert (Samson et al. 2014; Sei-
fert et al. 2011). Die Gattung Aspergillus beinhaltet aktuell etwa 250 akzeptierte Arten
(Samson et al. 2014; Seifert et al. 2011) und 771 (MycoBank; Stand 2014) bzw. 941
(IndexFungorum: Stand 2014) assoziierte Namen und wurde basierend auf morphologi-
schen und molekularen Daten in verschiedene Sektionen und Artgruppen unterteilt

(Houbraken et al. 2014; Hubka et al. 2015; Peterson 2008; Raper und Fennell 1965).

Koloniemorphologie

Bildung von primér wattigen, wolligen bis wachsig-festen, in der Regel rasch wachsen-
den, weilen, cremefarbenen oder hellbraunen bis hellgrauen Kolonien. Mit einsetzender
Sporenbildung, erfolgt der Ubergang zu einer pudrigen Kolonietextur und weiBer,
schwarzer, gelblicher, grauer oder griinlicher Koloniefarbe (de Hoog et al. 2014;

Domsch et al. 2007; Samson et al. 2014; Seifert et al. 2011).
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Mikromorphologie

Arten der Gattung Aspergillus sind durch aufrechte, unverzweigte, haufig apikal ge-
schwollene (Vesikel) Konidiophore ohne basales Septum charakterisiert, wobei der
nicht vom Konidiophor durch Septen abgetrennte Teil der Tragehyphe als Fullzelle be-
zeichnet wird. Bei Konidiophoren einiger Arten konnen die entsprechenden Merkmale
reduziert sein, so dass keine Fullzelle oder Vesikel gebildet werden, oder die Konidio-
phore aus einzelnen konidiogenen Zellen, mit einem oder mehreren konidiogenen Loci
bestehen. Konidiogene Zellen (Phialiden) werden simultan, entweder direkt auf dem
Vesikel (uniseriat) oder an zusdtzlichen Zellen (Metulae) (biseriat) gebildet. Die Bil-
dung von Konidien erfolgt in trockenen Ketten, die sich zu Siulen zusammenlagern
(columnar) oder in einzelnen Ketten verbleiben (radidr). Die Konidien sind einzellig,
glatt oder ornamentiert, hyalin bis subhyalin oder pigmentiert. Zusitzlich kdnnen
Sklerotien oder Zellen mit extrem verdickten Zellwénden (Hiille-Zellen) und Ascomata
(Kleistothecien) gebildet werden. Kleistothecien haben variable Strukturen, hdufig wer-
den ihre Winde nur aus einer einzelnen Schicht eines dichten Hyphennetzwerks gebil-
det. Die Asci sind kugelférmig und enthalten meist acht Ascosporen. Ascosporen hiufig
lentikular, hyalin oder pigmentiert, mit variabler Gro3e und Ornamentierung (de Hoog

et al. 2014; Domsch et al. 2007; Samson et al. 2014; Seifert et al. 2011).

Pathogenitit und Okologie

BSL-1 und BSL-2; Arten der Gattung Aspergillus sind als opportunistische Erreger
iiberwiegend pulmonaler Mykosen, oder anderweitig mit dem Atemtrakt assoziierter
Infektionen, wie z.B. Sinusitis, und als Verursacher kutaner und subkutaner Mykosen,
ebenso wie von Onychomykosen dokumentiert worden (Antachopoulos et al. 2007;
Crassard et al. 2008; de Hoog et al. 2000, 2014; Pini et al. 2008). Verschiedene Arten
der Gattung finden Verwendung in der Biotechnologie zur Herstellung unterschiedlichs-
ter Substanzen, wie organische Sduren, Enzyme und Antibiotika oder zur fermentativen
Herstellung verschiedener Lebensmittel. Arten der Gattung Aspergillus sind ubiquitire,
saprotrophe Organismen mit einer weltweiten Verbreitung und einer erhéhten Diversitét
in klimatisch wirmeren Gebieten und wurden von den unterschiedlichsten organischen
Substraten, aus Erde, Dung und Luft isoliert (de Hoog et al. 2014; Domsch et al. 2007,
Samson et al. 2014; Seifert et al. 2011).
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Isolate

Insgesamt wurden 13 Staimme isoliert, die neun verschiedenen Arten innerhalb der Gat-
tung Aspergillus zugeordnet wurden (Tab. 9). Die Isolate wurden anhand morphologi-
scher Merkmale unter Verwendung der taxonomischen Schliissel in de Hoog et al.
(2014) und Domsch et al. (2007), sowie ntDNA Sequenzdaten als Aspergillus awamori
(JWO045p1), Aspergillus clavatus (JW066p2, IW066p4, IW069pl), Aspergillus flavus
(JWO036p1, JWO058pl1, JWO058p4, JWO061pl), Aspergillus heteromorphus (JW061p9),
Aspergillus niger (JWO058p5), Aspergillus ochraceus (JW042p4) Aspergillus sclerotio-
rum (JWO081p7) und Aspergillus versicolor (JW063p2, JIW074p6) klassifiziert (Tab.
10).

Aspergillus awamori Nakaz. Abb. 52

Rep. Govt Res. Inst. Dep. Agric., Formosa (1907): 1.

Synonyme

Aspergillus awamori var. fuscus Nakaz., Simo & A. Watan., Bull. Agric. Chem. Soc. Japan (1936): 959.
Aspergillus awamori var. minimus Nakaz., Simo & A. Watan., Bull. Agric. Chem. Soc. Japan (1936):
955.

Aspergillus awamori var. piceus Nakaz., Simo & A. Watan., Bull. Agric. Chem. Soc. Japan (1936): 956.
Aspergillus longobasidia Bainier, La Cellule 43 (1934): 227.

Aspergillus miyakoensis Nakaz., Simo & A. Watan., Bull. Agric. Chem. Soc. Japan (1936): 963.
Aspergillus niger var. awamori (Nakaz.) Al-Musallam, Revision of the black Aspergillus species (1980):
60.

Aspergillus pseudocitricus Mosseray, La Cellule 43 (1934): 228-229.

Aspergillus pseudoniger Mosseray, La Cellule 43 (1934): 203-285.

Aspergillus usamii Sakag., lizuka & M. Yamaz. ex lizuka & K. Sugiy., J. Agric. Chem. Soc. Japan
(1960): 232.

(Synonyme nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Fiir eine detaillierte morphologische Beschreibung siehe de Hoog et al. (2014).

Untersuchtes Material
JWO045P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (47 Jahre) mit
einer Nagelmykose des Daumens der rechten Hand und des grof3en und kleinen Zehen-

nagels des rechten Fulles. Die Probe wurde am 16.09.2009 in David, Provinz Chiriqui,

194



Panama gesammelt. Der Stamm wurde am 09.11.2009 aus Nagelmaterial des gro3en

Zehennagels auf Ndhrmedium mit Cycloheximid isoliert und als JW045p1 subkultiviert.

Aspergillus clavatus Desm. Abb. 52

Annales des Sciences Naturelles Botanique 2 (1834): 71.

Synonyme

Aspergillus clavatus var. clavatus Desm., Annls Sci. Nat., Bot. 2 (1834): 71.
Aspergillus clavatus var. major Torrend, Bull. Jard. bot. Etat Brux.(1914): 4.
(Synonyme nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Fiir eine detaillierte morphologische Beschreibung sieche de Hoog et al. (2014) und
Domsch et al. (2007).

Untersuchtes Material

JW066P: Hautmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (79 Jahre) mit dis-
seminierten Chromomykosen am Spann und unteren Schienbein beider Fiile und Beine;
gesammelt am 25.01.2011 in San Felix, Provinz Chiriqui, Panama. Der Pilz wurde am
28.02.2011 zweimal von Probenmaterial auf Ndhrmedium ohne Cycloheximid isoliert
und als JW066p2 und JWO066p4 subkultiviert.

JWO069P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (58 Jahre) mit
einer Nagelmykose des Daumens der rechten Hand. Die Probe wurde am 26.01.2011 in
Puerto Armuelles, Provinz Chiriqui, Panama gesammelt. Der Stamm wurde am
31.03.2011 aus Nagelmaterial auf Ndahrmedium ohne Cycloheximid isoliert und als

JW069p1 subkultiviert.

Aspergillus flavus Link Abb. 52

Observationes in ordines plantarum naturales. Dissertatio I. Mag. Gesell. naturf. Freun-

de, Berlin 3 (1809): 3-42.

Synonyme

Aspergillus effusus Tirab., Ann. Bot., Roma 7: 16 (1908)

Aspergillus effusus var. effusus Tirab., Ann. Bot., Roma 7 (1908): 16.

Aspergillus fasciculatus Bat. & H. Maia [als ,,fasciculatum‘], Mycopath. Mycol. Appl. 8 (1957): 116.
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Aspergillus flavus f. fulvus (T. Yamam.) Nehira, J. Ferment. Technol., Osaka 35 (1957): 56.

Aspergillus flavus f. globosus (Sakag. & K. Yamada) Nehira, J. Ferment. Technol., Osaka 35 (1957): 56.
Aspergillus flavus f. magnasporus (Sakag. & K. Yamada) Nehira, J. Ferment. Technol., Osaka 35
(1957): 56.

Aspergillus flavus f. maydis Cif., Boll. Soc. Bot. Ital.7 (1921): 72.

Aspergillus flavus f. microsporus (Sakag. & K. Yamada) Nehira, J. Ferment. Technol., Osaka 35 (1957):
56.

Aspergillus flavus var. asper Y. Sasaki, J. Fac. Agric., Hokkaido Imp. Univ., Sapporo 49 (1950): 143.
Aspergillus flavus var. columnaris Raper & Fennell, Seed Sci. Technol. 16 (1988): 647.

Aspergillus flavus var. flavus Link, Mag. Gesell. naturf. Freunde, Berlin 3 (1809): 14.

Aspergillus flavus var. microviridicitrinus (Costantin & Lucet) Nehira [als ,,micro-viridocitrinus®], J.
Ferment. Technol., Osaka 35 (1957): 56.

Aspergillus flavus var. oryzae (Ahlb.) Kurtzman, M.J. Smiley, Robnett & Wicklow, Mycologia 78
(1986): 957.

Aspergillus flavus var. parvisclerotigenus Mich. Saito & Tsuruta, Proc. Japanese Association of Myco-
toxicology 37 (1993): 32.

Aspergillus flavus var. proliferans Anguli, Rajam, Thirum., Rangiah & Ramamurthi, Indian J. Microbi-
ol. 5 (1965): 94.

Aspergillus flavus var. rufus Blochwitz

Aspergillus flavus var. wehmeri (Costantin & Lucet) Blochwitz

Aspergillus humus E.V. Abbott, lowa St. Coll. J. Sci. 1 (1926): 22.

Aspergillus luteus (Tiegh.) C.W. Dodge, Med. Mycol. Fungous diseases of men and other mammals
(1935): 625.

Aspergillus microviridicitrinus Costantin & Lucet, Annls Sci. Nat., Bot. 2 (1905): 158.

Aspergillus oryzae (Ahlb.) Cohn, Jber. schles. Ges. vaterl. Kultur 61 (1884): 226.

Aspergillus oryzae f. roseus Murak., Mikroskop. Feinde Waldes 143 (1971): 4.

Aspergillus oryzae f. rugosus Murak., Mikroskop. Feinde Waldes 143 (1971): 3.

Aspergillus oryzae var. basidiferus Costantin & Lucet, Annls Sci. Nat., Bot. 2 (1905): 24-26, Tab. 5.
Aspergillus oryzae var. brunneus Murak., J. Gen. Appl. Microbiol., Tokyo 17 (1971): 304.

Aspergillus oryzae var. effusus (Tirab.) Y. Ohara, Research Bulletin of the Faculty of Agriculture, Gifu
University 1 (1951): 81.

Aspergillus oryzae var. fulvus T. Yamam., Research Bulletin of the Faculty of Agriculture, Gifu Univer-
sity 35 (1957): 56.

Aspergillus oryzae var. globosus Sakag. & K. Yamada, J. Agric. Chem. Soc. Japan 20 (1944): 72.
Aspergillus oryzae var. magnasporus Sakag. & K. Yamada, J. Agric. Chem. Soc. Japan 20 (1944): 72.
Aspergillus oryzae var. microsporus Sakag. & K. Yamada, J. Agric. Chem. Soc. Japan 20 (1944): 73.
Aspergillus oryzae var. microvesiculosus Y. Ohara, J. Agric. Chem. Soc. Japan 26 (1952): 550.
Aspergillus oryzae var. oryzae (Ahlb.) Cohn, Jber. schles. Ges. vaterl. Kultur 61 (1884): 226.
Aspergillus oryzae var. pseudoflavus (Saito) Y. Ohara, Research Bulletin of the Faculty of Agriculture,
Gifu University 2 (1953): 84.
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Aspergillus oryzae var. sporoflavus Y. Ohara, Research Bulletin of the Faculty of Agriculture, Gifu
University 2 (1953): 79.

Aspergillus oryzae var. tenuis Y. Ohara, J. Agric. Chem. Soc. Japan 26 (1952): 550.

Aspergillus oryzae var. variabilis (Gasperini) Y. Ohara, Research Bulletin of the Faculty of Agriculture,
Gifu University 2: 84 (1953).

Aspergillus oryzae var. viridis Murak. [als ,,viride*], J. Gen. Appl. Microbiol., Tokyo 17: 303 (1971)
Aspergillus oryzae var. wehmeri (Costantin & Lucet) Y. Ohara, Research Bulletin of the Faculty of Ag-
riculture, Gifu University 2 (1953): 80.

Aspergillus parvisclerotigenus (Mich. Saito & Tsuruta) Frisvad & Samson, in Frisvad, Skouboe & Sam-
son, Syst. Appl. Microbiol. 28 (2005): 451.

Aspergillus pseudoflavus Saito, Centbl. Bakt. ParasitKde, Abt. II, 18 (1907): 34.

Aspergillus variabilis Gasperini

Aspergillus wehmeri Costantin & Lucet

Eurotium oryzae Ahlb., Dingler's Polytechn. J. 230 (1878): 330.

Monilia flava (Link) Pers., Mycol. eur. (Erlanga) 1 (1822): 30.

Petromyces flavus B.W. Horn, 1. Carbone & G.G. Moore, Mycologia 101 (2009): 424.

Sterigmatocystis lutea Tiegh., Bull. Soc. bot. Fr. 24 (1877): 103.

Sterigmatocystis pseudoflava (Saito) Sacc., Syll. fung. (Abellini) 22 (1913): 1260.

Sterigmatocystis variabilis (Gasperini) Sacc., Syll. fung. (Abellini) 10 (1892): 525.

(Synonyme nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Fiir eine detaillierte morphologische Beschreibung sieche de Hoog et al. (2014) und
Domsch et al. (2007).

Untersuchtes Material

JWO036P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (89
Jahre) mit einer Mykose der Haut und des gro3en Zehennagels des rechten Fulles. Die
Probe wurde am 06.09.2009 in Puerto Armuelles, Provinz Chiriqui, Panama gesammelt.
Der Stamm wurde am 09.11.2009 aus Hautproben auf Ndhrmedium ohne Cycloheximid
isoliert und als JW036p1 subkultiviert.

JWO058P: Hautproben von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (39 Jahre) mit einer
Hautmykose der Fullsohle des linken Fulles. Das Material wurde am 20.01.2011 in La
Villa de Los Santos, Provinz Los Santos, Panama gesammelt. Der Pilz wurde am
31.03.2011 aus Hautmaterial auf Ndahrmedien mit und ohne Cycloheximid isoliert und
als JW058p1 und JWO058p4 subkultiviert.

JWO061P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (35

Jahre) mit einer Tinea pedis des rechten Fulles und einer Nagelmykose des groflen Ze-

197



hennagels. Die Probe wurde am 21.01.2011 in Anton, Provinz Cocl¢, Panama gesam-
melt. Der Stamm wurde am 31.03.2011 aus Nagelmaterial auf Nahrmedium mit Cyclo-

heximid isoliert und als JW061p1 subkultiviert.

Aspergillus giganteus Wehmer Abb. 52
Die Pilzgattung Aspergillus. Mem. Soc. Phys. Hist. nat. Geneve (1901): 85.

Fiir eine detaillierte morphologische Beschreibung siehe Raper und Fennell (1965).

Untersuchtes Material

JWO059P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (65 Jahre) mit
einer Mykose der Haut und des groflen Zehennagels des rechten Fulles. Die Probe wur-
de am 20.01.2011 in La Villa de Los Santos, Provinz Los Santos, Panama gesammelt.
Der Stamm wurde am 31.03.2011 aus Nagelproben auf Ndhrmedium ohne Cyclohexi-

mid isoliert und als JW059p1 subkultiviert.

Aspergillus heteromorphus Bat. & H. Maia Abb. 52

Alguns Aspergillus contaminantes de culturas. Anais Soc. Biol. Pernambuco. 15 (1957):
181-237.

Fiir eine detaillierte morphologische Beschreibung siehe Raper und Fennell (1965).

Untersuchtes Material

JWO061P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (35
Jahre) mit einer Tinea pedis des rechten FuBBes und einer Nagelmykose des groBen Ze-
hennagels. Die Probe wurde am 21.01.2011 in Anton, Provinz Coclé, Panama gesam-
melt. Der Stamm wurde am 31.03.2011 aus Nagelmaterial auf Nahrmedium ohne Cyc-

loheximid isoliert und als JW061p9 subkultiviert.

Aspergillus niger Tiegh. Abb. 52
Description d'une nouvelle espéce d'Aspergillus: A. niger. Annals. Sci. Nat., Bot. 8
(1867): 240-244.
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Synonyme

Sterigmatocystis nigra (Tiegh.) Tiegh., Bull. Soc. Bot. Fr. 24 (1877): 102.

Aspergillopsis nigra (Tiegh.) Speg., Anales Mus. Nac. Hist. Nat. Buenos Aires 20 (1910): 435.
Rhopalocystis nigra (Tiegh.) Grove, J. Econ. Biol. 6 (1911): 41.

Aspergillus pyri W.H. English

Aspergillus fuliginosus Peck, Bull. Buffalo Soc. Nat. Sci. 1 (1873): 69.

Aspergillus cinnamomeus E. Schiemann, Publ. Z. indukt. Abstamm. u. VererbLehre (1912).
Aspergillus fuscus E. Schiemann, Publ. Z. indukt. Abstamm. u. VererbLehre (1912).
Aspergillus niger var. altipes E. Schiemann, Mutationen bei Aspergillus niger v. Tieghem. Diss. (1912).
Aspergillus schiemanni Thom (1916) in Thom & Currie, J. Agric. Res. 7 (1916): 11.
(Synonyme nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Fiir eine detaillierte morphologische Beschreibung sieche de Hoog et al. (2014) und
Domsch et al. (2007).

Untersuchtes Material

JWO058P: Hautproben von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (39 Jahre) mit einer
Hautmykose der linken FuB3sohle. Das Material wurde am 20.01.2011 in La Villa de Los
Santos, Provinz Los Santos, Panama gesammelt. Der Pilz wurde am 31.03.2011 aus
Hautmaterial auf Ndhrmedien ohne Cycloheximid isoliert und als JWO058p5 subkul-

tiviert.

Aspergillus ochraceus K. Wilh.

Beitrdge zur Kenntnis der Pilzgattung Aspergillus (1877):1-70.

Synonyme

Aspergillus alutaceus Berk. & M.A. Curtis, Grevillea 3 (1875): 108.
Aspergillus ochraceus var. microsporus Tirab., Annali Bot. 7 (1908): 14.
Sterigmatocystis japonica Aoki et al., J. Seric. Sci. Japan (1951): 273-382.
Sterigmatocystis ochracea (G. Wilh.) Tiegh. (1877).

(Synonyme nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Fir eine detaillierte morphologische Beschreibung siehe de Hoog et al. (2014) und
Domsch et al. (2007).
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Untersuchtes Material

JW042P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, minnlichen Person (41
Jahre) mit einer Mykose der Haut und des gro3en Zehennagels des rechten Fulles; ge-
sammelt am 15.09.2009 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama. Das Isolat wurde am
09.11.2009 aus Nagelmaterial auf Ndhrmedium ohne Cycloheximid isoliert und als

JWO042p4 subkultiviert.

Aspergillus sclerotiorum G.A. Huber Abb. 52

Aspergillus sclerotiorum, n. sp., and its relation to decay of apples. Phytopathology 23
(1933): 306-308.

Fiir eine detaillierte morphologische Beschreibung siehe de Hoog et al. (2014), Domsch
et al. (2007), Raper und Fennell (1965).

Untersuchtes Material

JWO081P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (62 Jahre) mit
einer Mykose des groen Zehennagels des rechten Fulles; gesammelt am 28.01.2011 in
Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama. Der Pilz wurde am 20.03.2011 aus Probenmaterial

auf Ndhrmedium ohne Cycloheximid isoliert und als JW081p7 subkultiviert.

Aspergillus cf. versicolor (Vuill.) Tirab. Abb. 52
Annali Bot. Roma 7 (1908): 9.

Basionym:

Sterigmatocystis versicolor Vill., Erreur Dét. Asp. Paras. Homme (1903): 15.

Synonyme:

Aspergillus amoenus M. Roberg, Hedwigia 70 (1931): 138.

Aspergillus lateralis (Harkn.) Peek & Solheim, Mycologia 50(6): 855 (1959)

Aspergillus lateralis (Harkn.) Peek, University of Wyoming Publ. Sci., Bot. 19 (1955): 92.

Aspergillus versicolor var. fulvus Nakaz. et al., J. Agric. Chem. Soc. Japan 88 (1932): 7.

Aspergillus versicolor var. magnus Y. Sasaki, J. Fac. Agric., Hokkaido Imp. Univ., Sapporo 49 (1950):
142.

Aspergillus versicolor var. rutilobrunneus J.N. Rai, S.C. Agarwal & J.P. Tewari, J. Indian Bot. Soc. 50

(1971): 68.
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Aspergillus versicolor var. versicolor (Vuill.) Tirab., Ann. Bot., Roma 7: 9 (1908).
Sterigmatocystis versicolor Vuill., Erreur Dét. Asp. Paras. Homme (1903): 15.
Theclospora lateralis Harkn., Bull. Calif. Acad. Sci. 1(1885): 163.

(Synonyme nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Fiir eine detaillierte morphologische Beschreibung sieche de Hoog et al. (2014), Domsch
et al. (2007), Raper und Fennell (1965).

Untersuchtes Material

JWO063P: Hautmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (77 Jahre) mit ei-
ner Mykose der Haut und des kleinen Zehennagels des linken Fulles; gesammelt am
21.01.2011 in Anton, Provinz Coclé, Panama. Der Stamm wurde am 31.03.2011 einmal
aus Hautproben auf Ndhrmedium ohne Cycloheximid isoliert und als JW063p2 subkul-
tiviert.

JWO074P: Haut- und Nagelproben von einer sonst gesunden, weiblichen Person (40 Jah-
re) mit einer Tinea pedis des rechten Fulles und einer Onychomykose des rechten, gro-
Ben Zehennagels; gesammelt am 28.01.2011 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama. Der
Pilz wurde am 31.03.2011 aus Nagelmaterial auf Ndhrmedium mit Cycloheximid iso-

liert und als JW074p6 subkultiviert.

Diskussion

Die Klassifizierung der Isolate als Aspergillus awamori (JWO045p1), Aspergillus clavat-
us (JWO066p2, IW066p4, IW069p1), Aspergillus flavus (JWO036p1, IW058pl, JW058p4,
JWO061pl), Aspergillus giganteus (JWO059p1), Aspergillus heteromorphus (JW061p9),
Aspergillus niger (JWO058p5), Aspergillus sclerotiorum (JWO081p7) und Aspergillus ver-
sicolor (JW063p2, JW074p6) basiert auf morphologischen Merkmalen, wie Kolo-
niemorphologie sowie mikromorphologischen Strukturen und wurde durch den Ver-
gleich von nrtDNA Sequenzdaten der entsprechenden Stdmme unterstiitzt (Daten nicht
angegeben).

Alle im Rahmen dieser Untersuchung in Panama isolierten Arten der Gattung Aspergil-
lus, bis auf A. giganteus und A. heteromorphus, wurden als Verursacher unterschiedli-
cher Krankheitsbilder, wie bronchialer und pulmonaler Aspergillosen, kutaner und sub-
kutaner Mykosen, sowie verschiedener systemischer und invasiver Infektionsformen
iiberwiegend bei immunsupprimierten oder anderweitig stark geschwichten Personen
beschrieben (de Hoog et al. 2014). Lediglich A. niger, A. sclerotiorum und A. versicolor

sind als Verursacher von Nagelmykosen an sonst gesunden Personen dokumentiert
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worden (de Hoog et al. 2014). Da jedoch von den entsprechenden Mykosen ebenfalls
Dermatophyten oder andere pathogene Pilzarten isoliert wurden kann bei einem Grof3-
teil der Isolate davon ausgegangen werden, dass es sich bei den Aspergillus-Stimmen
um Kontaminationen des Probenmaterials handelt. Allerdings kann eine sekundire Be-
siedlung chronischer Mykosen durch opportunistische Pilze, wie die isolierten Arten der
Gattung Aspergillus, nicht ausgeschlossen werden (Gupta et al. 2001; Gupta et al. 2012;
Hwang et al. 2012; Hilmioglu-Polat et al. 2005; Summerbell et al. 2005).

N
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Abbildung 52: Kulturen von Aspergillus spp. auf verschiedenen Nihrmedien. A: Aspergillus
awamori (JW045p1). Al: SGA (7 d). A2: CzA (5 d). B: Aspergillus clavatus (JW066p4). B1: SGA (7
d). B2: CzA (5 d). C: Aspergillus flavus (JW061p1). C1: SGA (7 d). C2: CzA (5 d). D: Aspergillus
giganteus (JW059p1). D1: SGA (7 d). D2: CzA (5 d). E: Aspergillus heteromorphus (JW061p9). Al:
SGA (7 d). A2: CzA (5 d). F: Aspergillus niger (JWO058pS). Al: SGA (7 d). A2: CzA (5 d). G: Asper-
gillus sclerotiorum (JW0481p7). G1: SGA (7 d). G2: CzA (10 d). H: Aspergillus versicolor
(JW063p2). Al: SGA (7 d). A2: CzA (5 d). Ein Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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Onygenales Cif. ex Benny & Kimbr.

A synopsis of the orders and families of Plectomycetes with keys to genera. Mycotaxon

12 (1980): 1-91.

Es wurden insgesamt 53 Stimme aus 23 verschiedenen Proben isoliert, die innerhalb
der Onygenales der Familie Arthrodermataceae Locq. ex Currah und den Gattungen

Chrysosporium Corda und Trichophyton Malmsten zugeordnet wurden (Tab. 10).

Trichophyton Malmsten
Arch. Anat. Physiol. Wiss. Med. (1848): 14.

Typus: Trichophyton tonsurans Malmsten

Teleomorph: Arthroderma Curr. (de Hoog et al. 2014, Seifert et al. 2011).

Synonyme

Achorion Remak, Diagnostische und pathogenetische Untersuchungen, in der Klinik des Herrn Geh.
Raths Dr. Schonlein (1845), B: 193.

Aleurosporia Grigoraki, C. R. Hebd. Séanc. Acad. Sci. (Paris) 179 (1924): 1425.

Arthrosporia Grigoraki, Annls Sci. Nat., Bot. 7 (1925): 414.

Bodinia M. Ota & Langeron, Annls. Parasit. Hum. Comp. 1 (1923): 329.

Chlamydoaleurosporia Grigoraki, Annls. des Sci. Nat. Bot. 7 (1925): 412.

Ectotrichophyton Castell. & Chalm., Man. Trop. Med. (London) (1919): 1002.

Ectotrichophyton subgen. Microtrichophyton Castell. & Chalm., Man. Trop. Med. (1919): 1004.
Endodermophyton Castell., Man. Trop. Med. (London) (1910): 610.

Favotrichophyton (Castell. & Chalm.) Neveu-Lem., Précis Parasitol. Hum. (Paris) (1921): 55.
Grubyella M. Ota & Langeron, Annls. Parasit. Hum. Comp. 1 (1923): 330.

Kaufmannwolfia Galgoczy & E.K. Novak, As. Orszagos Kozegészségiigyi Intézet Miikddese (1962):
225.

Keratinomyces Vanbreus., Bull. Acad. R. Sci. Belg., Cl. Sci. 38 (1952): 1075.

Langeronia Vanbreus., Annls. Parasit. Hum. Comp. 25 (1950): 506.

Lophophyton Matr. & Dassonv., Rev. Gén. Bot. (1899): 432 (b).

Megatrichophyton Neveu-Lem., Précis Parasitol. Hum., edn. 2 (Paris) (1921): 46.

Microides de Vroey [als ,,Microides“], Ann. Soc. Belg. Méd. Trop. 50 (1970): 24.

Microtrichophyton (Castell. & Chalm.) Neveu-Lem., Précis Parasitol. Hum., edn. 2 (Paris) (1921): 46.
Neotrichophyton Castell. & Chalm., Man. Trop. Med., 3rd edn (London) (1919): 1001.

Pinoyella Castell. & Chalm., Man. Trop. Med., 3rd edn. (London) (1919): 1023.

Sabouraudiella Boedijn, Mycopath. Mycol. Appl. 6 (1953): 123.
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Schoenleinium Johan-Olsen, Zentbl. Bakt. ParasitKde, Abt. I, 3 (1897): 276.
Spiralia Grigoraki, Annls. Sci. Nat. Bot. 7 (1925): 409.

Trichomyces Malmsten, Arch. Anat. Physiol. Wiss. Med. (1848): 14.
Vanbreuseghemia Balab., Mycopath. Mycol. Appl. 25 (1965): 345.

Abteilung: Ascomycota
Klasse: Eurotiomycetes
Unterklasse: Eurotiomycetidae
Ordnung: Onygenales
Familie: Arthrodermataceae

(Synonyme und Systematik nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Die Gattung Trichophyton wurde 1884 von Malmsten basierend auf der Typusart
Trichophyton tonsurans beschrieben (Ajello 1968; Seifert et al. 2011), wobei eine taxo-
nomische Revision der Gattung basierend auf morphologischen Merkmalen durch
Ajello (1968) und mehrere Teilrevisionen einzelner Arten und Artkomplexe basierend
auf morphologischen, molekularen und physiologischen Merkmalen durch Anzawa et
al. (2011), Beguin et al. (2012), Georg (1954), Griser et al. (1999b; 2008), Kano et al.
(2012), Kawasaki et al. (2008) und Symoens et al. (2011) durchgefiihrt wurden. Die
Gattung Trichophyton beinhaltet etwa 30 akzeptierte, verschiedene human- und tierpa-
thogene, sowie apathogene, keratinolytische und geophile Arten (Seifert et al. 2011) und
192 (MycoBank: Stand 2014) bzw. 258 (IndexFungorum: Stand 2014) verschiedene

assoziierte Namen.

Koloniemorphologie

Bildung von wattigen, filzig-wolligen, samtigen oder kahlen, langsam bis moderat
wachsenden, weillen, cremefarbenen, gelblichen, braunen, rétlichen oder violetten Ko-
lonien mit einer gelblichen bis braunen, roten oder cremefarbenen Riickseite (de Hoog

et al. 2000; 2014).

Mikromorphologie

Arten der Gattung Trichophyton sind charakterisiert durch hyaline, zylindrische bis zi-
garrenformige, mehrzellige und glattwandigen Makrokonidien und keulen- bis birnen-
formige oder runde, einzellige Mikrokonidien an undifferenzierten Hyphen, zylindri-
sche Arthrosporen und dickwandige Chlamydosporen oder durch charakteristische
thallische Strukturen wie Geweih-artige, endstidndig dichotom verzweigte, geschwollene
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vegetative Hyphen oder gegenldufige Hyphenverzweigungen (de Hoog et al. 2014;
Ajello 1968; Seifert et al. 2011).

Pathogenitiit und Okologie

BSI-1 und BSL-2; Arten der Gattung Trichophyton sind als Haupterreger kutaner und
gelegentlich subkutaner Mykosen sowie Onychomykosen des Menschen und verschie-
dener Tierarten dokumentiert worden (de Hoog et al. 2014; Nolting und Fegeler 1987;
Seebacher et al. 2008; Seeliger und Heymer 1981). Saprotrophe und keratinolytische,
hiufig ebenfalls aus Erdproben, Hausstaub und von Keratin-haltigen Substraten in der
Umwelt, wie Federn, Haare oder Horn, isolierte Organismen mit einer weltweiten Ver-

breitung (de Hoog et al. 2000, 2014; Domsch et al. 2007; Seifert et al. 2011).

Isolate

Insgesamt wurden 50 Stimme isoliert die der Gattung Trichophyton zugeordnet wurden
(Tab. 9). Die Isolate wurden anhand morphologischer Merkmale unter Verwendung der
taxonomischen Schliissel in de Hoog et al. (2014), und nrtDNA Sequenzdaten als
Trichophyton interdigitale sensu Graser und Trichophyton rubrum Kklassifiziert, wobei

17 Isolate als T. interdigitale und 33 Stdmme als 7. rubrum bestimmt wurden (Tab. 10).

Phylogenetische Analyse ausgewihlter Arten der Gattung Trichophyton

Zur Unterstiitzung der morphologischen Bestimmung der in Panama isolierten Stamme
der Gattung Trichophyton wurden phylogenetische Analysen basierend auf ITS nrDNA
Sequenzdaten der Isolate JWO041pll, JW044p3, JWO51p3, JW056p4, JWO057pl,
JW061p3, IW062p14, JIW070p3, JIW074p7, JIW062p8, JW063p4, JTWO063pS5, JTW063p6,
JW063p7, JIW067p2, JIW067p3, IW067p7, IW067p8, IW075p1, JWO075p3, JWO075p4,
JWO075p5, JWO075p6 und JWO81p4, Sequenzen des Trichophyton mentagrophytes-
Komplexes s.l., sowie Sequenzen weiterer morphologisch und genetisch verwandter
Arten unter Verwendung von Sequenzen des Trichophyton terrestre-Komplexes und der
Art Arthroderma tuberculatum (Syn: Chrysosporium tuberculatum) als AuBlengruppe
(Tab. 280), durchgefiihrt. Der generierte phylogenetische Stammbaum wurde in vier
Hauptgruppen untergliedert (Abb. 53). Eine der Gruppen enthilt die Sequenzen der Ar-
ten Trichophyton concentricum, T. erinacei und Arthroderma benhamiae, wobei inner-

halb dieser Gruppe die Sequenzen der Art 7. concentricum, sowie die der Arten 7. eri-
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nacei und A. benhamiae einem eigenem, separatem Clade zugeordnet wurden. Die Se-
quenzen der Art Trichophyton verrucosum wurden ebenfalls in eine eigene, basale, eher
mit den Sequenzen der Arten 7. erinacei und A. benhamiae assoziierte Gruppe unter-
gliedert (Abb. 53). Eine weitere Gruppe wurde aus Sequenzen der Arten Trichophyton
rubrum, T. rubrum var. nigricans und Trichophyton violaceum, sowie den ntDNA Se-
quenzen der als 7. rubrum klassifizierten Stimme JWO041pl1, JWO044p3, JW051p3,
JWO056p4, IW057p1, JW061p3, IW062p14, JIW070p3 und JW074p7 gebildet, wobei die
Sequenzen der Stamme der Art 7. rubrum, ebenso wie die Sequenz der Art 7. violaceum
jeweils in einem separatem Clade gruppiert wurden. Die letzte der Gruppen besteht aus
den DNA Sequenzen verschiedener Isolate der Arten Trichophyton interdigitale, Arth-
roderma vanbreuseghemii (Trichophyton mentagrophytes), Arthroderma simii (Tricho-
phyton simii), Trichophyton schénleinii und Trichophyton quinckeanum (Trichophyton
mentagrophytes sensu Gréser), wobei eine Gliederung dieses Clades in fiinf weitere
Untergruppen erfolgte (Abb. 53). Eine der Gruppen besteht aus den DNA Sequenzen
der Isolate der Art T. quinckeanum, des Neotyps der Art 7. mentagrophytes (CBS
318.56), sowie der ntDNA Sequenz des Stammes CBS 101546 der von Griser et al.
(1999) unter dem Namen 7. mentagrophytes synonymisierten Art 7. sarkisovii und den
Sequenzen der Isolate der Art 7. schonleinii, wobei die Sequenzen von 7. schonleinii in
eine separate Linie gegliedert wurden (Abb. 53). Eine weitere Untergruppe wurde aus
den DNA Sequenzen der Art A. simii (T. simii) gebildet. Die Sequenzen von Isolaten
der Arten Trichophyton interdigitale und Arthroderma vanbreuseghemii (T. mentagro-
phytes) wurden in einem weiteren aus zwei Untergruppen bestehendem Clade angeord-
net (Abb. 53). Eine dieser Untergruppen wurde aus den Sequenzen der im Rahmen der
Untersuchung verwendeten Stimme der Art 7. interdigitale, einschlieBlich des Neoty-
pus-Stammes CBS 428.63 und der Isolate JW062p8, JW063p4, JW063p5, JW063p6,
JW063p7, JIW067p2, JIW067p3, IW067p7, IW067p8, IW075p1, JWO075p3, JWO075p4,
JWO075p5, JW075p6 und JWO081p4 gebildet, wihrend die andere Gruppe aus den Se-
quenzen der Stimme der Art A. vanbreuseghemii (T. mentagrophytes) besteht (Abb.
53).
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Abbildung 53: Phylogenetischer Stammbaum basierend auf ITS nrDNA Sequenzdaten der in Pa-

nama isolierten Dermatophyten-Stimme sowie weiterer genetisch und morphologisch verwandter
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Arten (Tab. 280). Die phylogenetische Analyse wurde mit der Maximum Likelihood Methode ba-
sierend auf dem Tamura 3-Parameter Model in MEGA6 durchgefiihrt (Tamura 1992; Tamura et
al. 2013). Der initiale Stammbaum fiir die heuristische Analyse wurde unter Anwendung der
Neighbor-Joining Methode basierend auf einer Matrix paarweiser Distanzen unter Verwendung
des Maximum Composite Likelihood Ansatzes ermittelt. Der finale Datensatz bestand aus 61 Nuk-
leotid-Sequenzen mit insgesamt 505 informativen Positionen. Fiir die Modellierung evolutionérer
Raten zwischen unterschiedlichen Positionen wurde eine diskrete Gamma-Verteilung (+G, Parame-
ter = 0,2563) verwendet, wobei alle Positionen als evolutionir relevant betrachtet wurden. Der
Stammbaum mit der hochsten log Likelihood (-2055,9582) wurde dargestellt und die Prozentzahl
iibereinstimmender Cluster, innerhalb der im Rahmen der heuristischen Analyse erzeugten Bau-
me, wurde an den entsprechenden Knoten mitangegeben. Der Stammbaum wurde im Mafistab
entsprechend der Substitutionen pro Position dargestellt, wobei die Astléingen der Anzahl der Sub-
stitutionen pro Position entsprechen. Die Art Trichophyton interdigitale nach (Griser et al. 1999b;
2008) ist hellgrau, wihrend die Art Trichophyton mentagrophytes sensu Griser dunkelgrau unter-
legt ist (Griser et al. 1999b; 2008). Die alternative Klassifizierung des Trichophyton mentagro-
phytes-Komplexes s.1. basiert auf Beguin et al. (2012) und Symoens et al. (2011). (Beguin et al. 2012;
Griser et al. 2008; Griser et al. 1999b; Tamura 1992; Tamura et al. 2013; Symoens et al. 2011).

PCR-fingerprinting (RAPD) ausgewihlter Stimme der Arten Trichophyton inter-

digitale und T. rubrum

Zur Unterstiitzung der morphologischen Klassifizierung und der Genotypisierung der
aus Panama stammenden Dermatophyten-Isolate anhand der ITS und LSU nrDNA Re-
gionen wurde eine PCR basierte Analyse eines Abschnitts des ribosomalen Operons,
bestehend aus den ,,Internal-Transcribed-Spacer“-Regionen (ITS1 und ITS2), der 5.8S
rDNA und der D1/D2-Doméne der grof3en ribosomalen Untereinheit (LSU) der ntDNA,
unter Verwendung der repetitiven Sequenzabfolge (GACA)4 als Primer durchgefiihrt.
Die PCR basierte Analyse fiihrte zur Bildung von fiinf verschiedenen Banden-Mustern,
wobei in zwei Gruppen jeweils die gleichen DNA-Fragmente gebildet wurden, wihrend
bei drei Stimmen individuelle Banden-Muster erzeugt wurden (Abb. 54). So wurden bei
den Stimmen JWO063p6, JWO067p2, JWO067p3, JWO067p4, JWO067p7, JWO067p8,
JWO075p1, IW075p2, JWO075p3, IW075p4, IWO075p5 und JWO081p4, sowie bei den als
Referenzstimme der Art Trichophyton interdigitale verwendeten Isolaten (R1: Tricho-
phyton interdigitale var. nodulare Fdc, RS: Trichophyton interdigitale F3d) zwei DNA-
Fragmente von ca. 600 bp und ca. 400 bp Lénge gebildet, wobei die Amplifikation des
400 bp groBen DNA-Fragmentes bei allen Isolaten deutlich ausgeprdgt war, wiahrend

das 600 bp groBe DNA-Fragment bei einigen Stimmen nur sehr schwach amplifiziert
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wurde. Bei dem Referenzstamm fiir die Art Trichophyton rubrum (R4: Trichophyton
rubrum var. nigricans F2d) und den Isolaten JWO044pl, JWO051p6, JWO061pll,
JW061p12 und JW062p14 wurden vier verschiedene DNA-Fragmenten von ca. 1.300
bp, ca. 750 bp, ca. 550 bp und ca. 350 bp Lénge erzeugt, wobei die Fragmente von 750
bp und 350 bp Linge iiberwiegend nur sehr schwach amplifiziert wurden. Bei den als
Arthroderma vanbreuseghemii (Trichophyton mentagrophytes) klassifizierten Stimmen
wurden jeweils unterschiedliche DNA-Fragmente amplifiziert. So wurden bei dem
Stamm R2 (Trichophyton mentagrophytes) zwei Fragmente von ca. 400 bp und ca. 500
bp Linge gebildet, wihrend beim Stamm R3 (Trichophyton mentagrophytes var. astero-
ides F3b) drei Fragmente von ca. 600 bp, ca. 450 bp und ca. 350 bp Linge beobachtet
wurden. Bei dem Isolat JW063p7 erfolgte die Bildung von vier DNA-Fragmenten von
ca. 850 bp, ca. 700 bp, ca. 600 bp und ca. 400 bp Lange (Abb. 54, Tab. 50).
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Abbildung 54: Gelelektrophoretische Analyse der unter Verwendung eines DNA-Abschnitts von ca.
1400 bp Linge, bestehend aus der I'TS-Region und der D1/D2-Domiéine der LSU nrDNA, und der
repetitiven Sequenz (GACA), als Primer gebildeten PCR-Fragmente. Referenzstimme: RI1:
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Trichophyton interdigitale var. nodulare ¥F4c, R2: Trichophyton mentagrophytes, R3: Trichophyton
mentagrophytes var. asteroides ¥3b, R4: Trichophyton rubrum var. nigricans ¥2d, R5: Trichophyton
interdigitale F3d.

Tabelle 50: Klassifizierung der untersuchten Dermatophyten-Stimme basierend auf den unter
Verwendung eines DNA-Abschnitts von ca. 1.400 bp Léinge, bestehend aus der ITS-Region und der
D1/D2-Domine der LSU nrDNA, und der repetitiven Sequenz (GACA), als Primer amplifizierten
DNA-Fragmente.

Art PCR-Fragmente Stimme
Trichophyton interdigitale ca. 600 bp (schwach amplifiziert) JWO063p6, IW067p2,
(Referenzstimme R1, R5) ca. 400 bp (stark amplifiziert) JWO067p3, IW067p4,

JW067p7, IW067p8,
JWO075p1, IW075p2,
TWO075p3, IW075p4,
JWO075p5, IW081p4

Trichophyton interdigitale ca. 850 bp JW063p7
(Genotyp 1I) ca. 700 bp
ca. 600 bp

ca. 400 bp (stark amplifiziert)

Trichophyton mentagrophytes
(Arthroderma vanbreuseghe-

mii)*
Referenzstamm R2 ca. 500 bp
ca. 400 bp
Referenzstamm R3 ca. 600 bp
ca. 450 bp
ca. 350 bp
Trichophyton rubrum ca.1.300 bp (stark amplifiziert) JW044p1, IW051p6,
(Referenzstamm R4) ca. 750 bp (schwach amplifiziert) JWO061pl11, JW061pl12,

ca. 550 bp (schwach amplifiziert) JW062p14
ca. 350 bp (stark amplifiziert)

* Nach Gréser et al. (1999) ebenfalls als Trichophyton interdigitale (Arthroderma vanbreuseghemir)
klassifiziert, nach Symons et al. (2011) und Beguin et al. (2012) handelt es um eine eigenstindige geneti-
sche Gruppe innerhalb des Trichophyton mentagrophytes-Komplexes (Beguin et al. 2012; Gréser et al.
1999b; Gréser et al. 2008; Symoens et al. 2011).

Trichophyton interdigitale Priestley Abb. 55-65

Ringworm and allied parasitic skin-diseases in Australia. Med. J. Australia 2 (1917):

475.

Teleomorph-Stadium: Arthroderma vanbreuseghemii Takashio (umstritten). Arthroderma vanbreuseghe-
mii wurde im Jahr 1973 von Takashio als teleomorphes Stadium von Trichophyton mentagrophytes (C.P.
Robin) R. Blanch. beschrieben (Takashio 1973) und von Gréser et al. (1999b) bei der Neotypisierung des
Trichophyton mentagrophytes-Komplexes basierend auf ITS ntDNA Sequenzdaten der Art Trichophyton

interdigitale (Trichophyton mentagrophytes var. interdigitale (Priestley) Georg) als teleomorphes Stadi-
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um zugeordnet (Gréser et al. 1999b). Symoens et al. (2011) bezeichnen T. interdigitale ebenfalls wie
Griser et al. (1999) als eigenstindige Art betrachten aber 7. interdigitale auf Grund der Bildung von
sterilen Kleistothecien in Kreuzungsexperimenten zwischen Teststimmen von 7. interdigitale und A.
vanbreuseghemii als humanisierte Variante des Anamorphs von A. vanbreuseghemii, den sie im Gegen-
satz zu Gréser et al. (1999) und Nenoff et al. (2007) als eigene genetische Linie ansehen (Gréser et al.
1999b; Nenoff et al. 2007; Symoens et al. 2011). Anzawa et al. (2011) bestéitigen die molekulare Ver-
wandtschaft von T. interdigitale mit A. vanbreuseghemii unter Verwendung von Restriktions-Fragment-
Léngen Polymorphismen und ITS nrDNA Sequenzdaten, erkennen allerdings ebenfalls die Neotypisie-
rung von Trichophyton mentagrophytes durch Gréser et al. (1999) nicht an (Anzawa et al. 2011). Anzawa
et al. (2011) weisen zwar auch wie Symoens et al. (2011) auf die Existenz unterschiedlicher Genlinien
innerhalb des Arthroderma vanbreuseghemii-Komplexes hin, bezeichnen aber 7. interdigitale auf Grund
fehlender Korrelation der verschiedenen Genotypen mit morphologischen und epidemiologischen Eigen-
schaften und der sexuellen Kompatibilitdt und Kompetenz der untersuchten Stimme ebenso wie Georg
(1954) lediglich als eine Variante der genetisch und morphologisch heterogenen Art Trichophyton men-
tagrophytes sensu Georg, die sie als anamorphes Stadium von Arthroderma vanbreuseghemii ansehen
(Anzawa et al. 2011; Georg 1954). Beguin et al. (2012) erkennen ebenfalls die Neotypisierung des Arth-
roderma vanbreuseghemii-Komplexes durch Gréser et al. (1999) nicht an, da es sich bei dem von Gréser
et al. (1999) gewidhlten Neotyp von Trichophyton mentagrophytes um ein Isolat der Art Trichophyton
quinckeanum (Zopf) D.M. MacLeod & Muende handelt, die nach Beguin et al. (2012) als eigenstindige
Art und nicht als Variante von Trichophyton mentagrophytes angesehen werden kann (Beguin et al.
2012). Zudem handelt es sich laut Beguin et al. (2012) bei Arthroderma vanbreuseghemii nicht um das
teleomorphe Stadium von Trichophyton interdigitale, sondern um eine separate genetische Linie. Aller-
dings bestétigen sie 4. vanbreuseghemii als den nichsten molekularen Verwandten von Trichophyton
interdigitale (Beguin et al. 2012). Kano et al. (2012) zeigten durch die Untersuchung der fiir die Kreu-
zungsgruppen spezifischen Genbereiche von anthropophilen (7. interdigitale) und zoophilen Isolaten (A4.
vanbreuseghemii), dass innerhalb der von ihnen untersuchten Population, in der Gruppe der anthropophi-
len Isolate im Gegensatz zu den zoophilen Stimmen nur ein Kreuzungstyp vertreten und die entsprechen-
de Genregion in den Stdimmen beider Infektionsquellen 100 Prozent identisch war (Kano et al. 2012).
Hieraus schlussfolgern Kano et al. (2012), dass sich T. interdigitale auf Grund einer Degenerierung der
fiir die sexuelle Rekombination notwendigen Gene und einer damit verbundenen gesteigerten Heterozy-
gositdt einzelner Allele von T. mentagrophytes (A. vanbreuseghemii) zu einer eigenen anthropophilen

Line entwickelt haben konnte (Kano et al. 2012).

Synonyme

Bodinia abissinica A. Agostini, Atti dell'Istituto Botanico della Universita e Laboratorio Crittogamico di
Pavia 2 (1931): 123.

Epidermophyton interdigitale (Priestley) MacCarthy, Arch. Derm. Syph., Berlin 6 (1925): 24.
Epidermophyton interdigitale var. interdigitale (Priestley) MacCarthy, Arch. Derm. Syph., Berlin 6
(1925): 24.

Kaufmannwolfia interdigitalis (Priestley) Galgoczy & R.O. Novak, in Bakacs, Arch. Soc. Sci. Lit.
(1962): 224.
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Microides interdigitalis (Priestley) De Vroey, Ann. Soc. belg. Méd. trop. 50(1970): 25.

Sabouraudiella interdigitalis (Priestley) Boedijn, Mycopath. Mycol. appl. 6 (1953): 125.

Sabouraudites interdigitalis (Priestley) M. Ota & Langeron, Annls Parasit. hum. comp. 1 (1923): 328.
Trichophyton batonrougei Castell., J. Trop. Med. Hyg. (1939): 373.

Trichophyton candelabrum Listemann, Castellania 1 (1973): 53.

Trichophyton krajdenii J. Kane, J.A. Scott & Summerb., Mycotaxon 45 (1992): 309.

Trichophyton mentagrophytes var. interdigitale (Priestley) Moraes [als ,,infedigitale], Anais Bras.
Derm. Sif. 25(1950): 230.

Trichophyton mentagrophytes var. interdigitale (Priestley) Georg, J. Invest. Dermatol. 23 (1954): 123-
41.

Trichophyton mentagrophytes var. nodulare Georg & Meachling, J. Invest. Dermatol. 13 (1949): 349.
Trichophyton verrucosum var. autotrophicum D.B. Scott, Trans. Brit. Mycol. Soc. 67 (1976): 343.
Trichophyton mentagrophytes var. goetzii Hantschke, Mykosen 12 (1969): 103.

Trichophyton rotundum MacCarthy, Ann. Dermatol. Syph. 5 (1925): 49.

Nach Nenoff et al. (2007) und Gréser et al. (2008) einschlieBlich:

Trichophyton mentagrophytes var. mentagrophytes (C.P. Robin) Sabour., in Bouchard, Traite de Pa-
thologie generale 2 (1895): 912.

Trichophyton mentagrophytes var. asteroides (Sabour.) Neveu-Lem., Précis Parasitol. Anim. Domest.
(1912): 69.

Trichophyton mentagrophytes var. granulosum (Sabour.) Neveu-Lem., Précis Parasitol. Anim. Domest.
(1912): 71.

(Synonyme nach Beguin et al. 2012, Griéser et al. 1999, 2008, Nenoff et al. 2007, Summerbell et al. 2002,
IndexFungorum und MycoBank, Stand 2014).

Typl
(Stamme: JW062p8, JW063p4, IW063p5, JIW063p6, IW063p7, IW067p2,
JWO067p8, IW075p3, IW075p6, IW081p4).

Koloniemorphologie

Kimmig: emerses und submerses, moderates Koloniewachstum von etwa 35-40 mm
nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien weil3, anliegend bis erhaben, mit wattig wolliger
Kolonietextur; éltere Kolonien weill oder beige bis hell ockerfarben, wattig wollig oder
mit filzig pudriger Kolonieoberfliche; Kolonieriickseite hell gelblich cremefarben bis

hell gelblich braun.

SGA: emerses und submerses, moderates Koloniewachstum von etwa 30-35 mm nach

10 d bei 25 °C; junge Kolonien weif}, anliegend bis erhaben, mit wattig wolliger oder
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pudriger Kolonietextur; dltere Kolonien wei3 oder beige bis hell ockerfarben, wattig
wollig oder mit pudriger Kolonieoberfliche; Kolonieriickseite hell cremefarben bis hell

gelblich braun.

OA: emerses und submerses, rasches Koloniewachstum von ca. 60 mm nach 10 d bei 25
°C; Kolonien weiB, spérlich bis dicht wachsend, mit filzig pudriger oder wattig pudriger

Kolonieoberfldche; Riickseite hell gelblich braun.

MYP: moderat wachsende Kolonien, mit einem Durchmesser von etwa 35 mm nach 10
d bei 25 °C; junge Kolonien weill oder hell gelblich braun, wollig filzig oder pudrig
filzig, mit deutlicher submerser Wachstumszone, wattige Stimme zeigen héufig ein
dichteres Koloniewachstum als granuldre bzw. pudrige Stimme; éltere Kolonien weil3
oder hell gelblich braun, wattig wollig oder filzig pudrig; Kolonieriickseite cremefarben

bis hell gelblich braun.

Mikromorphologie

Hyphen hyalin, septiert, 1-3 um breit, gelegentlich mit Knoten-artigen Hyphenstruktu-
ren, in dlteren Kulturen erfolgt hdufig die Bildung von Spiralhyphen; Konidienbildung
entweder entlang undifferenzierter Hyphen oder an verzweigten Hyphen in traubiger
Anordnung, die Bildung von Konidien ist oft reduziert; Mikrokonidien hyalin, {iberwie-
gend tropfenformig, selten kugelférmig, 2-3 x 3-4 pm; Makrokonidien sind in der Regel
nicht vorhanden oder werden selten und meist in reduzierter Anzahl gebildet; Arthroko-

nidien und Chlamydosporen vorhanden.

Typ 11
(Stimme: JW067p3, TW067p4, TW067p7, IW075p1, TW075p2, TW075p4, TWO75p5).

Koloniemorphologie

Kimmig: anliegende bis erhabene, iiberwiegend emers, langsam bis moderat wachsende
Kolonien mit einem Durchmesser von etwa 20-30 mm nach 10 d bei 25 °C; junge Ko-
lonien cremefarben bis gelblich braun, wattig wollig bis pudrig, radidr gefurcht oder
unregelmiBig gefaltet, pudrige Kolonien hiufig sternenformig; dltere Kolonien starker
gefurcht, hdufig mit deutlich faserigem Rand; Kolonieriickseite gelbbraun bis dunkel

braun.

213



SGA: anliegende bis leicht erhabene, langsam bis moderat wachsende Kolonien mit
einem Durchmesser von ca. 25 mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien weil3 bis beige
oder gelblich braun, wattig bis pudrig; éltere Kolonien hdufig etwas stirker pigmentiert
und mit zunehmend pudrigerer Kolonieoberfldche; Kolonieriickseite hell braunlich gelb

bis gelbbraun.

OA: anliegende bis leicht erhabene, moderat wachsende Kolonien mit einem Durch-
messer von etwa 30-40 mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien weil} bis hell beige mit
pudrig filziger bis wattiger Oberfldchentextur; dltere Kolonien weil} bis beige oder mit
beigen Koloniebereichen, gipsig pudrig oder wattig; Kolonieriickseite hell gelblich

braun.

MYP: leicht erhabene oder anliegende, moderat wachsende Kolonien mit einem
Durchmesser von etwa 30-40 mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien weil3 bis
schmutzig weil} oder gelblich braun mit filzig haariger bis pudriger Textur; dltere Kolo-
nien mit dunkler gefarbten Arealen, pudrig filziger Oberfldche und erhabenem Zentrum,;

Kolonieriickseite leicht gelblich bis hell gelblich braun.

Mikromorphologie

Hyphen hyalin, septiert, bis 1-3 um breit, hiufig mit keulenférmig geschwollenen Hy-
phen (Raketthyphen), Hyphen oft stark septiert und gelegentlich mit unregelméBiger,
astiger Verzweigung, Spiralhyphen werden hdufig gebildet; Bildung von Mikro- und
Makrokonidien, wobei Mikrokonidien entlang von undifferenzierten Hyphen oder in
dichter, Trauben-artiger Anordnung an endstdndigen Hyphen gebildet werden, die Bil-
dung von Makrokonidien erfolgt ebenfalls endstindig an einfachen, undifferenzierten
Hyphen; Mikrokonidien hyalin, tiberwiegend kugelformig, selten tropfenformig, 2 (2,5)
x 2 um; Makrokonidien hyalin, keulenformig bis zigarrenférmig, diinnwandig, glatt,
aus 4-8 Zellen bestehend, (20) 30-55 (60) x (5) 6-8 um, hiufig zu einzelnen Chlamy-

dosporen-artigen Zellen zerfallend.

Pathogenitit und Okologie
BSL-2; Trichophyton (mentagrophytes var.) interdigitale ist neben 7. rubrum weltweit

einer der hiufigsten Dermatophyten und als Verursacher von haufig chronischen Myko-
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sen der Haut, wie Tinea pedis, Tinea corporis und Tinea cruris, sowie von Onychomy-
kosen dokumentiert (Campbell et al. 1996; de Hoog et al. 2014; Nolting und Fegeler
1987; Seeliger und Heymer 1981; Weitzman und Summerbell 1995). Die urspriinglich
als anthropophiler Dermatophyt von Priestly (1917) beschriebene Art 7. interdigitale
wird nach Gréser et al. (1999b; 2008) und de Hoog et al. (2014) in eine anthropophile
und in eine zoophile Subpopulation unterteilt, wobei die zoophilen Stimme mit Méusen
und streunenden Hunden und Katzen assoziiert werden (de Hoog et al. 2014; Gréser et
al. 1999b; 2008; Nenoff et al. 2007). Nach Anzawa et al. (2011) stellt 7. interdigitale
eine Varietdt des zoophilen Dermatophyten Arthroderma vanbreuseghemii dar (Anzawa
et al. 2011). Nach Symoens et al. (2011) und Kano et al. (2012) handelt es sich bei T.
interdigitale um eine in Koevolution mit Homo sapiens entstandene ,,humanisierte*
Variante des zoophilen Dermatophyten Arthroderma vanbreuseghemii (Kano et al.

2012; Symoens et al. 2011).

Untersuchtes Material

JWO062P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (55
Jahre) mit einer Mykose der Haut und des kleinen Zehennagels des rechten Fulles; ge-
sammelt am 21.01.2011 in Anton, Provinz Coclé, Panama. Der Stamm wurde am
30.03.2011 aus Hautmaterial auf Ndhrmedium ohne Cycloheximid isoliert und als
JW062p8 subkultiviert.

JW063P: Hautmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (77 Jahre) mit ei-
ner Mykose der Haut und des kleinen Zehennagels des linken Fulles; gesammelt am
21.01.2011 in Anton, Provinz Coclé, Panama. Die Staimme wurden am 31.03.2011 ein-
mal aus Probenmaterial auf Ndhrmedium ohne Cycloheximid (JW063p4) und aus Haut-
proben auf Medium mit Cycloheximid (JW063p5, JW063p6, JW063p7) isoliert und als
JW063p4, IW063p5, IW063p6 und JW063p7 subkultiviert.

JWO067P: Hautproben von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (34 Jahre) mit einer
Mykose der Haut und des groBen Zehennagels des rechten Fulles; gesammelt am
26.01.2011 in Puerto Armuelles, Provinz Chiriqui, Panama. Der Pilz wurde am
30.03.2011 zweimal aus Probenmaterial auf Nahrmedium mit Cycloheximid (JW067p3,
JWO067p4) und dreimal aus Probenmaterial auf Nahrmedium ohne Cycloheximid isoliert
und als JW067p2, JIW067p3, IW067p4, IW067p7 und JW067p8 subkultiviert.

JWO075P: Hautproben von einer sonst gesunden, weiblichen Person (38 Jahre) mit einer

Tinea pedis des rechten Fulles und Mykosen der Zehenndgel. Das Material wurde am
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28.01.2011 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama gesammelt. Der Pilz wurde am
31.03.2011 dreimal aus Probenmaterial auf Nahrmedium mit Cycloheximid (JW075pl,
JWO075p2, JIW075p3) und dreimal aus Material auf Nahrmedium ohne Cycloheximid
JWO075p4, JWO075p5, JWO075p6) isoliert und als JWO75pl, JWO075p2, JWO75p3,
JWO075p4, IW075p5 und JW075p6 subkultiviert.

JWO081P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (62 Jahre) mit
einer Mykose des groflen Zehennagels des rechten Ful3es; gesammelt am 28.01.2011 in
Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama. Der Pilz wurde am 28.03.2011 aus Probenmaterial

auf Nédhrmedium mit Cycloheximid isoliert und als JW081p4 subkultiviert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der untersuchten ntDNA Sequenzbereiche der Isolate JW062p8 (ITS:
638 bp), IW063p4 (ITS: 663 bp, LSU: 590, JIW063p5 (ITS: 709 bp, LSU: 594 bp),
JW063p6 (ITS: 692 bp, LSU: 592 bp), IW063p7 (ITS: 679 bp), IW067p2 (ITS: 690 bp,
LSU: 589 bp), JW067p3 (ITS: 660 bp), JW067p7 (ITS: 661 bp, LSU: 593 bp),
JWO067p8 (ITS: 697 bp, LSU: 587 bp), IW075p1 (ITS: 667 bp, LSU: 588 bp), IW075p2
(ITS: 611 bp, LSU: 594 bp), IW075p3 (ITS: 629 bp, LSU: 590 bp), IW075p4 (ITS: 710
bp, LSU: 593 bp), IW075p5 (ITS: 635 bp, 564 bp), IW075p6 (ITS: 691 bp, LSU: 593
bp) und JWO081p4 (ITS: 703 bp, LSU: 591 bp) mit Sequenzen aus dffentlichen Daten-
banken zeigt eine Ubereinstimmung von 99 - 100 Prozent mit Sequenzen von Stimmen
verschiedener Arten des Trichophyton interdigitale-Arthroderma vanbreuseghemii-
Komplexes, wie Trichophyton interdigitale, Trichophyton mentagrophytes (Arthroder-
ma vanbreuseghemii) und weiteren Sequenzen von Stimmen die unter verschiedenen
mit 7. interdigitale synonymisierten Namen, wie Trichophyton candelabrum Listemann,
Trichophyton krajdenii J. Kane, J.A. Scott & Summerb. und Trichophyton verrucosum
var. autotrophicum D.B. Scott in GenBank hinterlegt sind (Tab. 51-108).

Tabelle 51: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW062p8 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton interdigitale (WM 04.491) 100 % 100 % (638/638) 0 KP068999
Trichophyton interdigitale (YY01437442) 100 % 100 % (638/638) 0 KC923427
Trichophyton interdigitale (YY01437472) 100 % 100 % (638/638) 0 KC923426
Trichophyton interdigitale THEM 4411) 100 % 100 % (638/638) 0 GU646873
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Tabelle 52: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW062p8 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton interdigitale (CBS 232.76) 100 % 100 % (638/638) 0 --
Arthroderma vanbreuseghemii (CBS 117725) 100 % 100 % (638/638) 0 GU646873
Trichophyton candelabrum (CBS 647.73) 100 % 100 % (638/638) 0 AF170462
Trichophyton mentagrophytes (CBS 110.65) 100 % 100 % (638/638) 0 AB369903

Tabelle 53: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW063p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton interdigitale (CBS 558.66) 99 % 99 % (659/664) 4 798001
Trichophyton interdigitale (YY01437442) 99 % 99 % (656/661) 4 798001
Trichophyton interdigitale (YY01663857) 99 % 99 % (656/661) 4 KC923427
Trichophyton interdigitale 99 % 99 % (653/657) 2 KC253947

(UOA/HCPF 14717)

Tabelle 54: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW063p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton verrucosum (ATCC 36058) 100 % 100 % (590/590) 0 AY213631
Trichophyton interdigitale (IFM 53931) 100 % 99 % (589/590) 0 AB363760
Trichophyton interdigitale (UWFP 763) 100 % 99 % (589/590) 0 AY062120
Trichophyton interdigitale (JCM 1891) 94 % 99 % (589/590) 0 ABO075330

Tabelle 55: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW063p4 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton mentagrophytes (CBS 113880) 93,4 % 99,7 % (618/620) 1 --
Trichophyton interdigitale (IHEM 1210) 90,9 % 99,7 % (602/604) 1 JQ407202
Trichophyton interdigitale (IHEM 2562) 90,2 % 99,7 % (597/599) 1 JQ407195
Trichophyton interdigitale THEM 3227) 85,1 % 99,7 % (597/599) 1 JQ407197
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Tabelle 56: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW063p4 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton krajdenii (UAMH 8539) 100 % 100 % (590/590) 0 --
Trichophyton candelabrum (CBS 647.73) 100 % 100 % (590/590) 0 --
Trichophyton interdigitale (CBS 428.63) 100 % 100 % (590/590) 0 --
Trichophyton mentagrophytes (CBS 113880) 99,7 % 100 % (590/590) 0 --

Tabelle 57: BlastSearch Ergebnisse der I'TS nrDNA Sequenz des Isolates JW063p5 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton interdigitale (IFM 41271) | 100 % 99 % (708/709) 0 AB458202
Trichophyton krajdenii (UAMH 8546) 100 % 99 % (708/709) 0 AF170461
Trichophyton interdigitale (IFM 59062) | 100 % 99 % (707/709) 0 AB566303
Trichophyton interdigitale (IFM 58446) | 100 % 99 % (707/709) 0 AB566301

Tabelle 58: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW063p5 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton verrucosum (ATCC 36058) 99 % 100 % (593/593) 0 AY213631
Trichophyton krajdenii (UAMH 3244) 97 % 100 % (580/580) 0 AY176740
Trichophyton interdigitale (ATCC 28146) 98 % 100 % (588/588) 0 KJ722761
Trichophyton interdigitale (RCPF 1229) 96 % 100 % (574/574) 0 KC461912

Tabelle 59: BlastSearch Ergebnisse der I'TS nrDNA Sequenz des Isolates JW063pS (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton interdigitale (UAMH 8543) 100 % 99,9 % (708/709) 0 AF170465
Trichophyton interdigitale (UAMH 8546) 100 % 99,9 % (708/709) 0 AF170461
Trichophyton interdigitale (CBS 558.66) 100 % 99,9 % (708/709) 0 AF170466
Trichophyton interdigitale (UAMH 8539) 100 % 99,9 % (708/709) 0 AF170462

Tabelle 60: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW063p5 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton krajdenii (CBS 475.93) 99,8 % 100 % (593/593) 0 --
Trichophyton candelabrum (CBS 647.73) 99,8 % 100 % (593/593) 0 --
Trichophyton interdigitale (CBS 428.63) 99,8 % 100 % (593/593) 0 --
Trichophyton mentagrophytes (CBS 113880) 99,8 % 100 % (593/593) 0 --
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Tabelle 61: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW063p6 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Arthroderma vanbreuseghemii (IFM 41276) 100 % 99 % (690/692) 0 AB458207
Trichophyton interdigitale (IFM 41274) 100 % 99 % (690/692) 0 AB458205
Trichophyton interdigitale (IFM 41271) 100 % 99 % (690/692) 0 KP132851
Trichophyton interdigitale (IFM 53931) 100 % 99 % (690/692) 0 AB369903

Tabelle 62: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW063p6 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton verrucosum (ATCC 36058) 100 % 100 % (592/592) 0 AY213631
Trichophyton interdigitale (ATCC 28146) 100 % 100 % (584/584) 0 KJ722761
Trichophyton interdigitale 100 % 99 % (591/592) 0 AY062120
Trichophyton interdigitale (JCM 1891) 100 % 99 % (591/592) 1 ABO075330

Tabelle 63: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW063p6 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton interdigitale (IHEM 1227) 90,2 % 99,8 % (623/624) 0 KP132809
Trichophyton interdigitale (CBS 100378) 90,1 % 99,8 % (623/624) 0 --
Trichophyton interdigitale (IHEM 1210) 89,1 % 99,8 % (616/617) 0 JQ407202
Trichophyton krajdenii (UAMH 8539) 87 % 99,8 % (690/692) 0 AF170462

Tabelle 64: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW063p6 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Arthroderma vanbreuseghemii (CBS 475.93) 100 % 100 % (592/592) 0 --
Trichophyton candelabrum (CBS 647.73) 100 % 100 % (592/592) 0 --
Trichophyton interdigitale (CBS 428.63) 100 % 100 % (592/592) 0 --
Trichophyton mentagrophytes (CBS 113880) 100 % 100 % (592/592) 0 --

Tabelle 65: BlastSearch Ergebnisse der I'TS nrDNA Sequenz des Isolates JW063p7 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton interdigitale (CBS 558.66) 100 % 99 % (678/680) 1 798001
Trichophyton interdigitale (IFM 41276) 100 % 99 % (678/681) 2 AB458207
Trichophyton interdigitale (IFM 41274) 100 % 99 % (678/681) 2 AB458205
Trichophyton interdigitale (IFM 41271) 100 % 99 % (678/681) 2 AB458202
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Tabelle 66: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW063p7 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Arthroderma vanbreuseghemii (IHEM 3227) 91 % 99,9 % (617/618) 0 --
Trichophyton interdigitale (IHEM 1210) 91 % 99,9 % (617/618) 0 --
Trichophyton interdigitale (IHEM 1237) 91 % 99,9 % (617/618) 0 --
Trichophyton interdigitale (CBS 558.66) 99,8 % 99,7 % (678/680) 1 AF170466

Tabelle 67: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW067p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton interdigitale (IFM 41271) | 100 % 99 % (690/692) 2 AB458202
Trichophyton krajdenii (UAMH 8546) 100 % 99 % (690/692) 2 AF170461
Trichophyton interdigitale (IFM 59062) | 100 % 99 % (689/692) 2 AB566303
Trichophyton interdigitale (IFM 58446) | 100 % 99 % (689/692) 2 AB566301

Tabelle 68: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW067p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton verrucosum (ATCC 36058) 100 % 100 % (589/589) 0 AY213631
Trichophyton interdigitale (RCPF 1301) 98 % 100 % (583/583) 0 KP308373
Trichophyton interdigitale (ATCC 28146) 98 % 100 % (583/583) 0 KJ722761
Trichophyton interdigitale (BCRC 31782) 94 % 100 % (556/556) 0 EU362736

Tabelle 69: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW067p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton interdigitale (IHEM 1227) | 90,4 % 100 % (624/624) 0 --

Trichophyton interdigitale IHEM 1723) | 87 % 100 % (602/602) 0 --

Trichophyton interdigitale IHEM 2562) | 86,8 % 100 % (599/599) 0 JQ407195
Trichophyton interdigitale (IHEM 2497) | 86,8 % 100 % (599/599) 0 --

Tabelle 70: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW067p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton krajdenii (CBS 475.93) 100 % 100 % (589/589) 0 --
Trichophyton candelabrum (CBS 647.73) 100 % 100 % (589/589) 0 --
Trichophyton interdigitale (CBS 428.63) 100 % 100 % (589/589) 0 --
Trichophyton mentagrophytes (CBS 113880) 100 % 100 % (589/589) 0 --
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Tabelle 71: BlastSearch Ergebnisse der I'TS nrDNA Sequenz des Isolates JW067p3 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer

Trichophyton interdigitale 99 % 99 % (659/661) 2 IN133969

Trichophyton mentagrophytes 99 % 99 % (659/661) 2 FJ746658

(ATCC MYA 4439)

Arthroderma vanbreuseghemii (IFM 41274) 99 % 99 % (659/661) 2 AB458205

Arthroderma vanbreuseghemii (IFM 41271) 99 % 99 % (659/661) 2 AB458202

Tabelle 72: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW067p3 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton interdigitale (IHEM 620) | 93,6 % 100 % (618/618) 0 --

Trichophyton interdigitale (IHEM 1210) | 93,6 % 100 % (618/618) 0 JQ407202
Trichophyton interdigitale (IHEM 2562) | 93,6 % 100 % (618/618) 0 --

Trichophyton interdigitale (IHEM 3227) | 93,6 % 100 % (618/618) 0 --

Tabelle 73: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW067p7 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton interdigitale 100 % 99 % (654/657) 2 KC253947
(UOA/HCPF 14717)

Trichophyton interdigitale 100 % 99 % (656/657) 1 IN133969
Trichophyton interdigitale (IFM 41276) | 100 % 99 % (656/657) 1 AB458207
Trichophyton interdigitale IFM 41271) | 100 % 99 % (656/657) 1 AB458202

Tabelle 74: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW067p7 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton verrucosum (ATCC 36058) 99 % 100 % (592/592) 0 AY213631
Trichophyton krajdenii (UAMH 3244) 97 % 100 % (580/580) 0 AY176740
Trichophyton interdigitale (ATCC 28146) 98 % 100 % (587/587) 0 KJ722761
Trichophyton interdigitale (RCPF 1229) 96 % 100 % (574/574) 0 KC461912

Tabelle 75: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW067p7 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton interdigitale THEM 620) | 93,5 % 100 % (618/618) 0 --

Trichophyton interdigitale THEM 1210) | 93,5 % 100 % (618/618) 0 JQ407202
Trichophyton interdigitale THEM 3290) | 93,5 % 100 % (618/618) 0 --

Trichophyton interdigitale THEM 2790) | 93,5 % 100 % (618/618) 0 --
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Tabelle 76: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW067p7 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer

Trichophyton candelabrum (CBS 647.73) 99,8 % 100 % (592/592) 0 --

Trichophyton krajdenii (CBS 475.93) 99,8 % 100 % (592/592) 0 --

Trichophyton interdigitale (CBS 428.63) 99,8 % 100 % (592/592) 0 --

Trichophyton mentagrophytes 99,8 % 100 % (587/587) 0 --

(CBS 113880)

Tabelle 77: BlastSearch Ergebnisse der I'TS nrDNA Sequenz des Isolates JW067p8 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton interdigitale (IFM 41271) | 100 % 99 % (696/697) 1 AB458202
Trichophyton krajdenii (UAMH 8546) 100 % 99 % (696/697) 1 AF170461
Trichophyton interdigitale (IFM 59062) | 100 % 99 % (695/697) 1 AB566303
Trichophyton interdigitale (IFM 58446) | 100 % 99 % (695/697) 1 AB566301

Tabelle 78: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW067p8 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton verrucosum (ATCC 36058) 99 % 100 % (587/587) 0 AY213631
Trichophyton interdigitale (ATCC 28146) 99 % 100 % (583/583) 0 KJ722761
Trichophyton interdigitale (JCM 1891) 99 % 100 % (584/584) 0 AB075330
Trichophyton interdigitale 100 % 99 % (586/587) 0 AY062120

Tabelle 79: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW067p8 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton krajdenii (IHEM 1227) 89,5 % 100 % (624/624) 0 KP132809
Trichophyton interdigitale (IHEM 3227) 88,8 % 100 % (619/619) 0 --
Trichophyton interdigitale (CBS 558.66) 100 % 99,8 % (696/697) 1 AF170466
Trichophyton interdigitale (IMI 186973) 99,8 % 99,8 % (695/696) 1 AB458199
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Tabelle 80: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW067p8 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton krajdenii (CBS 475.93) 100 % 100 % (587/587) 0 --
Trichophyton candelabrum (CBS 647.73) 100 % 100 % (587/587) 0 --
Trichophyton interdigitale (CBS 428.63) 100 % 100 % (587/587) 0 --
Trichophyton mentagrophytes (CBS 113880) 99,8 % 100 % (586/586) 0 --

Tabelle 81: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW075p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton interdigitale (YY01663857) 99 % 99 % (662/663) 1 KC923423
Trichophyton krajdenii (YY01668796) 99 % 99 % (662/663) 1 K(C833521
Trichophyton interdigitale (CBS 558.66) 98 % 100 % (659/659) 0 798001
Trichophyton interdigitale (YY01437442) 99 % 99 % (661/662) 1 KC923427

Tabelle 82: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW075p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton verrucosum (ATCC 36058) 100 % 100 % (588/588) 0 AY213631
Trichophyton krajdenii (IFM 53931) 100 % 99 % (587/588) 0 AB363760
Trichophyton interdigitale 100 % 99 % (587/588) 0 AY062120
Trichophyton interdigitale (JCM 1891) 99 % 100 % (587/588) 1 ABO075330

Tabelle 83: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW075p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton interdigitale (CBS 558.66) 98,8 % 100 % (659/659) 0 798001
Trichophyton interdigitale (478) 98,6 % 100 % (658/658) 0 JN133998
Trichophyton interdigitale (475) 98,6 % 100 % (658/658) 0 JN133997
Trichophyton interdigitale (439) 98,6 % 100 % (658/658) 0 IN133992
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Tabelle 84: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW075p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton krajdenii (CBS 475.93) 100 % 100 % (588/588) 0 --
Trichophyton interdigitale (CBS 428.63) 100 % 100 % (588/588) 0 --
Trichophyton candelabrum (CBS 647.73) 100 % 100 % (588/588) 0 --
Trichophyton mentagrophytes 99,8 % 100 % (587/587) 0 --

(CBS 113880)

Tabelle 85: BlastSearch Ergebnisse der I'TS nrDNA Sequenz des Isolates JW075p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer

Trichophyton interdigitale (WM 04.491) 100 % 99 % (611/612) 1 KP068999

Trichophyton mentagrophytes (SNB-TM1) 100 % 99 % (611/612) 1 KF360239

Trichophyton interdigitale 100 % 99 % (611/612) 1 AB812618

(15-1D6 :1208-2-11-2)

Trichophyton interdigitale (YY01437442) 100 % 99 % (611/612) 1 KC923427

Tabelle 86: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW075p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton verrucosum (ATCC 36058) 100 % 100 % (594/594) 0 AY213631
Trichophyton krajdenii (UAMH 3244) 98 % 100 % (584/584) 0 AY176740
Trichophyton interdigitale (ATCC 28191) 94 % 100 % (559/559) 0 EU362736
Trichophyton interdigitale (RCPF 1229) 80 % 100 % (574/574) 0 KC461912

Tabelle 87: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW075p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton interdigitale (TMC-25) | 95,1 % 100 % (581/581) 0 DQ786680
Trichophyton interdigitale (TMC-18) | 95,1 % 100 % (581/581) 0 DQ786673
Trichophyton interdigitale (TMC-3) 95,1 % 100 % (581/581) 0 DQ786658
Trichophyton interdigitale (TMC-6) 95,1 % 100 % (581/581) 0 DQ786661
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Tabelle 88: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW075p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer

Trichophyton krajdenii (CBS 475.93) 100 % 100 % (594/594) 0 --

Trichophyton interdigitale (CBS 428.63) 100 % 100 % (594/594) 0 --

Trichophyton candelabrum (CBS 647.73) 100 % 100 % (594/594) 0 --

Trichophyton mentagrophytes 99,5 % 100 % (591/591) 0 --

(CBS 113880)

Tabelle 89: BlastSearch Ergebnisse der I'TS nrDNA Sequenz des Isolates JW075p3 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton interdigitale (YY01437442) 99 % 99 % (627/629) 2 KC923427
Trichophyton mentagrophytes (SNB-TM1) 99 % 99 % (624/625) 1 KF360239
Trichophyton interdigitale (YY01663857) 99 % 99 % (626/628) 2 K(C923423
Trichophyton interdigitale (YY01668796) 99 % 99 % (626/628) 2 KC833525

Tabelle 90: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW075p3 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton verrucosum (ATCC 36058) 100 % 100 % (590/590) 0 AY213631
Trichophyton interdigitale (IFM 53931) 100 % 99 % (589/590) 0 AB363760
Trichophyton interdigitale (JCM 1891) 100 % 99 % (589/590) 1 ABO075330
Trichophyton interdigitale (JCM 1891) 99 % 100 % (584/584) 0 KJ722761

Tabelle 91: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW075p3 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton interdigitale (TMC-14) 93,6 % 100 % (589/589) 0 DQ786669
Trichophyton interdigitale (TMC-3) 93,6 % 100 % (589/589) 0 DQ786658
Trichophyton interdigitale (TMC-6) 93,6 % 100 % (589/589) 0 DQ786661
Trichophyton interdigitale IHEM 1210) | 93,6 % 100 % (589/589) 0 JQ407202
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Tabelle 92: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW075p3 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer

Trichophyton krajdenii (CBS 475.93) 100 % 100 % (590/590) 0 --

Trichophyton interdigitale (CBS 428.63) 100 % 100 % (590/590) 0 --

Trichophyton candelabrum (CBS 647.73) 100 % 100 % (590/590) 0 --

Trichophyton mentagrophytes 99,7 % 100 % (588/588) 0 --

(CBS 113880)

Tabelle 93: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW075p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton interdigitale (IFM 41271) | 100 % 99 % (709/710) 1 AB458202
Trichophyton krajdenii (UAMH 8546) 100 % 99 % (709/710) 1 AF170461
Trichophyton interdigitale (IFM 59062) | 100 % 99 % (708/710) 1 AB566303
Trichophyton interdigitale (IFM 58446) | 100 % 99 % (708/710) 1 AB566301

Tabelle 94: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW075p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton verrucosum (ATCC 36058) 100 % 100 % (593/593) 0 AY213631
Trichophyton interdigitale (IFM 53931) 100 % 99 % (592/593) 0 AB363760
Trichophyton interdigitale (JCM 1891) 100 % 99 % (592/593) 1 AB075330
Trichophyton interdigitale (ATCC 28146) 99 % 100 % (584/584) 0 KJ722761

Tabelle 95: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW075p4 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton interdigitale (UAMH 8543) 99 % 100 % (703/703) 0 AF170465
Trichophyton interdigitale (UAMH 8544) 99 % 100 % (703/703) 0 AF170466
Trichophyton krajdenii (UAMH 8539) 99 % 100 % (703/703) 0 AF170462
Trichophyton interdigitale (IFM 41271) 99 % 100 % (703/703) 0 AB458202
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Tabelle 96: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW075p4 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer

Trichophyton krajdenii (CBS 475.93) 100 % 100 % (593/593) 0 --

Trichophyton candelabrum (CBS 647.73) 100 % 100 % (593/593) 0 --

Trichophyton interdigitale (CBS 428.63) 100 % 100 % (593/593) 0 --

Trichophyton mentagrophytes 100 % 100 % (593/593) 0 --

(CBS 113880)

Tabelle 97: BlastSearch Ergebnisse der I'TS nrDNA Sequenz des Isolates JW075p5 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton interdigitale (IHEM 1729) | 100 % 99 % (635/637) 2 KP132813
Trichophyton krajdenii IHEM 1726) 100 % 99 % (635/637) 2 KP132812
Trichophyton interdigitale (IHEM 1719) | 100 % 99 % (635/637) 2 KP132810
Trichophyton interdigitale (IHEM 1224) | 100 % 99 % (635/637) 2 KP132807

Tabelle 98: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW075p5 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton interdigitale (ATCC 28146) 100 % 100 % (564/565) 1 KJ722761
Trichophyton interdigitale (JCM 1891) 100 % 99 % (564/565) 1 AB075330
Trichophyton interdigitale (IFM 53931) 100 % 99 % (563/565) 1 AB363760
Trichophyton interdigitale 100 % 99 % (563/565) 1 AY062120

Tabelle 99: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW075pS (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton interdigitale (CBS 428.63) 94,6 % 100 % (601/601) 0 --
Trichophyton krajdenii (CBS 475.93) 94,6 % 100 % (601/601) 0 --
Trichophyton candelabrum (CBS 647.73) 94,6 % 100 % (601/601) 0 --
Trichophyton interdigitale IHEM 1237) 94,3 % 100 % (599/599) 0 JQ407201
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Tabelle 100: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW075p5 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer

Trichophyton krajdenii (CBS 475.93) 98,4 % 100 % (555/555) 0 --

Trichophyton interdigitale (CBS 428.63) 98,4 % 100 % (555/555) 0 --

Trichophyton candelabrum (CBS 647.73) 98,4 % 100 % (555/555) 0 --

Trichophyton mentagrophytes 97,5 % 100 % (550/550) 0 --

(CBS 113880)

Tabelle 101: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW075p6 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton interdigitale (IFM 41276) | 100 % 100 % (691/691) 0 AB458207
Trichophyton interdigitale (IFM 41274) | 100 % 100 % (691/691) 0 AB458205
Trichophyton interdigitale (IFM 41271) | 100 % 100 % (691/691) 0 AB458202
Trichophyton interdigitale (IFM 41259) | 100 % 100 % (691/691) 0 AB458190

Tabelle 102: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW075p6 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton verrucosum (ATCC 36058) 99 % 99 % (592/593) 1 AY213631
Trichophyton interdigitale (IFM 53931) 99 % 99 % (591/593) 1 AB363760
Trichophyton interdigitale 99 % 99 % (591/593) 1 AY062120
Trichophyton interdigitale (JCM 1891) 99 % 99 % (591/593) 1 ABO075330

Tabelle 103: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW075p6 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton interdigitale (IFM 41275) | 100 % 100 % (691/691) 0 AB458206
Trichophyton interdigitale (IFM 41276) | 100 % 100 % (691/691) 0 AB458207
Trichophyton interdigitale IFM 41274) | 100 % 100 % (691/691) 0 AB458205
Trichophyton interdigitale IFM 41271) | 100 % 100 % (691/691) 0 AB458202

Tabelle 104: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW075p6 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer

Trichophyton krajdenii (CBS 475.93) 99,8 % 99,8 % (592/593) 1 --

Trichophyton candelabrum (CBS 647.73) 99,8 % 99,8 % (592/593) 1 --

Trichophyton interdigitale (CBS 428.63) 99,8 % 99,8 % (592/593) 1 --

Trichophyton mentagrophytes 98,9 % 99,8 % (587/588) 1 --

(CBS 113880)

228




Tabelle 105: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW081p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton interdigitale (IFM 41276) | 100 % 99 % (702/706) 4 AB458207
Trichophyton interdigitale (IFM 41274) | 100 % 99 % (702/706) 4 AB458205
Trichophyton interdigitale (IFM 41271) | 100 % 99 % (702/706) 4 AB458202
Trichophyton interdigitale (IFM 41259) | 100 % 99 % (702/706) 4 AB458190

Tabelle 106: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW081p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton verrucosum (ATCC 36058) 100 % 100 % (591/591) 0 AY213631
Trichophyton interdigitale (IFM 53931) 100 % 99 % (590/591) 0 AB363760
Trichophyton interdigitale 100 % 99 % (590/591) 0 AY062120
Trichophyton interdigitale (ATCC 28146) 98 % 100 % (584/584) 0 KJ722761

Tabelle 107: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW081p4 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton interdigitale (IHEM 1227) 88,9 % 99,8 % (691/694) 1 --
Trichophyton interdigitale (UAMH 8546) 85,6 % 99,5 % (691/694) 3 AF170466
Trichophyton interdigitale (IFM 53931) 85,6 % 99,5 % (691/694) 3 AF170465
Trichophyton interdigitale (UAMH 8539) 85,6 % 99,5 % (691/694) 3 AF170462

Tabelle 108: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW081p4 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer

Trichophyton krajdenii (CBS 475.93) 100 % 100 % (591/591) 0 --

Trichophyton candelabrum (CBS 647.73) 100 % 100 % (591/591) 0 --

Trichophyton interdigitale (CBS 428.63) 100 % 100 % (591/591) 0 --

Trichophyton mentagrophytes 99,6 % 100 % (589/589) 0 --

(CBS 113880)

Molekulare Identifizierung (RAPD)

Die PCR basierte Analyse eines Abschnitts des ribosomalen Operons, bestehend aus
den ,,Internal-Transcribed-Spacer“-Regionen (ITS1 und ITS2), der 5.8S rDNA und der
D1/D2-Doméne der grofen ribosomalen Untereinheit (LSU) der ntDNA, ausgewéhlter

Dermatophyten-Stdmme unter Verwendung des Primers GACAy, fiihrte zur Bildung

charakteristischer Bandenmuster (Abb. 54, Tab. 50). Hierbei wurden bei den Stimmen
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JW063p6, JIW067p2, JIW067p3, IW067p4, IW067p7, IW067p8, JIWO075p1, JWO075p2,
JWO075p3, JIWO075p4, IW075p5 und JWO081p4, sowie bei den als Referenzstimme der
Art Trichophyton interdigitale verwendeten Isolaten R1 und RS (R1: Trichophyton in-
terdigitale var. nodulare F4c, RS: Trichophyton interdigitale F3d) jeweils zwei DNA-
Fragmente von ca. 600 bp und ca. 400 bp Lénge amplifiziert, wobei die Amplifikation
des 400 bp groBen DNA-Fragmentes bei allen Isolaten deutlich ausgeprigt war, wéh-
rend das 600 bp gro3e DNA-Fragment bei einigen Stdimmen nur sehr schwach amplifi-
ziert wurde (Abb. 54). Bei dem Isolat JW063p7 erfolgte die Bildung von vier DNA-
Fragmenten von ca. 850 bp, ca. 700 bp, ca. 600 bp und ca. 400 bp Lénge (Abb. 54, Tab.
50).

DNA-Polymorphismen

Die ITS nrDNA Sequenzen der untersuchten Isolate unterscheiden sich nur durch Ein-
zel-DNA-Polymorphismen. So zeigten die DNA-Sequenzen der Stimme R2, R3, [FM
58270, CD392, IHEM 14193, IHEM 19024 und IHEM 19701 ebenso wie die von Hei-
demann et al. (2010) klassifizierten Trichophyton interdigitale Genotypen III, III* und
IV eine Substitution an Position 9 des Alignments, ein Adenin anstatt eines Guanins,
und eine weitere Substitution an Position 106, ein Adenin anstatt eines Cytosins (Abb.
55). Die Sequenzabschnitte der Stimme IHEM 14193 und IHEM 19701 wiesen ebenso
wie die DNA-Sequenz des 7. interdigitale Genotyps IV zwei weitere Substitutionen auf,
ein Thymin an Position 139 und ein Cytosin an Position 176, allerdings zeigte die ITS
nrDNA Sequenz des Genotyps IV eine zusitzliche Insertion eines Adenins an Position
217. Die DNA-Sequenz des Referenzstammes R2 (7. mentagrophytes) wies drei weitere
Insertionen auf, ein Cytosin an Position 35 und 93 und ein Thymin an Position 117, der
Stamm R1 (7. interdigitale var. nodulare) die Insertion eines Thymins an Position 598
und der Stamm RS (7. interdigitale) die Insertion eines Cytosins an Position 35. Die
DNA-Sequenz des Isolates JIW081p4 zeigte die Insertion eines Cytosins an Position 561
und die Sequenzen der Isolate JW063p4, JWO063p5, IW063p6, JW063p7 eine weitere
Basensubstitution an Position 433, ein Thymin anstatt eines Cytosins (Abb. 56).
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Abbildung 55: Alignment der ITS nrDNA Sequenz der als Trichophyton interdigitale sensu Griser
klassifizierten Isolate aus Panama und weiterer ausgewiihlter Stimme des Trichophyton interdigita-
le-Arthroderma vanbreuseghemii-Komplexes. R1: 7. interdigitale var. nodulare F4c, R2: T. men-
tagrophytes, R3: T. mentagrophytes var. asteroides F3b, R5: T. interdigitale F3d, UAMH 8546: T.
krajdenii, CBS 558.66: T. interdigitale, CBS 428.63: T. interdigitale (Neotyp), IFM 58270: T. interdi-
gitale, CD392: A. vanbreuseghemii, IHEM19024: A. vanbreuseghemii, IHEM14193: A. vanbreuseg-
hemii, IHEM19701: A. vanbreuseghemii. Trichophyton interdigitale (Ti) nach Heidemann et al.
(2009): SJEZ5146: T. interdigitale Typ I11*, IFM 51386: T. interdigitale Typ IV. Typ I und Typ II:
anthropophile Isolate, Typ III, Typ III*, Typ IV: zoophile Isolate (Heidemann et al. 2010).

231



JWoTspl CTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCCGGUATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGT
JW062ps

IW063pd
IW0R3ps
IWG3p6
JWO63pT
JW06Tp2
IW06Tp3
JWO6TpT
JW06TpR
IW0T5p3
JW075p4
IWOT5pS
JWOTEp6
IW0S1p4
RS

R1

UAMH 8546
CBS 358.66
CBS 428.63
R2

SAATTGCAGAATTCCGTGAATCAT

R3
IFM 58270
€D

THEM19024

IW0TEp1
JW062p3
JTW63pd
JWi63ps
IW062p6
IW063p7
IW06Tp2
TW067p3
IW06TpT
IWO06Tps
JW075p3
TW0T5p4
JWOTSpS
JWOTEp6
JWOS1p4
RE

R1

UAMH 8546
CBS 558.66
CBS 428.63

Ch3oz

THEM19024
IHEM 14193
THEM 19701
Ti (Typly

Ti (Typlil) e
TFM 51386 (TypIV)

Abbildung 56: Alignment der ITS nrDNA Sequenz der als Trichophyton interdigitale sensu Griser
klassifizierten Isolate aus Panama und weiterer ausgewiihlter Stiimme des Trichophyton interdigita-
le-Arthroderma vanbreuseghemii-Komplexes (Fortsetzung). R1: T. interdigitale var. nodulare F4c,
R2: T. mentagrophytes, R3: T. mentagrophytes var. asteroides F3b, RS: T. interdigitale F3d, UAMH
8546: T. krajdenii, CBS 558.66: T. interdigitale, CBS 428.63: T. interdigitale (Neotyp), IFM 58270: T.
interdigitale, CD392: A. vanbreuseghemii, IHEM19024: A. vanbreuseghemii, IHEM14193: A. van-
breuseghemii, IHEM19701: A. vanbreuseghemii. Trichophyton interdigitale (Ti) nach Heidemann et
al. (2009): SJEZ5146: T. interdigitale Typ 111*, IFM 51386: T. interdigitale Typ IV. Typ I und Typ
II: anthropophile Isolate, Typ III, Typ III*, Typ IV: zoophile Isolate (Heidemann et al. 2010).

Diskussion

Die taxonomische Klassifizierung der Isolate JW062p8, JW063p4, JW063p5, JW063p6,
JW063p7, JW067p2, JIW067p3, IW067p4, IW067p7, IW067p8, JIWO075p1, JWO075p2,
JWO075p3, IW075p4, IW075p5, IW075p6 und JWO081p4 wurde basierend auf morpho-
logischen und molekularen Daten (ITS und LSU nrDNA Sequenzen und RAPD-
Muster) und phylogenetischen Analysen durchgefiihrt. So entsprachen die beobachteten

morphologischen Merkmale, wie die Bildung typischer kugel- bis tropfenférmiger
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Mikrokonidien, Spiralhyphen, die Koloniemorphologie und die positive Reaktion auf
Urease-Agar der Beschreibung von Isolaten des Trichophyton interdigitale-
Arthroderma vanbreuseghemii-Komplexes in der Literatur (Campbell et al. 1996; de
Hoog et al. 2014; Griser et al. 1999b; Griser et al. 2008; Tietz und Ulbricht 1999). Die
Stamme JW062p8, JWO063p4, JWO063pS, JWO063p6, IW063p7, JWO067p2, JWO067pS,
JWO075p3, JIW075p6 und JWO081p4 (Typ I) entsprachen hierbei makro- und mikromor-
phologisch der ,anthropophilen Variante und die Isolate JWO067p3, JW067p4,
JW067p7, IWO075pl, IW075p2, JIW075p4 und JWO075p5 (Typ II) der ,,zoophilen Vari-
ante* der Art Trichophyton interdigitale sensu Graser (de Hoog et al. 2014; Gréser et al.
2008; Nenoff et al. 2007). Allerdings ist die Kolonie- und Mikromorphologie von Isola-
ten des Trichophyton interdigitale-Arthroderma vanbreuseghemii-Komplexes generell
sehr heterogen und zudem neigen Isolate des Komplexes bei hdufiger Subkultivierung
zur Degeneration charakteristischer morphologischer Elemente, wie Ausbildung und
Anzahl der Konidien und zu einem Wechsel der Kolonietextur von pudrig zu wattig
wollig (Georg 1954; Heidemann et al. 2010; Tietz und Ulbricht 1999). Zudem konnte
durch Georg (1954) in experimentellen Infektionsversuchen gezeigt werden, dass die
fiir anthropophile Isolate (Trichophyton interdigitale) typische Kolonie- und Mikromor-
phologie durch mehrmalige Passage in Meerschweinchen in eine fiir zoophile Isolate
(Trichophyton mentagrophytes sensu Kano) typische Kolonie- und Mikromorphologie
umgewandelt werden kann, weshalb eine taxonomische und epidemiologische Differen-
zierung von Isolaten dieser Gruppe allein basierend auf morphologischen Merkmalen
nicht moglich ist (Georg 1954). Nach Heidemann et al. (2010) konnen anthropophile
und zoophile Stimme von T. interdigitale sensu Gréser allerdings anhand charakteristi-
scher ITS nrDNA Sequenzpolymorphismen unterschieden werden (Heidemann et al.
2010).

Der Vergleich der ITS und LSU nrDNA Sequenzen der Isolate mit 6ffentlich verfiigba-
ren Sequenzdaten zeigte eine Ubereinstimmung von 99 - 100 Prozent mit Sequenzen
von Stdmmen verschiedener Arten des Trichophyton interdigitale-Arthroderma van-
breuseghemii-Komplexes, wie Trichophyton interdigitale, Trichophyton mentagro-
phytes™ und weiteren Sequenzen von Stimmen die unter verschiedenen mit 7. interdigi-
tale synonymisierten Namen, wie Trichophyton candelabrum, Trichophyton krajdenii
und Trichophyton verrucosum var. autotrophicum (Tab. 51-108) in GenBank hinterlegt
wurden und unterstiitzt so die Gruppierung der Isolate innerhalb des Trichophyton in-

terdigitale-Arthroderma vanbreuseghemii-Komplexes.
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In phylogenetischen Analysen basierend auf ITS nrtDNA-Sequenzdaten wurde aus den
Sequenzen der Isolate aus Panama gemeinsam mit Sequenzen anderer Stimme der Ar-
ten 7. interdigitale und Arthroderma vanbreuseghemii (Trichophyton mentagrophytes
sensu Kano) ebenfalls ein gemeinsames, aus zwei Untergruppen mit jeweils moderater
Bootstrap-Unterstiitzung bestehendes Clade gebildet (Abb. 53). Eine der Untergruppen
beinhaltet alle als Trichophyton interdigitale klassifizierten Stamme, einschlieBlich des
von Griéser et al. (1999) festgelegten Neotyps (CBS 428.63), und die Isolate JW062pS8,
JW063p4, JW063pS5, JW063p6, IW063p7, IW067p2, IW067p3, JWO067p7, JTW067pS,
JWO075p1, IW075p3, IW075p4, IWO075p5, IWO075p6 und JW081p4. Die zweite Unter-
gruppe beinhaltet als Arthroderma vanbreuseghemii (,,Trichophyton mentagrophytes)
klassifizierte Isolate und die im Rahmen dieser Arbeit als Referenzstimme fiir die Art
»Irichophyton mentagrophytes verwendeten Stimme R2 und R3 (Abb. 53). Die phy-
logenetischen Analysen unterstiitzen ebenfalls die Einordnung der Isolate in den
Trichophyton interdigitale-Arthroderma vanbreuseghemii-Komplex und zeigten die
genetische Assoziation der Isolate aus Panama mit dem Neotypen der Art 7. interdigita-
le (CBS 428.63) sensu Gréser.

Die in PCR-Reaktionen unter Verwendung eines DNA-Abschnitts von etwa 1.400 bp
Lénge bestehend aus der ITS-Region und der D1/D2-Doméne der ntDNA als Template
und der repetitiven Sequenz (GACA), als Primer (Shehata et al. 2008) erzeugten DNA-
Fragmente der Isolate JW063p6, JW067p2, JIW067p3, IW067p4, IW067p7, JW067p8,
JWO075pl, JIW075p2, JW075p3, JWO075p4, IW075p5 und JWO081p4 zeigten ein mit de-
nen im Rahmen dieser Untersuchung als Referenzstimme fiir die Art Trichophyton in-
terdigitale verwendeten Isolate iibereinstimmendes DNA-Fragment-Muster und somit
den gleichen ITS Genotyp (Abb. 54, Tab. 50). Das Isolat JW063p7 zeigte allerdings
neben dem fiir 7. interdigitale typischem Bandenmuster zusitzlich die Bildung von
zwei weiteren DNA-Fragmenten, was moglicherweise auf einen zusétzlichen ITS Geno-
typ innerhalb der Population der Isolate aus Panama hinweist oder einen Amplifizie-
rungsfehler wihrend der PCR-Reaktion darstellt (Abb. 54, Tab. 50). Interessanterweise
bildeten die im Rahmen dieser Untersuchung als ,,7richophyton mentagrophytes* ver-
wendeten Referenzstimme, die nach Gréser et al. (2008) ebenfalls der Art Trichophyton
interdigitale zugeordnet werden, ein von den 7. interdigitale-Referenzstimmen abwei-
chendes DNA-Fragmentmuster und in phylogenetischen Analysen ebenfalls eine eigene
phylogenetische Gruppe, was die Annahme unterstiitzen wiirde, dass es sich bei Tricho-

phyton interdigitale und Arthroderma vanbreuseghemii um genetisch nah miteinander
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verwandte, aber unterschiedliche Arten handeln koénnte (Beguin et al. 2012; Gréser et al.
2008; Kano et al. 2012; Symoens et al. 2011).

Der direkte Vergleich des Alignments der ITS ntDNA Sequenzen verschiedener Stam-
me des Trichophyton interdigitale-Arthroderma vanbreuseghemii-Komplexes, unter
Einbezug von durch Heidemann et al. (2010) charakterisierter DNA Sequenzen zoophi-
ler und anthropophiler Isolate der Art Trichophyton interdigitale sensu Griser zeigte nur
geringe Unterschiede in den Sequenzen der untersuchten Stimme (Abb. 55, 56). So
unterscheiden sich die DNA-Abschnitte der Isolate JWO062p8, JW063p4, JW063p5,
JW063p6, JIW063p7, JW067p2, IW067p3, IW067p7, IW067p8, IW075p1, JTWO075p3,
JWO075p4, IW075p5, IW075p6 und JW081p4 von den Arthroderma vanbreuseghemii-
Staimmen IHEM 14193 und IHEM 19701, den Referenzstimmen und weiteren als
Trichophyton mentagrophytes (Arthroderma vanbreuseghemii) klassifizierten Isolaten
entsprechend der Beobachtung von Heinemann et al. (2010) nur durch Einzel-DNA-
Polymorphismen (Heidemann et al. 2010). So wiesen die DNA-Sequenzen der Stimme
R2, R3, IFM 58270, CD392 und IHEM 19024 cine Substitution an Position 9 des A-
lignments, ein Adenin anstatt eines Guanins, und eine weitere Substitution, ein Adenin
anstatt eines Cytosins, an Position 106 auf (Abb. 55) und zeigten damit das nach Hei-
demann et. (2010) fiir 7. interdigitale Typ III*, eine Subgruppe innerhalb der zoophilen
Isolate, charakteristische DNA-Substitutionsmuster (Heidemann et al. 2010). Das Sub-
stitutionsmuster der Stimme [HEM 14193 und IHEM 19701 entsprach dem von Hei-
demann et al. (2010) beschriebenem Genotypen Typ IV, wobei die DNA-Sequenzen
nicht die charakteristische Insertion eines Adenins (Position 217, Abb. 55) aufwiesen
(Heidemann et al. 2010). Die DNA-Sequenzen der Isolate JWO062p8, JW063p4,
JW063p5, JW063p6, JIW063p7, IW067p2, IW067p3, IW067p7, IW067p8, JWO075pl,
JWO075p3, IW075p4, IW075p5, IWO075p6 und JWO081p4 lassen sich nach Heidemann et
al. (2010) dem Substitutionsmuster des ITS ntDNA Genotyps Il von Trichophyton in-
terdigitale und somit der anthropophilen Genlinie der Art 7. interdigitale zuordnen
(Heidemann et al. 2010). Allerdings unterscheidet sich der Stamm JWO081p4 durch die
Insertion eines Cytosins an Position 561, die Isolate JW063p4, JW063p5, JW063p6,
JWO063p7 durch eine weitere Basensubstitution an Position 433, ein Thymin anstatt ei-
nes Cytosins, der Referenzstamm R2 (7. mentagrophytes) durch drei weitere Insertio-
nen, ein Cytosin an Position 35 und 93 und ein Thymin an Position 117, der Stamm R1
(T. interdigitale var. nodulare) durch die Insertion eines Thymins an Position 598 und

der Stamm RS (7. interdigitale) durch die Insertion eines Cytosins an Position 35, von
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den durch Heidemann et al. (2010) beschriebenen ITS Genotypen (Abb. 55, 56). Zudem
wurde durch Anzawa et al. (2011) gezeigt, dass innerhalb des Trichophyton interdigita-
le-Arthroderma vanbreuseghemii-Komplexes eine bestimmte Koloniemorphologie, die
Varianz der morphologischen Merkmale, die Isolationsquelle eines Stammes oder die
sexuelle Kompatibilitdt und Kompetenz nicht an einen spezifischen ITS Genotyp ge-
kniipft sind und die Varianz der ITS ntDNA Sequenz innerhalb des Trichophyton inter-
digitale-Arthroderma vanbreuseghemii-Komplexes grof3er ist als von Heidemann et al.
(2010) beschrieben (Anzawa et al. 2011; Heidemann et al. 2010). Somit kann eine epi-
demiologische Klassifizierung in anthropophile bzw. zoophile Genlinien und die Unter-
scheidung unterschiedlicher Arten basierend auf ITS ntDNA Sequenzdaten nicht unter-
stiitzt werden (Anzawa et al. 2011). Zudem wurde durch Kawasaki et al. (2008) gezeigt,
dass die phylogenetische Position von Isolaten des Trichophyton interdigitale-
Arthroderma vanbreuseghemii-Komplexes in Abhéngigkeit von der verwendeten Gen-
region variieren kann und somit alleine basierend auf ITS ntDNA Sequenzdaten keine
ausreichend stabilen taxonomischen Schlussfolgerungen in Bezug auf die Artabgren-
zung des Trichophyton interdigitale-Arthroderma vanbreuseghemii-Komplexes getitigt
werden konnen (Kawasaki et al. 2008). In Kreuzungsexperimenten von Trichophyton
rubrum mit Arthroderma simii durch Anzawa et al. (2010) und Arthroderma vanbreu-
seghemii, Arthroderma simii und Arthroderma benhamiae durch Kawasaki et al. (2010)
konnten erfolgreich fertile Hybriden der Kreuzungspartner gebildet und somit der Aus-
tausch von Genen zwischen allen verwendeten Isolaten nachgewiesen werden (Anzawa
et al. 2010; Kawasaki et al. 2010). Diese Beobachtungen zeigen, dass das Artkonzept
innerhalb der Gattung Trichophyton und im speziellen des Trichophyton interdigitale-
Arthroderma vanbreuseghemii-Komplexes wahrscheinlich auf einer Uberklassifizierung
der entsprechenden Isolate beruht und unter Beteiligung von molekularen, physiologi-
schen und biologischen Daten, wie sexuelle Kompatibilitdt und Kompetenz, einer er-
neuten Revision unterzogen werden sollte. Trotz des international umstrittenen taxono-
mischen Status der Art Trichophyton interdigitale wurden die Isolate JW062p8,
JW063p4, JW063pS, JW063p6, IW063p7, IW067p2, IW067p3, TW067p4, TWO067p7,
JWO067p8, JWO075pl, JWO075p2, JWO075p3, JWO075p4, JWO075p5, JWO75p6 und
JWO081p4 entsprechend der aktuell in Deutschland in der medizinischen Mykologie
verwendeten Nomenklatur als 7. interdigitale klassifiziert (de Hoog et al. 2014; Gréser
et al. 2008; Nenoff et al. 2007).
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Trichophyton (mentagrophytes var.) interdigitale ist als der zweithdufigste Verursacher
von Haut- und Nagelmykosen des Menschen dokumentiert worden und wurde insge-
samt in 12,8 Prozent (n = 5) der untersuchten Lédsionen mit positiven Kultivierungser-
gebnissen nachgewiesen. Nur bei einer der Lédsionen wurden aus dem gesammelten
Probenmaterial lediglich Stimme der Art 7. interdigitale isoliert (JW075P), wihrend
aus dem Material der restlichen Proben mehrere Pilze kultiviert wurden. So konnten aus
dem Material der Probe JW062P 13 weitere Pilzstimme isoliert werden, vier Stimme
des Dermatophyten Trichophyton rubrum (JW062p4, IJW062pl12, JW062pl3,
JW062p14), drei Isolate der Art Curvularia lunata (JW062p2, IW062p3, IW062p9), ein
Isolat der Art Curvularia geniculata (JW062p11), zwei Stimme der Gattung Verticilli-
um (JW062p6, JW062p7) und drei sterile Isolate (JW062p1, JW062p5, JW062p10).
Aus dem gesammelten Material der Probe JWO063P wurden zusitzlich ein Stamm der
Gattung Candida (JW063pl), ein Isolat der Art Aspergillus versicolor (JW063p2) und
ein steriles Myzel (JW063p3) isoliert. Aus dem Probenmaterial der Lésion JW067P
wurden neben fiinf Stimmen von 7. interdigitale, zwei Kultivate des Dermatophyten 7.
rubrum (JWO067pl, JWO067p6), ein Isolat der Art Cladosporium sphaerospermum
(JWO067p5) und zwei sterile Isolate (JW067p9, IW067p10) kultiviert. Aus dem Material
der Probe JWO8IP konnten zusdtzlich ein Stamm des Dermatophyten 7. rubrum
(JWO081p3), zwei Stimme der Gattung Acremonium (JW081p2, JW081pl1), ein Isolat
der Art Aspergillus sclerotiorum (JWO081p7), zwei Isolate der Art Fusarium solani
(JWO081p9, JWO081p10) und vier sterile Isolate (JWO81pl, JWO8IpS, JWO8Ip6,
JWO081p8) kultiviert werden.

Bei den untersuchten Lasionen handelte es sich um chronische Mykosen, die iiberwie-
gend als das Ergebnis einer Infektion der Haut oder des Nagels durch Trichophyton in-
terdigitale betrachtet werden konnen. Allerdings konnte bei drei der untersuchten My-
kosen (JW062P, JW067P, JWO081P) eine Mischinfektion mit dem Dermatophyten
Trichophyton rubrum nachgewiesen werden.

Der Grofiteil der weiteren Pilzisolate ist wahrscheinlich eher als eine Kontamination des
gesammelten Probenmaterials bzw. der Lasion zu betrachten, obwohl eine sekundére
Besiedlung von chronischen Haut- und Nagelmykosen durch opportunistische, kera-
tinophile Pilze wie z.B. Arten der Gattung Acremonium (JW081p2, IW081pl1), Asper-
gillus (JWO063p2, IW081p7) oder Fusarium (JWO081p9, JIW081p10) nicht ausgeschlos-
sen werden kann (de Hoog et al. 2014; Gupta et al. 2001; Gupta et al. 2012; Hilmioglu-
Polat et al. 2005; Hwang et al. 2012; Summerbell et al. 2005; 2012). Fiir eine abschlie-
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Bende pathologische Bewertung der isolierten opportunistischen Pilzstimme, miissten

allerdings weitere Probennahmen der entsprechenden Lésionen durchgefiihrt werden

(Daniel et al. 1998; Gupta et al. 2001; Gupta et al. 2012; Summerbell et al. 2005).
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Abbildung 57: Kulturen von Trichophyton interdigitale Typ 1 (JW067p8) auf verschiedenen Nihr-
medien. A: Kimmig-Agar (7 d). B: Kimmig-Agar (14 d). C: MYP (14 d). D: UA (14 d). E: SGA (7
d). F: SGA (14 d). G: OA (10 d). H: PDA (14 d). Ein Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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Abbildung 58: Kulturen von Trichophyton interdigitale Typ 1 (JW063p7) auf verschiedenen Nihr-
medien. A: Kimmig-Agar (7 d). B: Kimmig-Agar (14 d). C: MYP (14 d). D: UA (14 d). E: SGA (7
d). F: SGA (14 d). G: OA (10 d). H: PDA (14 d). Ein Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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Abbildung 59: Kulturen von Trichophyton interdigitale Typ 11 (JW075p2) auf verschiedenen Nihr-
medien. A: Kimmig-Agar (7 d). B: Kimmig-Agar (14 d). C: MYP (14 d). D: UA (14 d). E: SGA (7
d). F: SGA (14 d). G: OA (10 d). H: PDA (14 d). Ein Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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Abbildung 60: Mikromorphologische Strukturen von Trichophyton interdigitale Typ 1 (JW063p7).

A-C: Hyphen mit Mikrokonidien. D-E: Knoten-artige Strukturen vegetativer Hyphen. F: Arthro-
konidien. A-F: Gefirbt mit Baumwollblau in Lactophenol-Losung. Mafistab =20 pm.
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Abbildung 61: Mikromorphologische Strukturen von Trichophyton interdigitale Typ 1 (JW067p8).
A: Hyphen mit Mikrokonidien. B-D: Freie Mikrokonidien. A-D: Gefirbt mit Phloxin. A: Mafistab
=50 pm, B-D: Maf}stab = 20 pm.
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Abbildung 62: Mikromorphologische Strukturen von Trichophyton interdigitale Typ I1 (JW067p7).
A: Hyphen mit Mikrokonidien in Botrytis-Form. B-C: Makrokonidien. D: Makrokonidien in
Chlamydosporen-artige Zellen zerfallend. E: Spiralhyphen. F: Chlamydosporen-artige Zellen an
vegetativem Myzel. A-F: Gefirbt mit Phloxin. Mafistab = 20 pm.
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Abbildung 63: Mikromorphologische Strukturen von Trichophyton interdigitale Typ II (JW075p1).
A-B: Hyphen mit Mikrokonidien. C-D: Makrokonidien. E: Racket-Myzel. F: Spiralhyphen. A-F:
Gefirbt mit Phloxin. Mafistab =20 pm.
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Abbildung 64: Trichophyton interdigitale (Typ I). A: Mikrokonidien. B: Mikrokonidien entlang
undifferenzierter Hyphen. C: Arthrokonidien. Maf3stab =10 pm.
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Abbildung 65: Trichophyton interdigitale (Typ II). A. Mikrokonidien. B: Spiralhyphen. C: Makro-
konidien. D: Arthrokonidien. E: Makrokonidien, in Chlamydosporen-artige Zellen zerfallend und
freie Chlamydosporen. F: Chlamydosporen-artige Zellen an vegetativen Hyphen. Mafistab = 10
pm.
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Trichophyton rubrum (Castell.) Sabour. Abb. 66-72

In: Ajello (1968) Sabouraudia 6: 147-59: Trichophyton rubrum (Castell.) Sabour., Tri-
chophytic eruption caused by the Trichophyton rubrum of Castellani (Epidermophyton
purpureum, Bang). British Journal of Dermatology 23 (1911): 389-390.

In: Index of Fungi, Petrak’s Supplement 160 (1930-1939): Trichophyton rubrum (Cas-
tell.) Semon, Tinea unguium. British Journal of Dermatology 34 (1922): 397-400.

Teleomorph-Stadium: unbekannt. Anzawa et al. (2010) zeigten in experimentellen Kreuzungsversuchen
mit Teststimmen der Arten Arthroderma simii und Trichophyton rubrum erfolgreich die Bildung von
Hybrid-Stimmen und damit die genetische Kompatibilitdt der untersuchten Stdmme (Anzawa et al.

2010).

Basionym:

Epidermophyton rubrum Castell., Philipp. J. Sci., B, Med. Sci. 5 (1910): 203.

Synonyme:

Epidermophyton lanoroseum MacCarthy, Ann. Dermatol. Syph. (1925): 53.

Epidermophyton pernettii Castell., Br. J. Derm. Syph. (1910): 148.

Epidermophyton plurizoniforme MacCarthy, Ann. Dermatol. Syph. (1925): 37.

Epidermophyton purpureum (H. Bang) C.W. Dodge, Medical mycology. Fungous diseases of men and
other mammals 3 (1935): 485.

Epidermophyton rubrum Castell., Philipp. J. Sci., B, Med. Sci. 5 (1910): 203.

Sabouraudiella rubra (Castell.) Boedijn, Mycopath. Mycol. appl. 6 (1953): 125.

Sabouraudites ruber (Castell.) M. Ota & Langeron, Annls Parasit. hum. comp. 1 (1923): 328.
Sabouraudites ruber var. albus T. Hashim., Irizawa & M. Ota ex Nann., Trattato di Micopatologia
Umana (Firenze) 4 (1934): 168.

Sabouraudites ruber var. blanche T. Hashim., Irizawa & M. Ota, Jap. J. Derm. Urol. 30 (1930): 1.
Sabouraudites ruber var. ruber (Cazalbou) Nann., Repertorio sistematico dei miceti dell'uemo e degli
animale Siena 4 (1934): 171.

Trichophyton circonvolutum Sabour., Maladies du Cuir Chevelu 3 (1910): 320.

Trichophyton coccineum Y. Kato, Trans. 6th Congr. Far East Assoc. Trop. Med., Tokyo (1925): 861.
Trichophyton fischeri J. Kane, Sabouraudia 15 (1977): 239.

Trichophyton fluviomuniense Pereiro, Sabouraudia 6 (1968): 315.

Trichophyton gourvilii var. intermedium Biguet et al., Annls Parasitol. Humaine Comp. (1960): 419.
Trichophyton kagawaense H. Fujii, Jap. J. Dermatol. Urol. (1931): 305-357.

Trichophyton kanei Summerb., Mycotaxon 28 (1987): 511.

Trichophyton kuryangei Vanbreus. & S.A. Rosenthal, Annls Parasit. hum. comp. 36 (1961): 802.
Trichophyton marginatum Muijs, Ned. Tijdschr. Geneesk. (1921): 2205.
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Trichophyton megninii R. Blanch., Traité de Pathologie Générale 2 (1895): 915.

Trichophyton multicolor O. Magalh. & J.A. Neves, Memorias do Instituto Oswaldo Cruz 20 (1927): 271.
Trichophyton pedis M. Ota, Bull. Soc. Pathol. Exot. (1922): 594.

Trichophyton pervesii [als ,pervesi*] Catanei, Archives de 1'Institut Pasteur d'Algerie 15 (1937): 267.
Trichophyton purpureum H. Bang, Ann. Dermatol. Syph. (1910): 238.

Trichophyton raubitschekii J. Kane, Salkin, Weitzman & Smitka, Mycotaxon 13 (1982): 260.
Trichophyton rodhainii Vanbreus. [als ,,rodhaini*‘], Annls Parasit. hum. comp. 24 (1949): 244,
Trichophyton rosaceum Sabour., Annals Derm. Syph. 5 (1894): 92.

Trichophyton roseum E. Bodin, Les champignons parasites de I'hnomme (1902): 120.

Trichophyton rubidum Priestley, Med. J. Aust. (1917): 474.

Trichophyton rubrum var. flavum Szilagyi & Reiss, Mycopath. Mycol. appl. 36 (1968): 193.
Trichophyton rubrum var. nigricans Fragner, Ceska Mykol. 20 (1966): 27.

Trichophyton rubrum var. oceanicum Dompm., Drouhet & C. Moreau, Bull. Soc. fr. Derm. Syph. 82
(1976): 426.

Trichophyton rubrum var. rodhainii (Vanbreus.) Armijo & J.-M. Lachapelle, Annales de Dermatologie
et de Venereologie 108 (1981): 990.

Trichophyton rubrum var. rubrum (Castell.) Sabour., Brit. J. Dermatol. 23 (1911): 389. (nicht verfiig-
bar).

Trichophyton vinosum Sabour., Maladies du Cuir Chevelu 3 (1910): 386.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Eurotiomycetes

Unterklasse: Eurotiomycetidae

Ordnung: Onygenales

Familie: Arthrodermataceae

Gattung: Trichophyton

(Systematik und Synonyme nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie

Kimmig: erhabene, iiberwiegend emers, langsam bis moderat wachsende Kolonien mit
einem Durchmesser von 20-30 mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien rein weil,
creme- oder purpurfarben, samtig haarig bis wattig wollig oder pudrig; éltere Kolonien
weil}, gelegentlich mit einer leichten Rosa-farbung oder beige bis rosa gefarbten Ringen
und wattiger Oberfldche, oder creme- bzw. purpurfarben, mit samtig pudriger bis pudri-
ger Kolonieoberfldche; Kolonieriickseite gelb bis braunlich oder dunkel rétlich braun,

hiufig mit einem dunkler gefarbtem Zentrum.

SGA: erhabene bis anliegende, submers und emers, langsam bis moderat wachsende

Kolonien mit einem Durchmesser von ca. 20-30 mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolo-
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nien weill, mit wollig haarigem bis wattig wolligem Luftmyzel; dltere Kolonien mit
weillem, wollig wattigem Zentrum und leicht rosa pigmentiertem, samtigem bis wollig
haarigem Randbereich; Kolonieriickseite hell zitronengelb bis gelbbraun oder weinrot

bis rotbraun.

OA: erhabene, moderat wachsende Kolonien mit einem Durchmesser von etwa 40-45
mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien rein weill mit filziger bis wattiger Oberflachentextur,

vereinzelt sehr spérlich wachsend; Kolonieriickseite gelblich bis rotlich braun.

MYP: erhabene, moderat wachsende Kolonien mit einem Durchmesser von etwa 30
mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien rein weil3, mit filzigem, haarigem oder watti-
gem Luftmyzel, dltere Kolonien weill bis schwach rosa geférbt, hiufig mit verstarktem
submersem Wachstum; Kolonieriickseite gelblich bis schwach rosa, gelblich olivbraun

oder hell rot bis dunkel weinrot.

PDA: erhabene, moderat wachsende Kolonien mit einem Durchmesser von etwa 40 mm
nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien rein weil3, mit filzig wattiger Oberfldche; &ltere
Kolonien weil} bis rosa, wattig, wollig oder filzig , mit Bildung eines hell bis dunkel
weinroten Pigments innerhalb von zwei bis sechs Wochen; Kolonieriickseite gelblich

bis gelblich braunoliv oder rétlich braun bis blutrot oder weinrot.

Sonstiges: in der Regel Urease-negativ, allerdings existieren innerhalb der Population
von T. rubrum auch Urease-positive Stdmme (var. raubitscheckii). Isolate von T.
rubrum verlieren hdufig nach mehreren Subkultivierungen ihre urspriingliche Pigmen-
tierung und bilden dann iiberwiegend weille und wattige bis samtige Kolonien (de Hoog

et al. 2014; Seeliger und Heymer 1981).

Mikromorphologie

Hyphen hyalin, septiert, bis 1-3 um breit, glatt, hdufig mit Bildung von Arthrokonidien;
Bildung von Mikro- und Makrokonidien, wobei die Bildung der unterschiedlichen Ko-
nidientypen reduziert bzw. abhdngig vom Stamm und den Kultivierungsbedingungen
sein kann; Mikrokonidien einzeln an undifferenzierten Hyphen, hyalin, pyriform bis
clavat, glatt, diinnwandig, mit basalem Stumpf, (2) 2,5-5 (6) % 1,5-3 um; Makrokoni-

dien héufig nicht vorhanden oder nur sehr spérlich ausgebildet, hyalin, zigarrenférmig
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bis zylindrisch, glatt, diinnwandig, von variabler Grofe, hdufig in Einzelzellen zerfal-

lend, (25) 35-50 (60) x 6-8 pm.

Pathogenitiit und Okologie

BSL-2; Trichophyton rubrum ist als eine der hiufigsten Dermatophytenarten und der
Hauptverursacher von Onychomykosen und chronischen Mykosen der Haut, wie Tinea
pedis, Tinea manuum, Tinea corporis und Tinea cruris dokumentiert. Haufig erfolgt die
primire Infektion im Bereich der interdigital oder plantar Region der Fiile und kann bei
einem chronischen Verlauf der Infektion auch die FuBBnégel befallen oder iiber mechani-
sche Transmission auf andere Kdorperteile libertragen werden. 7. rubrum ist ein sapro-
tropher, keratinolytischer, anthropophiler Dermatophyt mit einer weltweiten Verbrei-
tung (Alteras und Saryt 1979; Alvarez et al. 2004; Brilhante et al. 2005; de Hoog et al.
2014; Havlickova et al. 2008; Maraki et al. 2007; Miigge et al. 2006; Nawal et al. 2012;
Ngwogu et al. 2014; Ngwogu und Otokunefor 2007; Nolting und Fegeler 1987; Sabadin
et al. 2011; Seebacher et al. 2008; Seeliger und Heymer 1981; Sinski und Flouras 1984;
Summerbell et al. 1989).

Untersuchtes Material

JWO035P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (52
Jahre) mit einer Tinea pedis des rechten FuBBes und einer Nagelmykose des groBBen Ze-
hennagels. Die Probe wurde am 06.09.2009 in Puerto Armuelles, Provinz Chiriqui, Pa-
nama gesammelt. Der Stamm wurde am 09.11.2009 aus Hautmaterial auf Nahrmedium
mit Cycloheximid isoliert und als JW035p2 subkultiviert.

JWO039P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (39
Jahre) mit einer Tinea pedis des rechten FuBBes und einer Nagelmykose des groBen Ze-
hennagels des rechten Fu3es. Die Probe wurde am 15.09.2009 in Bugaba, Provinz Chi-
riqui, Panama gesammelt. Der Stamm wurde am 09.11.2009 aus Hautmaterial auf
Néhrmedium mit Cycloheximid isoliert und als JW039p2 subkultiviert.

JW040P: Hautproben von einer sonst gesunden, minnlichen Person (45 Jahre) mit einer
Tinea pedis des rechten Fulles und einer Nagelmykose des groflen Zehennagels des
rechten FuBles. Das Material wurde am 15.09.2009 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama
gesammelt. Der Stamm wurde am 09.11.2009 aus Hautmaterial auf Ndhrmedium mit

Cycloheximid isoliert und als JW040p1 subkultiviert.
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JW041P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, minnlichen Person (65
Jahre) mit einer Tinea pedis des linken Fulles und einer Nagelmykose des groflen Ze-
hennagels. Die Probe wurde am 15.09.2009 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama ge-
sammelt. Die Stimme wurden am 09.11.2009 aus Hautmaterial (JWO041p1, JW041p2)
und Nagelmaterial JW041p7, JIW041p11) auf Ndhrmedium mit Cycloheximid isoliert
und als JW041pl, JIW041p2, IW041p7 und JIW041p11 subkultiviert.

JWO044P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (40
Jahre) mit einer Tinea pedis des rechten Fulles und einer Nagelmykose des groflen Ze-
hennagels. Die Probe wurde am 15.09.2009 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama ge-
sammelt. Die Stimme wurden am 09.11.2009 aus Nagelmaterial auf Nahrmedium mit
Cycloheximid (JW044pl) und von Probenmaterial auf Medium ohne Cycloheximid
(JWO044p3) isoliert und als JW044p1 und JW044p3 subkultiviert.

JWO045P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, minnlichen Person (47 Jahre) mit
einer Nagelmykose des Daumens der rechten Hand und des groBen und kleinen Zehen-
nagels des rechten Fufles. Die Probe wurde am 16.09.2009 in David, Provinz Chiriqui,
Panama gesammelt. Der Stamm wurde am 09.11.2009 aus Nagelmaterial des grofen
Zehennagels auf Ndhrmedium mit Cycloheximid isoliert und als JW045p2 subkultiviert.
JWO051P: Hautmaterial von einer sonst gesunden, minnlichen Person (25 Jahre) mit
einer Tinea pedis des rechten FuBles. Die Probe wurde am 17.01.2011 in Bugaba, Pro-
vinz Chiriqui, Panama gesammelt. Die Stimme wurden am 30.03.2011 aus Hautmateri-
al auf Nahrmedium mit Cycloheximid isoliert und als JWO051p3, JWO051p4 und
JWO051p6 subkultiviert.

JWO056P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (89 Jahre) mit
einer Nagelmykose des groBen Zehennagels des rechten FuBles. Die Probe wurde am
17.01.2011 in David, Provinz Chiriqui, Panama gesammelt. Der Stamm wurde am
30.03.2011 aus Nagelmaterial auf Nahrmedium mit Cycloheximid isoliert und als
JWO056p4 subkultiviert.

JWO057P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (87 Jahre) mit
einer Nagelmykose des groBen Zehennagels des rechten FuBles. Die Probe wurde am
17.01.2011 in David, Provinz Chiriqui, Panama gesammelt. Die Stimme wurden am
31.03.2011 aus Probenmaterial auf Ndhrmedium mit Cycloheximid isoliert und als
JWO057p1 und JWO057p2 subkultiviert.

JWO061P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (35

Jahre) mit einer Tinea pedis des rechten Fulles und einer Nagelmykose des groflen Ze-
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hennagels. Die Probe wurde am 21.01.2011 in Anton, Provinz Cocl¢, Panama gesam-
melt. Die Stimme wurden am 31.03.2011 aus Haut- (JW061p3, JW061p4) und Nagel-
material auf Ndhrmedium mit Cycloheximid isoliert und als JWO061p3, JW061p4,
JWO061p11 und JW061p12 subkultiviert.

JW062P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (55
Jahre) mit einer Tinea pedis des rechten FuBBes und einer Nagelmykose des groBen Ze-
hennagels. Die Probe wurde am 21.01.2011 in Anton, Provinz Coclé, Panama gesam-
melt. Die Stimme wurden am 31.03.2011 aus Haut- (JW062p4) und Nagelmaterial auf
Néhrmedium mit Cycloheximid isoliert und als JW062p4, JIW062p12, JIW062p13 und
JW062p14 subkultiviert.

JW064P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (27 Jahre) mit
einer Nagelmykose des grolen Zehennagels des linken FuBles. Die Probe wurde am
22.01.2011 in Anton, Provinz Coclé, Panama gesammelt. Der Stamm wurde am
31.03.2011 aus Material auf Nahrmedium mit Cycloheximid isoliert und als JW064pl
subkultiviert.

JWO067P: Hautproben von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (34 Jahre) mit einer
Tinea pedis des rechten Fulles und einer Nagelmykose des grolen Zehennagels. Die
Probe wurde am 26.01.2011 in Puerto Armuelles, Provinz Chiriqui, Panama gesammelt.
Die Stimme wurden am 31.03.2011 aus Probenmaterial auf Nédhrmedium mit Cyclo-
heximid isoliert und als JW067p1 und JW067p6 subkultiviert.

JWO070P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (40 Jahre) mit
einer Nagelmykose des groflen Zehennagels des rechten Fufles. Die Probe wurde am
26.01.2011 in Puerto Armuelles, Provinz Chiriqui, Panama gesammelt. Die Stimme
wurden am 31.03.2011 aus Probenmaterial auf Ndhrmedium mit Cycloheximid isoliert
und als JW070p3 und JW070p4 subkultiviert.

JWO074P: Haut- und Nagelproben von einer sonst gesunden, weiblichen Person (40 Jah-
re) mit Tinea pedis und einer Nagelmykose des grolen Zehennagels des rechten Fules.
Die Probe wurde am 28.01.2011 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama gesammelt. Die
Stimme wurden am 31.03.2011 aus Nagelmaterial auf Ndhrmedium mit und ohne Cyc-
loheximid isoliert und als JW074p4 und JW074p7 subkultiviert.

JWO081P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (62 Jahre) mit
einer Nagelmykose des groBen Zehennagels des rechten FuBles. Die Probe wurde am

28.01.2011 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama gesammelt. Der Pilz wurde am
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31.03.2011 aus Nagelmaterial auf Nahrmedium mit Cycloheximid isoliert und als
JWO081p3 subkultiviert.

JWO082P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (26 Jahre) mit
einer Nagelmykose des grolen Zehennagels des rechten Fulles. Die Probe wurde am
28.01.2011 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama gesammelt. Der Pilz wurde am
31.03.2011 aus Probenmaterial auf Nidhrmedium mit Cycloheximid isoliert und als

JWO082p1 subkultiviert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der nrDNA Sequenzabschnitte der Isolate JW035p2 (ITS: 728 bp, LSU:
609 bp), JIW039p2 (ITS: 706 bp, LSU: 603 bp), IW041p2 (ITS: 646 bp, LSU: 596 bp),
JWO041p7 (ITS: 718 bp), IW041p11 (ITS: 682 bp, LSU: 555 bp), IW044p1 (ITS: 559
bp, LSU: 484 bp), JW044p3 (ITS: 667 bp, LSU: 553 bp), IW045p2 (ITS: 601 bp, LSU:
569 bp), IW051p3 (ITS: 709 bp, LSU: 597 bp), IW051p4 (ITS: 610 bp, LSU: 596 bp),
JWO51p6 (ITS: 708 bp, LSU: 592 bp), IW056p4 (ITS: 713 bp, LSU: 600 bp), IW057p1
(ITS: 708 bp, LSU: 405 bp), IW057p2 (ITS: 652 bp, LSU: 459 bp), IW061p3 (ITS: 655
bp), IW061p4 (ITS: 655 bp, LSU: 558 bp), IW061p12 (LSU: 553 bp), IW062p4 (LSU:
609 bp), IW062p12 (ITS: 612 bp), IW062p14 (ITS: 626 bp, LSU: 597 bp), IW064p1
(ITS: 408 bp), JIW067pl (ITS: 714 bp), IW067p6 (ITS: 718 bp, LSU: 563 bp),
JWO070p3 (ITS: 724 bp, LSU: 399 bp), IW070p4 (ITS: 670 bp), IW074p4 (ITS: 675 bp)
und JW074p7 (ITS: 634 bp, LSU: 598 bp) mit Sequenzen aus 6ffentlichen Datenbanken
zeigte die groBte Ubereinstimmung mit Sequenzen von Stimmen der Art Trichophyton
rubrum und weiteren unter einem mit 7. rubrum synonymisierten Namen, wie Tricho-
phyton fischeri, Trichophyton kanei und Trichophyton raubitscheckii, in GenBank inter-
legten Sequenzen (Tab. 109-198).

Tabelle 109: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW035p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton fischeri (ATCC 32871) | 99 % 100 % (724/724) 0 AF170459
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 99 % 99 % (721/724) 3 JX431933
Trichophyton rubrum (IFM 45885) 97 % 100 % (712/712) 0 AJ270805
Trichophyton rubrum (CBS 392.58) 97 % 100 % (711/711) 0 797993
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Tabelle 110: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW035p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 100 % 99 % (607/609) 0 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 100 % 99 % (607/609) 0 AY213629
Trichophyton rubrum (ATCC 28191) | 98 % 99% (595/597) 0 KF278472
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) 97,2 % 99 % (583/586) 0 AY176744

Tabelle 111: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW035p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 392.58) 97 % 100 % (711/711) 0 797993
Trichophyton rubrum 97 % 100 % (711/711) 0 AF168123
Trichophyton rubrum 97,5 % 100 % (710/710) 0 U18352
Trichophyton rubrum (WM 07.306) 86,7 % 99,7 % (706/706) 0 FM178326

Tabelle 112: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW035p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 517.63) 100 % 99,7 % (607/609) 0 --

Trichophyton rubrum var. flavum 100 % 99,7 % (607/609) 0 --

(CBS 117539)

Trichophyton rubrum (CBS 202.88) 100 % 99,7 % (607/609) 0 --

Trichophyton rubrum (CBS 102856) 100 % 99,7 % (607/609) 0 --

Tabelle 113: BlastSearch Ergebnisse der ITS rDNA Sequenz des Isolates JW039p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton fischeri (ATCC 32871) | 100 % 100 % (706/706) 0 JN831359
Trichophyton rubrum (IFM 45885) 99 % 100% (704/704) 0 AJ270805
Trichophyton rubrum 99 % 100 % (701/701) 0 AF168123
Trichophyton rubrum (CBS 392.58) 99 % 100 % (701/701) 0 797993

Tabelle 114: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW039p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 99 % 100 % (597/597) 0 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 99 % 100 % (597/597) 0 AY213629
Trichophyton rubrum (ATCC 28191) | 98 % 100 % (591/591) 0 KF278472
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) 96 % 99 % (581/582) 0 AY176744
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Tabelle 115: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW039p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton kanei (UAMH 8538) 100 % 100 % (706/706) 0 AF170460
Trichophyton raubitschekii (UAMH 8545) 100 % 100 % (706/706) 0 AF170468
Trichophyton rubrum (UAMH 8547) 100 % 100 % (706/706) 0 AF170471
Trichophyton rubrum (ATCC 28188) 100 % 100 % (706/706) 0 AF170472

Tabelle 116: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW039p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 115318) | 99,2 % 100 % (598/598) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 102856) | 99 % 100 % (597/597) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 115314) | 99 % 100 % (597/597) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 202.88) 99 % 100 % (597/597) 0 --

Tabelle 117: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW041p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank

Nummer
Trichophyton rubrum (UOA/HCPF 14017) 100 % 98 % (634/648) 4 KC254102
Trichophyton rubrum (CBS 376.49) 100 % 98 % (633/646) 4 AJ270806
Trichophyton rubrum (774) 100 % 98 % (634/650) 6 JN134065
Trichophyton raubitschekii 100 % 98 % (632/648) 6 JX827168
(NSMC-PFK-001.1)

Tabelle 118: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW041p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 100 % 100 % (596/596) 0 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 100 % 100 % (596/596) 0 AY213629
Trichophyton rubrum (ATCC 28191) | 98 % 100 % (590/590) 0 KF278472
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) | 97 % 99 % (581/582) 0 AY176744

Tabelle 119: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW041p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (UOA 14017) 99,4 % 97,8 % (634/648) 4 KC254102
Trichophyton rubrum (CBS 376.49) 99 % 97,9 % (633/646) 4 AJ270806
Trichophyton rubrum (CBS 360.62) 90,9 % 97,1 % (622/640) 4 AJ270797
Trichophyton rubrum (IHEM 19715) | 90,9 % 97,1 % (622/640) 4 AMO049996
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Tabelle 120: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW041p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum var. flavum 99,2 % 100 % (596/596) 0 --

(CBS 117539)

Trichophyton rubrum (CBS 202.88) 100 % 100 % (596/596) 0 --

Trichophyton rubrum (CBS 102856) 100 % 100 % (596/596) 0 --

Trichophyton rubrum var. flavum 100 % 100 % (596/596) 0 --

(CBS 517.63)

Tabelle 121: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW041p7 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton fischeri (ATCC 32871) | 99 % 99 % (712/715) 3 AF170459
Trichophyton rubrum (IFM 45885) 98 % 99 % (709/712) 3 AJ270805
Trichophyton rubrum (CBS 202.88) 99 % 99 % (710/715) 5 AJ270804
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 99 % 99 % (709/715) 6 JX431933

Tabelle 122: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW041p7 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (IHEM 1739) 85 % 100 % (611/611) 0 KP132838
Trichophyton rubrum (IHEM 13801) | 85 % 100 % (611/611) 0 EU872176
Trichophyton rubrum (IHEM 13716) | 85 % 100 % (611/611) 0 FJ356084
Trichophyton rubrum (IHEM 13722) | 85 % 100 % (611/611) 0 FJ356085

Tabelle 123: BlastSearch Ergebnisse der ITS rDNA Sequenz des Isolates JW041p11 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton rubrum (BMU 01672) 100 % 99 % (679/683) 3 EF631619
Trichophyton raubitschekii (BMU 04334) 100 % 99% (679/683) 3 EU921292
Trichophyton rubrum (IFM 45885) 100 % 99 % (679/683) 3 AJ270805
Trichophyton fischeri (ATCC 32871) 100 % 99 % (679/683) 3 AF170459

Tabelle 124: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW041p11 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 99 % 100 % (552/552) 0.0 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 99 % 100 % (552/552) 0.0 AY213629
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) | 99 % 99 % (551/552) 0.0 AY 176744
Trichophyton rubrum (ATCC 28191) | 99 % 100 % (547/547) 0.0 KF278472
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Tabelle 125: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW041p11 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (IHEM 13741) | 88,1 % 100 % (601/601) 0 FJ356086
Trichophyton rubrum (IHEM 13722) | 88,1 % 100 % (601/601) 0 FJ356085
Trichophyton rubrum (UAMH 8545) | 88,1 % 100 % (601/601) 0 AF170468
Trichophyton rubrum (IHEM 13801) | 88,1 % 100 % (601/601) 0 EU872176

Tabelle 126: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW041p11 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 102856) | 99,5 % 100 % (552/552) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 115314) | 99,5 % 100 % (552/552) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 115316) | 99,5 % 100 % (552/552) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 202.88) 99,5 % 100 % (552/552) 0 --

Tabelle 127: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW044p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton rubrum (2013131) 100 % 99 % (555/561) 2 KP012334
Trichophyton rubrum (WM 06.348) 100 % 99 % (555/561) 2 KP132851
Trichophyton rubrum (UOA/HCPF 15030) 100 % 99 % (555/561) 2 KP132849
Trichophyton rubrum (IHM 2769) 100 % 99 % (555/561) 2 KP132847

Tabelle 128: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW044p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 99 % 100 % (484/484) 0 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 99 % 100 % (484/484) 0 AY213629
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) 99 % 99 % (483/484) 0 AY176744
Trichophyton rubrum (ATCC 28191) | 98 % 100 % (477/477) 0 KF278472

Tabelle 129: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW044p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (M1001 5782) 100 % 98,9 % (555/561) 2 JX122327
Trichophyton rubrum (UAMH 8538) | 100 % 98,9 % (555/561) 2 AF170460
Trichophyton rubrum (NCPF 295) 100 % 98,9 % (555/561) 2 EU181449
Trichophyton rubrum (UAMH 8547) | 100 % 98,9 % (555/561) 2 AF170471
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Tabelle 130: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW044p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 130921) | 99,8 % 100 % (484/484) 0 --

Trichophyton rubrum var. flavum 99,8 % 100 % (484/484) 0 --

(CBS 117539)

Trichophyton rubrum (CBS 130933) | 99,8 % 100 % (484/484) 0 --

Trichophyton rubrum (CBS 130929) | 99,8 % 100 % (484/484) 0 --

Tabelle 131: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW044p3 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (WM 07.306) 100 % 99 % (667/671) 4 FM178326
Trichophyton rubrum (UWFP 552) 100 % 99% (667/671) 4 AY213689
Trichophyton rubrum (--) 100 % 99 % (667/671) 4 AF168123
Trichophyton fischeri (CBS 288.86) 100 % 99 % (667/671) 4 AJ270793

Tabelle 132: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW044p3 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 100 % 99 % (553/555) 2 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 100 % 99 % (553/555) 2 AY213629
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) 100 % 99 % (552/555) 2 AY176744
Trichophyton raubitscheckii 100 % 99 % (551/555) 3 AY176743

(OMH 6-1286)

Tabelle 133: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW044p3 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (WM 06.348) 91,9 % 100 % (613/613) 0 KP132851
Trichophyton rubrum (CBS 118892) | 91,9 % 100 % (613/613) 0 GU291266
Trichophyton rubrum (KMU 3332) 91,9 % 100 % (613/613) 0 AB194245
Trichophyton rubrum (IHEM 13801) | 91,9 % 100 % (613/613) 0 EU872176

Tabelle 134: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW044p3 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 392.58) 99,3 % 100 % (549/549) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 115317) | 98,2 % 100 % (543/543) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 115316) | 98,2 % 100 % (543/543) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 117539) | 98,2 % 100 % (543/543) 0 --
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Tabelle 135: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW045p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (WM 06.348) 100 % 100 % (601/601) 0 KP132851
Trichophyton rubrum 100 % 100% (601/601) 0 KP132849
(UOA/HCPF 15030)

Trichophyton rubrum (IHEM 2769) 100 % 100 % (601/601) 0 KP132847
Trichophyton rubrum (IHEM 2745) 100 % 100 % (601/601) 0 KP132846

Tabelle 136: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW045p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 100 % 100 % (596/596) 0 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 100 % 100 % (596/596) 0 AY213629
Trichophyton rubrum (ATCC 28191) | 98 % 100 % (591/591) 0 AY 176744
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) 98 % 99 % (580/581) 0 AY176744

Tabelle 137: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW045p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (IHEM 13716) | 100 % 100 % (601/601) 0 KP132851
Trichophyton rubrum var. nigricans 100 % 100 % (601/601) 0 --

(CBS 100237)

Trichophyton rubrum (UWFP 552) 100 % 100 % (601/601) 0 AY213689
Trichophyton rubrum (IHEM 13772) | 100 % 100 % (601/601) 0 FJ356085

Tabelle 138: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW045p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum var. flavum 100 % 100 % (596/596) 0 --

(CBS 17539)

Trichophyton rubrum (CBS 102856) 100 % 100 % (596/596) 0 --

Trichophyton rubrum (CBS 517.63) 100 % 100 % (596/596) 0 --

Trichophyton rubrum (CBS 115314) 100 % 100 % (596/596) 0 --

Tabelle 139: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW051p3 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton fischeri (ATCC 32871) | 99 % 99 % (706/709) 2 AF170459
Trichophyton rubrum (IFM 45885) 99 % 99 % (703/706) 2 AJ270805
Trichophyton rubrum 98% 99 % (699/702) 2 AF168123
Trichophyton rubrum (CBS 202.88) 99 % 99 % (704/709) 4 AJ270804

259




Tabelle 140: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW051p3 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 100 % 100 % (597/597) 0 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 100 % 100 % (597/597) 0 AY213629
Trichophyton rubrum (ATCC 28191) | 98 % 100 % (591/591) 0 KF278472
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) 98 % 99 % (581/582) 0 AY176744

Tabelle 141: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW051p3 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton rubrum (IHEM 1739) 86,2 % 100 % (611/611) 0 --
Trichophyton rubrum (IHEM 2770) 86,2 % 100 % (611/611) 0 KP132848
Trichophyton rubrum (IHEM 24583) 85,6 % 100 % (607/607) 0 KP132841
Trichophyton raubitscheckii (IHEM 24956) 84,6 % 100 % (600/600) 0 --

Tabelle 142: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW051p3 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 202.88) 100 % 100 % (597/597) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 115314) 100 % 100 % (597/597) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 517.63) 100 % 100 % (597/597) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 102856) 100 % 100 % (597/597) 0 --

Tabelle 143: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW051p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (M1002 4058) | 100 % 99 % (610/611) 1 JX122332
Trichophyton rubrum (M1000 8197) | 100 % 99 % (610/611) 1 JX122323
Trichophyton rubrum (WM 06.348) 100 % 99 % (610/612) 2 KP132851
Trichophyton rubrum 100 % 99 % (610/612) 2 KP132849

(UOA/HCPF 15030)

Tabelle 144: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW051p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 100 % 100 % (596/596) 0 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 100 % 100 % (596/596) 0 AY213629
Trichophyton rubrum (ATCC 28191) | 98 % 100 % (590/590) 0 KF278472
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) 97 % 99 % (581/582) 0 AY176744
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Tabelle 145: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW051p4 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (IHEM 2578) 98,4 % 100 % (600/600) 0 --

Trichophyton rubrum (M1001 6415) | 98,4 % 100 % (600/600) 0 JX122329
Trichophyton rubrum (WM 06.879) 98,4 % 100 % (600/600) 0 --

Trichophyton rubrum (WM 06.348) 98,4 % 100 % (600/600) 0 --

Tabelle 146: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW051p4 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 202.88) 100 % 100 % (596/596) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 115314) 100 % 100 % (596/596) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 517.63) 100 % 100 % (596/596) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 102856) 100 % 100 % (596/596) 0 --

Tabelle 147: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW051p6 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton fischeri (ATCC 32871) | 100 % 100 % (708/708) 0 AF170459
Trichophyton rubrum (IFM 45885) 99 % 100 % (705/705) 0 AJ270805
Trichophyton rubrum 99% 100 % (702/702) 0 AF168123
Trichophyton rubrum (CBS 392.58) 98 % 99 % (702/702) 0 797993

Tabelle 148: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW051p6 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 100 % 100 % (592/592) 0 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 100 % 100 % (592/592) 0 AY213629
Trichophyton rubrum (ATCC 28191) | 98 % 100 % (587/587) 0 KF278472
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) 98 % 100 % (580/581) 0 AY176744

Tabelle 149: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW051p6 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton fischeri (ATCC 32871) 100 % 100 % (708/708) 0 AF170459
Trichophyton kanei (UAMH 8538) 100 % 100 % (708/708) 0 AF170460
Trichophyton raubitschekii (CBS 100084) 100 % 100 % (708/708) 0 AF170470
Trichophyton rubrum (CBS 117539) 97,6 % 100 % (708/708) 0 --

261




Tabelle 150: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW051p6 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum var. flavum 100 % 100 % (592/592) 0 --

(CBS 117539)

Trichophyton rubrum (CBS 115318) 100 % 100 % (592/592) 0 --

Trichophyton rubrum (CBS 115314) 100 % 100 % (592/592) 0 --

Trichophyton rubrum (CBS 130921) 100 % 100 % (592/592) 0 --

Tabelle 151: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW056p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (WM 06.879) 95 % 100 % (683/683) 0 KP069000
Trichophyton rubrum (UWFP 552) 95 % 100 % (683/683) 0 AY213689
Trichophyton rubrum (NCPF 295) 95 % 100 % (682/682) 0 EU181449
Trichophyton rubrum (ATCC 28191) | 94 % 100 % (673/673) 0 KF278457

Tabelle 152: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW056p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 100 % 100 % (600/600) 0 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 100 % 100 % (600/600) 0 AY213629
Trichophyton rubrum (ATCC 28191) | 99 % 100 % (594/594) 0 KF278472
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) 97 % 99 % (581/582) 0 AY176744

Tabelle 153: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW056p4 (MycoBank)

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton violaceum (WM 06.879) | 96 % 100 % (685/685) 0 --

Trichophyton rubrum (513) 95,8 % 100 % (683/683) 0 JN134045
Trichophyton rubrum (527) 95,8 % 100 % (683/683) 0 JN134046
Trichophyton rubrum (530) 95,8 % 100 % (683/683) 0 IJN134047

Tabelle 154: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW056p4 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 202.88) 100 % 100 % (600/600) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 517.63) 100 % 100 % (600/600) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 102856) 100 % 100 % (600/600) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 115314) 100 % 100 % (600/600) 0 --
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Tabelle 155: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW057p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton fischeri (ATCC 32871) | 99 % 99 % (707/710) 3 AF170459
Trichophyton rubrum (IFM 45885) 99 % 99 % (704/707) 3 AJ270805
Trichophyton rubrum (CBS 288.86) 98 % 99 % (699/701) 2 AJ270793
Trichophyton rubrum (CBS 202.88) 99 % 99 % (705/710) 5 AJ270804

Tabelle 156: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW057p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 100 % 100 % (405/405) 0 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 100 % 100 % (405/405) 0 AY213629
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) 100 % 99 % (404/405) 0 AY 176744
Trichophyton rubrum (ATCC 28191) | 98 % 100 % (400/400) 0 KF278472

Tabelle 157: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW057p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton rubrum (IHEM 2745) 86,3 % 100 % (611/611) 0 --
Trichophyton kanei (IHEM 2770) 86,3 % 100 % (611/611) 0 --
Trichophyton rubrum (IHEM 1739) 86,3 % 100 % (611/611) 0 --
Trichophyton rubrum (UOA/HCPF 5867K) 85,1 % 100 % (598/598) 0 --

Tabelle 158: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW057p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 132252) 100 % 100 % (405/405) 0 --

Trichophyton rubrum var. flavum 100 % 100 % (405/405) 0 --

(CBS 117539)

Trichophyton rubrum (CBS 115318) 100 % 100 % (405/405) 0 --

Trichophyton rubrum (CBS 130927) 100 % 100 % (405/405) 0 --

Tabelle 159: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW057p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton rubrum (YY01436205) 100 % 99 % (651/653) 2 K(C923435
Trichophyton rubrum (YY01437280) 100 % 99 % (651/653) 2 KC923430
Trichophyton rubrum (WM 06.348) 100 % 99 % (651/653) 2 KP132851
Trichophyton rubrum (UOA/HCPF 15030) 100 % 99 % (651/653) 2 KP132849
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Tabelle 160: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW057p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (ATCC 28191) | 98 % 100 % (451/451) 0.0 KF278472
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 100 % 100 % (459/459) 0.0 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 100 % 100 % (459/459) 0.0 AY213629
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) 100 % 99 % (458/459) 0.0 AY176744

Tabelle 161: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW057p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (IHEM 13801) | 93,1 % 100 % (607/607) 0 EU872176
Trichophyton rubrum (IHEM 13812) | 93,1 % 99,5 % (607/607) 0 FJ360686
Trichophyton rubrum (IHEM 13800) | 93,1 % 99,5 % (607/607) 0 EU872175
Trichophyton rubrum (IHEM 13785) | 93,1 % 99,5 % (607/607) 0 FJ360685

Tabelle 162: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW057p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 130927) 100 % 100 % (459/459) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 115314) 100 % 100 % (459/459) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 517.63) 100 % 100 % (459/459) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 202.88) 100 % 99,8 % (459/459) 0 --

Tabelle 163: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW061p3 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (WM 06.879) 99 % 100 % (651/651) 0 KP069000
Trichophyton rubrum (UZ735) 99 % 100 % (651/651) 0 KM396283
Trichophyton rubrum (YY01436205) | 99 % 99 % (654/655) 1 K(C923435
Trichophyton rubrum (ATCC 28188) | 99 % 99 % (654/655) 1 EU200370

Tabelle 164: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW061p3 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 125605) | 99,4 % 100 % (651/651) 0 -

Trichophyton rubrum (633) 99,4 % 100 % (651/651) 0 JN134055
Trichophyton rubrum (534) 99.4 % 100 % (651/651) 0 IN134048
Trichophyton rubrum (329) 99,4 % 100 % (651/651) 0 JN134045
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Tabelle 165: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW061p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (YY01436205) | 100 % 100 % (655/655) 0 KC923435
Trichophyton rubrum (YY01437280) | 100 % 100 % (655/655) 0 KC923430
Trichophyton rubrum 100 % 99 % (655/656) 1 KP132849
(UOA/HCPF 15030)

Trichophyton rubrum (WM 06.879) 100 % 99 % (655/656) 1 KP069000

Tabelle 166: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isol

ates JW061p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 99 % 99 % (556/558) 2 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 99 % 99 % (556/558) 2 AY213629
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) | 99 % 99 % (555/558) 2 AY 176744
Trichophyton raubitscheckii 99 % 99 % (554/558) 3 AY176743

(OMH 6-1286)

Tabelle 167: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW061p4 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 392.58) 99.2 % 100 % (650/650) 0 797993
Trichophyton rubrum (CBS 218.65) 99.2 % 100 % (650/650) 0 --

Trichophyton rubrum (CBS 288.86) 99,2 % 100 % (650/650) 0 AJ270793
Trichophyton rubrum (CBS 100081) | 99,2 % 100 % (650/650) 0 AF170459

Tabelle 168: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW061p4 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 392.58) 99.1 % 100 % (553/553) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 102856) | 98 % 100 % (547/547) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 100237) | 98 % 100 % (547/547) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 115316) | 98 % 100 % (547/547) 0 --

Tabelle 169: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW061p12 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 100 % 99 % (553/554) 1 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 100 % 99 % (553/554) 1 AY213629
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) | 100 % 99 % (552/554) 1 AY 176744
Trichophyton rubrum (ATCC 28191) | 98 % 99 % (547/548) 1 KF278472
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Tabelle 170: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW061p12 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 202.88) 98,7 % 100 % (546/546) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 191.69) 98,7 % 100 % (546/546) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 100237) | 98,7 % 100 % (546/546) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 189.69) 98,7 % 100 % (546/546) 0 --

Tabelle 171: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW062p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 99 % 100 % (608/608) 0 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 99 % 100 % (608/608) 0 AY213629
Trichophyton rubrum (ATCC 28191) | 98 % 100 % (598/598) 0 KF278472
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) 96 % 99 % (584/585) 0 AY176744

Tabelle 172: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW062p4 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum var. flavum 99,8 % 100 % (608/608) 0 --

(CBS 117539)

Trichophyton rubrum (CBS 517.63) 99.8 % 100 % (608/608) 0 --

Trichophyton rubrum (CBS 202.88) 99.8 % 100 % (608/608) 0 --

Trichophyton rubrum (CBS 115314) | 99,8 % 100 % (608/608) 0 --

Tabelle 173: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW062p12 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (WM 06.348) 100 % 99 % (612/614) 2 KP132851
Trichophyton rubrum 100 % 99 % (612/614) 2 KP132849
(UOA/HCPF 15030)

Trichophyton rubrum (IHEM 2769) 100 % 99 % (612/614) 2 KP132847
Trichophyton rubrum (WM 06.839) 100 % 99 % (612/614) 2 KP069001

Tabelle 174: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW062p12 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton rubrum (WM 06.352) 97,2 % 100 % (595/595) 0 KP132852
Trichophyton rubrum (WM 06.885) 97,2 % 100 % (595/595) 0 KP069005
Trichophyton rubrum (UOA/HCPF 5867A) 97,2 % 100 % (595/595) 0 KC254101
Trichophyton rubrum (IHEM 2770) 97,2 % 100 % (595/595) 0 KP132848
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Tabelle 175: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW062p14 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (WM 06.348) 100 % 99 % (626/627) 1 KP132851
Trichophyton rubrum 100 % 99 % (626/627) 1 KP132849
(UOA/HCPF 15030)

Trichophyton rubrum (IHEM 2769) 100 % 99 % (626/627) 1 KP132847
Trichophyton rubrum (IHEM 2633) 100 % 99 % (626/627) 1 KP132845

Tabelle 176: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW062p14 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 100 % 100 % (597/597) 0 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 100 % 100 % (597/597) 0 AY213629
Trichophyton rubrum (ATCC 28191) | 98 % 100 % (591/591) 0 AY176744
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) 97 % 99 % (581/582) 0 AY176744

Tabelle 177: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW062p14 (MycoBank).

Stamm Deckung Ubereinstimmung Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (189) 98,2 % 100 % (615/615) 0 JN134030
Trichophyton rubrum (191) 98,2 % 100 % (615/615) 0 JN134031
Trichophyton rubrum (192) 98,2 % 100 % (615/615) 0 JN134032
Trichophyton rubrum (82) 98,2 % 100 % (615/615) 0 JN134027

Tabelle 178: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW062p14 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 102856) 100 % 100 % (597/597) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 115314) 100 % 100 % (597/597) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 517.63) 100 % 100 % (597/597) 0 --
Trichophyton rubrum (CBS 202.88) 100 % 100 % (597/597) 0 --

Tabelle 179: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW064p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton rubrum (2013131) 100 % 98 % (400/408) 0 KP012334
Trichophyton rubrum (2013130) 100 % 98 % (400/408) 0 KP012333
Trichophyton rubrum (WM 06.348) 100 % 98 % (400/408) 0 KP132851
Trichophyton rubrum (UOA/HCPF 15030) 100 % 98 % (400/408) 0 KP132849
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Tabelle 180: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW064p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer

Trichophyton rubrum (Instand 08/A) 100 % 98 % (400/408) 0 JX122308

Trichophyton rubrum (Neqas 9835) 100 % 98 % (400/408) 0 JX122312

Trichophyton raubitscheckii 100 % 98 % (400/408) 0 JX827168

(NSMC-PFK-001.1)

Trichophyton rubrum (UOA/HCPF 14017) 100 % 98 % (400/408) 0 KC254102

Tabelle 181: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW067p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton fischeri (ATCC 32871) | 99 % 99 % (712/715) 1 AF170459
Trichophyton rubrum (IFM 45885) 99 % 99 % (706/709) 1 AJ270805
Trichophyton rubrum (CBS 288.86) 98 % 99 % (703/705) 2 AJ270793
Trichophyton rubrum (CBS 202.88) 99 % 99 % (709/714) 3 AJ270804

Tabelle 182: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW067p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (YY01437280) | 93,9 % 100 % (671/671) 0 K(C923430
Trichophyton rubrum (IHEM 13801) 93,9 % 100 % (657/657) 0 --

Trichophyton rubrum (IHEM 13800) 92 % 100 % (657/657) 0 --

Trichophyton rubrum (WM 04.474) 91,1 % 100 % (651/651) 0 AJ853746

Tabelle 183: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrD

NA Sequenz des Isolates JW067p6 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton fischeri (ATCC 32871) | 99 % 100 % (714/714) 0 AF170459
Trichophyton rubrum (IFM 45885) 99 % 100 % (712/712) 0 AJ270805
Trichophyton rubrum (CBS 202.88) 99 % 99 % (712/714) 2 AJ270804
Trichophyton rubrum (CBS 392.58) 97 % 100 % (701/701) 0 797993

Tabelle 184: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW067p6 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 100 % 100 % (562/566) 4 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 100 % 100 % (562/566) 4 AY213629
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) 100 % 99 % (561/566) 4 AY176744
Trichophyton rubrum (ATCC 28191) | 98 % 100 % (552/556) 4 KF278472
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Tabelle 185: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW067p6 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (--) 97,6 % 100 % (701/701) 0 AF168123
Trichophyton rubrum (CBS 392.58) 97,6 % 100 % (701/701) 0 --

Trichophyton rubrum (WM 07.306) 96,9 % 100 % (696/696) 0 FM178326
Trichophyton rubrum (555) 94,5 % 100 % (701/701) 0 IN134049

Tabelle 186: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW067p6 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 130921) | 95 % 99,6 % (534/536) 2 --
Trichophyton rubrum (CBS 130933) | 95 % 99,6 % (534/536) 2 --
Trichophyton rubrum (CBS 115317) | 95 % 99,6 % (534/536) 2 --
Trichophyton rubrum (CBS 115318) | 95 % 99,6 % (534/536) 2 --

Tabelle 187: BlastSearch Ergebnisse der ITS rDNA Sequenz des Isolates JW070p3 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton fischeri (ATCC 32871) | 99 % 100 % (718/718) 0 AF170459
Trichophyton rubrum (IFM 45885) 98 % 100 % (711/711) 0 AJ270805
Trichophyton rubrum (CBS 202.88) 98 % 99 % (714/716) 2 AJ270804
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 98 % 99 % (715/718) 3 JX431933

Tabelle 188: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW070p3 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 99 % 100 % (396/396) 0 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 99 % 100 % (396/396) 0 AY213629
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) | 99 % 99 % (395/396) 0 AY176744
Trichophyton rubrum (ATCC 28191) | 97 % 100 % (390/390) 0 KF278472

Tabelle 189: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrD

NA Sequenz des Isolates JW070p3 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton fischeri (ATCC 32871) | 99,2 % 100 % (718/718) 0 AF170459
Trichophyton kanei (UAMH 8538) 99,2 % 100 % (718/718) 0 AF170460
Trichophyton rubrum (CBS 100081) 99,2 % 100 % (718/718) 0 AF170459
Trichophyton raubitschekii 99,2 % 100 % (718/718) 0 AF170468

(UAMH 8545)
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Tabelle 190: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW070p3 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer

Microsporum ferrugineum (CBS 110399) 99,2 % 100 % (396/396) 0 --

Trichophyton rubrum var. flavum 99,2 % 100 % (396/396) 0 --

(CBS 117539)

Trichophyton rubrum (CBS 115318) 99,2 % 100 % (396/396) 0 --

Trichophyton rubrum (CBS 130927) 99,2 % 100 % (396/396) 0 --

Tabelle 191: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW070p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum 98 % 100 % (658/658) 0 EU590657
Trichophyton rubrum (WM 04.474) 97 % 100 % (650/650) 0 AJ853746
Trichophyton rubrum (IHEM 2633) 96 % 99 % (644/644) 0 KP132845
Trichophyton rubrum (WM 06.351) 95 % 99 % (639/639) 0 EF568094

Tabelle 192: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW070p4 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (YY01436205) | 99,5 % 100 % (667/667) 0 K(C923435
Trichophyton rubrum (--) 98,5 % 100 % (660/660) 0 JN134050
Trichophyton rubrum (194) 99.2 % 100 % (660/660) 0 JN134034
Trichophyton rubrum (WM 07.306) 99.2 % 100 % (660/660) 0 --

Tabelle 193: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW074p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (BMU 01672) 100 % 100 % (675/675) 0 EF631619
Trichophyton raubitscheckii 100 % 100 % (675/675) 0 EU921292

(BMU 04334)

Trichophyton rubrum (IFM 45885) 100 % 100 % (675/675) 0 AJ270805
Trichophyton fischerii (ATCC 32871) | 100 % 100 % (675/675) 0 AF170459

Tabelle 194: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW074p4 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton rubrum (BMUO01672) 100 % 100 % (675/675) 0 EF631619
Trichophyton rubrum (ATCC 28188) 100 % 100 % (675/675) 0 AF170472
Trichophyton raubitscheckii (BMU04334) 100 % 100 % (675/675) 0 EU921292
Trichophyton rubrum (CBS 100081) 100 % 100 % (675/675) 0 AF170459
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Tabelle 195: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW074p7 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (M1004 3076) 100 % 99 % (634/637) 3 JX122343
Trichophyton rubrum (M1003 8936) 100 % 99 % (634/637) 3 JX122342
Trichophyton rubrum (CBS 392.58) 100 % 100 % (634/637) 3 JX122311
Trichophyton rubrum 100 % 99 % (634/638) 4 GQ376106
(UOA/HCPF 5867A)

Tabelle 196: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW074p7 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichophyton rubrum (CBS 118892) 100 % 99 % (598/599) 1 JX431933
Trichophyton rubrum (UWFP 763) 100 % 99 % (598/599) 1 AY213629
Trichophyton rubrum (ATCC 28191) | 97 % 99 % (593/594) 1 KF278472
Trichophyton rubrum (UAMH 2129) 99 % 99 % (579/581) 1 AY176744

Tabelle 197: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW074p7 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichophyton fischeri (M1001 6415) 94,6 % 100 % (600/600) 0 JX122329
Trichophyton kanei (z0907 1149) 94,6 % 100 % (600/600) 0 JX122344
Trichophyton rubrum (UOA/HCPF 5867A) 94,6 % 100 % (600/600) 0 KC254101
Trichophyton raubitscheckii (WM 06.839) 94,6 % 100 % (600/600) 0 KP069001

Tabelle 198: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW074p7 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer

Trichophyton rubrum (CBS 202.88) 100 % 99,8 % (598/599) 1 --

Trichophyton rubrum (CBS 517.63) 100 % 99,8 % (598/599) 1 --

Trichophyton rubrum (CBS 117539) 100 % 99,8 % (598/599) 1 --

Trichophyton rubrum (CBS 115314) 100 % 99,8 % (598/599) 1 --

Diskussion

Die Bestimmung der Isolate JWO035p2, JW039p2, JW040p1, JWO041pl, JW041p2,
JW041p7, IW041pl1, JIW044p1, JW044p3, IW045p2, IW051p3, JW051p4, JWO051p6,
JWO056p4, IW057p1, JW057p2, IW061p3, IW061p4, IW061pl11, IW061p12, IW062p4,
JW062p12, JWO062pl13, JWO062pl4, JWO064pl, JWO067pl, JWO067p6, JWO070p3,
JWO070p4, IW074p4, JIWO074p7, IW081p3 und JWO082p1 als Trichophyton rubrum be-

ruht auf der Auswertung mikromorphologischer Merkmale, der Koloniemorphologie
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auf verschiedenen Nidhrmedien und der Sequenzabfolge der ITS und LSU nrDNA der
untersuchten Isolate. So entsprachen die gebildeten morphologischen Strukturen wie
keulenféormige Mikrokonidien entlang undifferenzierter Hyphen, die Form der Makro-
konidien und die Bildung eines roten, in das Ndhrmedium diffundierenden Farbstoffs
der Beschreibung von 7. rubrum in der Literatur (Campbell et al. 1996; de Hoog et al.
2014; Seeliger und Heymer 1981). Wobei allein die charakteristische Pigmentbildung
auf Kohlenhydrat-reichen Ndhrmedien, auch bei morphologisch nicht klar differenzier-
baren Stammen, eine eindeutige Klassifizierung von Isolate als 7. rubrum ermoglicht
(de Hoog et al. 2014; Sudman und Schmitt 1965; Tietz und Ulbricht 1999). Der Ver-
gleich der ITS und LSU nrDNA Sequenzen der einzelnen Isolate mit 6ffentlich verflig-
baren Sequenzdaten zeigte ebenfalls eine Ubereinstimmung von 99 - 100 Prozent mit
Sequenzen von Isolaten der Art 7. rubrum, die teilweise unter mit 7. rubrum synonymi-
sierten Namen, wie 7. fischeri, T. kanei oder T. raubitscheckii in GenBank hinterlegt
sind (Tab. 109-198). In phylogenetischen Analysen basierend auf ITS ntDNA Sequenz-
daten ausgewihlter Isolate, wurde aus den Sequenzen der Art 7. rubrum ein monophyle-
tisches, gut unterstiitztes Clade gebildet (Abb. 53) und die durch PCR-Analysen erzeug-
ten DNA-Fragmente (Abb. 54, Tab. 50) =zeigten ebenfalls ein identisches
Fragmentmuster bei allen verwendeten Isolaten der Art 7. rubrum.

Trichophyton rubrum ist als primdrer Verursacher von humanen Haut- und Nagelmyko-
sen dokumentiert worden und wurde insgesamt bei 43,6 Prozent (17) der untersuchten
Liasionen mit positiven Kultivierungsergebnissen nachgewiesen. Lediglich von drei La-
sionen wurden aus dem gesammelten Probenmaterial nur Staimme der Art 7. rubrum
isoliert (JWO057P, JW064P, JW082P), wihrend aus dem Material der restlichen Proben
weitere Pilzstimme kultiviert werden konnten. So wurden aus dem Material der Probe
JWO035P ebenfalls ein Stamm der Art Scopulariopsis carbonaria (JW035pl) und ein
steriles Myzel (JWO035p3) isoliert. Aus dem gesammelten Material der Probe JW039P
wurden neben 7. rubrum drei Isolate der Art Chaetomium globosum (JWO039p3,
JWO039p4, JTW039p7), zwei Stimme der Art Scopulariopsis carbonaria (JW039pl,
JWO039p5), ein steriles Myzel (JW039p6) und ein Isolat der Gattung Candida
(JWO039p8) kultiviert. Aus dem Probenmaterial der Lision JW040P konnte zusitzlich
die Art Wardomycopsis litoralis (JW040p2) isoliert werden. Aus dem Material der Pro-
be JW041P wurden neben den vier Isolaten der Art 7. rubrum 13 weitere Stimme ande-
rer Pilzarten kultiviert, so konnten vier Stimme der Gattung Candida (JWO041p3,
JW041p13, JWO041pl14, IW041p16), drei Kultivate der Art Acremonium collariferum
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(JW041p8, JWO041p10, JWO041pl17), drei sterile Myzelien (JW041p4, JWO041p6,
JWO041p12), zwei Stimme der Gattung Trichosporon (JW041p5, JW041p9) und ein
Kultivat der Gattung Sporobolomyces (JW041p14) isoliert werden. Aus den Proben der
Lasion JWO044P wurden zusitzlich zu den zwei T. rubrum Isolaten, drei Stimme der
geophilen und keratinolytischen Art Chrysosporium tuberculatum (Arthroderma tuber-
culatum) (JW044p2, JW044p5, JW044p6) und ein Isolat des Gattungs-Komplexes Fu-
sicladium (JW044p4) kultiviert. Aus dem Material der Probe JW045P wurden neben T.
rubrum ein Stamm des Aspergillus niger-Komplexes (JW045p1) und ein Stamm der
Gattung Candida (JW045p3) isoliert. Aus der gesammelten Probe der Liasion JW051P
wurden zusétzlich zu den drei 7. rubrum-Stimmen, zwei sterile Myzelien (JWO051pl,
JWO051p5) und ein Isolat der Gattung Candida (JWO051p2) kultiviert. Aus dem Proben-
material der Lasion JWO56P konnten 7. rubrum und drei weitere, sterile Pilzstimme
(JWO056p1, JWO056p2, JW056p3) isoliert werden. Aus den Proben der Lasion JW061P
wurden neben vier Isolaten von T. rubrum, zwei Staimme der Art Curvularia lunata
(JWO061p5, IW061p6), drei sterile Myzelien (JWO061p7, IW061p8), ein Isolat der Art
Aspergillus flavus (JW061pl) und ein Stamm der Art Neoscytalidium dimidiatum
(JWO061p10) isoliert. Aus dem Material der Probe JW062P wurden zusétzlich zu vier
Isolaten der Art 7. rubrum, ein Stamm des ebenfalls anthropophilen Dermatophyten
Trichophyton interdigitale (Trichophyton mentagrophytes-Komplex) (JW062p8), drei
Isolate der Art Curvularia lunata (JW062p2, JW062p3, JW062p9), zwei Stimme der
Gattung Verticillium (JW062p6, JWO062p7), zwei sterile Myzelien (JW062pl,
JWO062p10) und ein Isolat der Art Curvularia geniculata (JW062p11) kultiviert. Aus
den gesammelten Proben der Lision JWO067P konnten neben den zwei 7. rubrum-
Stimmen, mehrere Isolate des Arthroderma vanbreuseghemii-Trichophyton interdigita-
le-Komplexes (Typ I: JW067p2, JIW067p8; Typ 1I: JIW067p3, JW067p4, IW067p7),
zwei sterile Myzelien (JW067p9, JW067p10) und ein Stamm der Art Cladosporium
sphaerospermum (JW067p5) isoliert werden. Aus dem Material der Lasion JWO70P
wurden neben zwei Isolaten der Art 7. rubrum, zwei Chaetomium globosum Staimme
(JWO070p1, JW070p2) und ein steriler Pilzstamm (JWO070p5) kultiviert. Aus dem Mate-
rial der Probe JW074P wurden neben zwei T. rubrum Isolaten, zwei sterile Pilzstimme
(JWO074p2, JWO074p3), ein Isolat der Art Aspergillus versicolor (JW074p6) und eine
Chalara-Morphe (JWO074p5) kultiviert. Aus dem Material der Lision JW081P wurden
ebenfalls ein Isolat der Art Trichophyton interdigitale (JWO081p4), zwei Stamme der
Gattung Acremonium (JWO081p2, IW081pl1), vier sterile Isolate (JWO081p1, JW081p5,
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JWO081p6, IW081p8), zwei Stimme der Art Fusarium solani (JW081p10, JIW081p11)
und ein Isolat der Art Aspergillus sclerotiorum (JWO081p7) kultiviert.

Die Lasionen sind primér das Ergebnis einer Infektion der Haut oder Négel durch
Trichophyton rubrum, wobei drei der untersuchten Mykosen (JWO062P, JWO067P,
JWO81P) eine Mischinfektion mit Trichophyton interdigitale darstellen. Die Lasion
JWO044P ist sehr wahrscheinlich das Resultat einer primdren Infektion mit 7. rubrum
und einer sekundéren Besiedlung bzw. Infektion des Nagels durch die Art Chrysospori-
um tuberculatum, wihrend bei den Lasionen JWO039P, JWO061P und JWO070P moglich-
erweise eine sekundére Infektion mit den Arten Chaetomium globosum (JWO039P,
JWO070P) bzw. Neoscytalidium dimidiatum (JWO061P) vorliegt (de Hoog et al. 2014;
Gentles und Evans 1970; Gupta et al. 2012; Hwang et al. 2012; Lagacé¢ und Cellier
2012).

Der GroBteil der weiteren isolierten Pilze ist wahrscheinlich eher als eine Kontaminati-
on des gesammelten Probenmaterials zu betrachten, obwohl eine sekundéire Besiedlung
von Haut- und Nagelldsionen durch opportunistische, keratinophile Pilze wie z.B.
Acremonium collariferum (JWO041P) oder Scopulariopsis carbonaria (JWO035P,
JWO039P) besonders bei einem chronischen Krankheitsverlauf nicht ausgeschlossen
werden kann (Gupta et al. 2001; Gupta et al. 2012; Hwang et al. 2012; Hilmioglu-Polat
et al. 2005; Lagacé und Cellier 2012; Filipello Marchisio und Fusconi 2001; Summer-
bell et al. 2005; Weisenborn et al. 2010b). Fiir eine abschliefende pathologische Bewer-
tung der isolierten Pilzstimme miissten allerdings weitere Probennahmen der entspre-
chenden Lisionen durchgefiihrt werden (Daniel et al. 1998; Gupta et al. 2001; Gupta et
al. 2012; Summerbell et al. 2005).
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Abbildung 66: Kulturen von Trichophyton rubrum (JW044pl) auf verschiedenen Nihrmedien. A:
Kimmig-Agar (7 d). B: Kimmig-Agar (14 d). C: OA (10 d). D: UA (14 d). E: SGA (7 d). F: SGA (14
d). G: SGA (4 Wochen). H: PDA (14 d). Ein Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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Abbildung 67: Kulturen von Trichophyton rubrum (JW044p3) auf verschiedenen Nihrmedien. A:
Kimmig-Agar (7 d). B: Kimmig-Agar (14 d). C: MYP (14 d). D: UA (14 d). E: SGA (7 d). F: SGA
(14 d). G: OA (10 d). H: PDA (4 Wochen). Ein Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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Abbildung 68: Kulturen von Trichophyton rubrum (JW074p7) auf verschiedenen Nihrmedien. A:
Kimmig-Agar (7 d). B: Kimmig-Agar (14 d). C: MYP (14 d). D: UA (14 d). E: SGA (7 d). F: SGA
(14 d). G: OA (10 d). H: PDA (4 Wochen). Ein Quadrat entspricht 0,25 cm?
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Abbildung 69: Mikromorphologische Strukturen von Trichophyton rubrum (JW044p3). A: Hyphen
mit Mikrokonidien. B: Makrokonidie. C: Makrokonidien in Einzelzellen zerfallend. D: Chlamy-
dosporen. A-D: Gefirbt mit Phloxin. Maf3stab =20 pm.

Abbildung 70: Mikromorphologische Strukturen von Trichophyton rubrum (JW074p7) A: vegetati-
ve Hyphen. B, C: Mikrokonidien. C: Hyphen in Arthrokonidien zerfallend. D: Chlamydosporen. A-

D: Gefirbt mit Phloxin. Maf3stab =20 pm.
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Abbildung 71: Mikromorphologische Strukturen von Trichophyton rubrum (JW062p12). A, B:
Hyphen mit Mikrokonidien C: freie Mikrokonidien. D: Makrokonidien. E: Hyphen in Arthrokoni-
dien zerfallend. F: Chlamydosporen. A: Phasenkontrast, B-F: Gefirbt mit Phloxin. Mafistab = 20

pm.
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Abbildung 72: Trichophyton rubrum (JW044p3, JW074p7). A: Mikrokonidien. B: Mikrokonidien
an Hyphen. C: Hyphe in Arthrokonidien zerfallend und freie Arthrokonidien. D: Chlamydosporen.
Mafistab =10 pm.
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Chrysosporium Corda

Deutschlands Flora, Abt. III. Die Pilze Deutschlands 3-13 (1833): 65-96.

Typus: Chrysosporium corii Corda

Teleomorph-Stadium: Chrysosporium ist eine polyphyletische Gattung und bisher wurden 11 verschiede-
ne teleomorphe Gattungen innerhalb der Arthrodermataceae, Onygenaceae, Gymnoascaceae (Onygena-
les) und Ascosphaeraceae (Ascosphaerales) mit einem assoziierten Chrysosporium Stadium beschrieben:
Amaurascopsis Guarro, Gené & De Vroey, Amauroascus J. Schrot., Aphanoascus Zukal, Arthroderma
Curr., Ctenomyces Eidam, Neogymnomyces G.F. Orr, Pectinotrichum Varsavsky & G.F. Orr, Renispora
Sigler & J.W. Carmich., Uncinocarpus Sigler & G.F. Orr, Nannizziopsis Currah und Bettsia Skou (de
Hoog et al. 2014; Seifert et al. 2011).

Synonyme

Aleurophora O. Magalh., Brasil-Med. 30 (1916): 369.

Atrichophyton Castell. & Chalm., Man. Trop. Med., 3. Edn. (London) (1919): 1008.

Rhinocladiella Kamyschko, Bot. Mater. Otd. Sporov. Rast. Bot. Inst. Komarova Akad. Nauk S.S.S.R. 13
(1960): 165.

Rhinocladiopsis Kamyschko, Bot. Mater. Otd. Sporov. Rast. Bot. Inst. Komarova Akad. Nauk S.S.S.R.
14 (1961): 243.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Eurotiomycetes

Unterklasse: Eurotiomycetidae

Ordnung: Onygenales

Familie: Incertae sedis

(Synonyme und Systematik basierend auf molekularen Daten (nrDNA Sequenz), nach IndexFungorum

und MycoBank: Stand 2014).

Die Gattung Chrysosporium wurde von Corda (1833) basierend auf der Typusart
Chrysosporium corii aufgestellt und anhand morphologischer Merkmale von Carmi-
chael (1962), Sigler und Carmichael (1976), van Oorschot (1980) und basierend auf ITS
nrDNA Sequenzdaten von Vidal et al. (2000) revidiert und beinhaltet aktuell etwa 65
akzeptierte Arten (Seifert et al. 2011) und 94 (MycoBank: Stand 2014) bzw. 97 (Index-

Fungorum: Stand 2014) assoziierte Namen.
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Koloniemorphologie
Bildung von rasch wachsenden, wattigen bis filzig wolligen, weillen, cremefarbenen bis
hell pigmentierten Kolonien mit einer gelblich braunen Riickseite (de Hoog et al. 2014;

Domsch et al. 2007).

Mikromorphologie

Die Gattung Chrysosporium ist durch iiberwiegend einzellige und gelegentlich zweizel-
lige, hyaline, glattwandige oder ornamentierte, kugelformige, keulenférmige oder pyrif-
orme Konidien, die an undifferenzierten Hyphen oder kurzen Stielen gebildet werden,
interkalare und dickwandige Konidien und Chlamydosporen charakterisiert (Barron

1968; de Hoog et al. 2014; Domsch et al. 2007).

Pathogenitit und Okologie

BSL-1; Arten der Gattung Chrysosporium sind keratinophile Organismen mit einer
weltweiten Verbreitung und wurden aus Boden, von Keratin-haltigen Substraten, wie
Federn und Haaren und von lebenden Tieren isoliert (Anbu et al. 2004; Chabasse 1988;
Chabasse et al. 1989; de Hoog et al. 2014; Mandeel et al. 2011; Vidal et al. 1999).

Isolierte Arten

Die isolierten Staimme der Gattung Chrysosporium wurden basierend auf morphologi-
schen Merkmalen unter Verwendung des taxonomischen Schliissels in Domsch et al.
(2007), weiterer Literaturquellen sowie ntDNA Sequenzdaten als Chrysosporium tuber-
culatum Xlassifiziert (Campbell et al. 1996; Carmichael 1962; Domsch et al. 2007;
Kuehn 1960).
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Chrysosporium tuberculatum (Kuehn) Dominik Abb. 73-75

Arthroderma tuberculatum Kuehn: Observation on Gymnoascaceae. VIII. A new spe-
cies of Arthroderma. Mycopathologia et Mycologia Applicata 13 (1960): 189-197.
Chrysosporium tuberculatum (Kuehn) Dominik: Chrysosporium Corda 1833. Zesz.
nauk. wyzsz. Szk. roln. Szczec. 24 (1968): 37-66.

Teleomorph-Stadium: Arthroderma tuberculatum Kuehn (1960)

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Eurotiomycetes

Unterklasse: Eurotiomycetidae

Ordnung: Onygenales

Familie: Arthrodermataceae

Gattung: Chrysosporium/Arthroderma

(Systematik basierend auf eigenen molekularen Daten, nach IndexFungorum und MycoBank: Stand

2014).

Koloniemorphologie

Kimmig: moderates bis schnelles, iiberwiegend emerses Koloniewachstum von 25-40
mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien erhaben, zu Beginn weill mit filzig wattiger Oberfla-
che und gelblich brauner Riickseite, mit zunehmendem Alter creme bis hell braun und
mit granularer Oberfldche; dltere Kolonien hiufig auf Grund von Degenerationserschei-

nungen wattig und weil und mit begrenztem Wachstum.

SGA: relativ schnelles, liberwiegend emerses Koloniewachstum von etwa 45 mm nach
10 d bei 25 °C; junge Kolonien wei3 bis cremefarben, mit filziger Kolonieoberfldche
und farbloser bis gelblicher Riickseite; dltere Kolonien cremefarben bis gelblich braun,

mit wattig filziger bis granularer Kolonietextur und hell gelblich brauner Riickseite.

OA: schnelles, emerses Wachstum von etwa 70 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien
flach, zu Beginn wei3 mit filziger Kolonietextur, mit zunehmendem Alter beige bis hell
braun mit granularer Oberfldche und filziger, weiller Randzone; Kolonieriickseite farb-

los bis hell gelbbraun.
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MYP: rasch wachsende Kolonien mit einem Durchmesser von ca. 40 mm nach 10 d bei
25 °C; Kolonien spérlich, flach, mit filziger Kolonieoberflache, schmutzig weil3, mit

leicht erhabenem Zentrum und gelblich brauner Riickseite.

Sonstiges: positive Abbau-Reaktion auf Urease-Medium innerhalb von 5 d und gutes

Wachstum auf Keratin-haltigen Materialien.

Mikromorphologie

Hyphen hyalin, septiert, glatt, diinnwandig, bis 3 um breit; Bildung von Konidien direkt
an undifferenzierten Hyphen oder an kurzen Stielen; Konidien hyalin, in Massen hell
beige, mit kurzen Hilum, birnenférmig bis oval, dickwandig, mit echinulater bis grob

warziger Ornamentierung, (6) 6,5-10,5 (13) x (5) 5,5-8,5 (9) um.

Pathogenitit und Okologie

BSL-1; Zwei Fille mit Infektionen (Haut- und Nagelmykosen) durch Chrysosporium
tuberculatum beim Menschen und experimentelle Infektionen bei Meerschweinchen
sind bisher dokumentiert worden (Blomqvist 1969; Chabasse et al. 1989; Keddie et al.
1963). Der Organismus ist ein geophiler und keratinolytischer Pilz mit einer weltweiten
Verbreitung und wurde hiufig aus Erde, den Federn lebender Vogel und von anderen
Kleintieren isoliert (Anbu et al. 2004; Chabasse 1988; Domsch et al. 2007; Kurup und
Schmitt 1970; Mandeel et al. 2011; Sur und Ghosh 1980).

Untersuchtes Material

JW044P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (42
Jahre) mit einer Hautmykose und einer Onychomykose des groBen Zehennagels des
rechten FuBles; gesammelt am 15.09.2009 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama. Der
Stamm JW044p2 wurden am 09.11.2009 von Proben auf Medium mit Cycloheximid
und die Stimme JW044p5 und JW044p6 am 17.11.2009 von Medium ohne Cyclohexi-

mid isoliert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)
Der Vergleich der ITS und LSU nrtDNA Sequenzabfolge des Isolates JW044p6 (ITS:
682 bp, LSU: 607 bp) mit Sequenzen aus offentlich zugénglichen Datenbanken zeigte

die groBte Ubereinstimmung mit Sequenzen von Stimmen der Arten Arthroderma cuni-
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culi C.O. Dawson, Arthroderma ciferrii Varsavsky & Ajello, Arthroderma tubercula-

tum und Onygena corvina Alb. & Schwein (Tab. 199-202).

Tabelle 199: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW044p6 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Arthroderma tuberculatum (CBS 473.77) 92% 99 % (623/632) 1 NRO077140
Arthroderma tuberculatum (IMI 86177) 86% 97 % (573/589) 2 AJ390383
Arthroderma cuniculi (CBS 492.71) 99% 90 % (623/693) 25 NRO77138
Chrysosporium vespertilium (RV 27093) 99% 89% (615/688) 27 AJ007846

Tabelle 200: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW044p6 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Arthroderma tuberculatum (CBS 473.77) 99 % 99 % (602/606) 0 KC989710
Onygena corvina (CBS 281.48) 99 % 98 % (591/604) 1 FJ358287
Arthroderma ciferrii (CBS 272.66) 99 % 97 % (586/606) 0 KC989711
Arthroderma uncinatum (CBS 615.65) 98 % 97 % (580/600) 2 AB075329

Tabelle 201: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW044p6 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Arthroderma tuberculatum (CBS 312.65) 98% 98,8% (661/669) 0 --
Arthroderma tuberculatum (CBS 313.65) 88% 98,7 % (593/601) 0 --
Arthroderma tuberculatum (CBS 473.77) 93% 98,6 % (623/632) 1 AJ877221
Arthroderma tuberculatum (CBS 418.66) 97,6 % 97,3 % (653/671) 5 -
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Tabelle 202: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW044p6 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer

Arthroderma tuberculatum (CBS 312.65) 98% 99,8 % 0

Arthroderma tuberculatum (CBS 313.65) 88% 99,8 % 0

Arthroderma tuberculatum (CBS 473.77) 93% 99,3 % 0

Arthroderma tuberculatum (CBS 473.77) 93% 99,3 % 0

Diskussion

Die taxonomische Klassifizierung der Isolate JW044p2, JW044p5 und JWO044p6 als
Arthroderma tuberculatum/Chrysosporium tuberculatum wurde anhand von morpholo-
gischen und molekularen Daten (ITS ntDNA und LSU ntDNA Sequenzen) ermittelt. So
entsprachen die untersuchten morphologischen Elemente der panamaischen Isolate in
Bezug auf Form und GroB3e der Beschreibung von C. tuberculatum in der Literatur, wo-
bei die gemessenen Sporengroflen mit 1-2 um Abweichung etwas kleiner als die ange-
gebenen Werte waren (Campbell et al. 1996; Carmichael 1962; Domsch et al. 2007,
Kuehn 1960). Der Vergleich der Sequenzen der ITS und LSU nrDNA des Isolates
JW044p6 mit Sequenzen aus Offentlichen Datenbanken zeigte eine Ubereinstimmung
von 99 - 100 % mit Sequenzen der Art A. tuberculatum/C. tuberculatum (Tab. 199-202)
und unterstiitzt so die morphologische Bestimmung der Isolate.

C. tuberculatum ist als keratinophiler, geophiler Organismus weltweit von unterschied-
lichen Keratin-haltigen Substraten dokumentiert worden (Ajello et al. 1965; Anbu et al.
2004; Chabasse 1988; Kurup und Schmitt 1970; Mandeel et al. 2011; Sur und Ghosh
1980). Aus dem untersuchten Probenmaterial konnten zusétzlich weitere Pilzarten iso-
liert werden. So wurden zwei Stimme der Art Trichophyton rubrum (JW044pl,
JWO044p3) und ein weiterer Hyphomycet (JW044p4) kultiviert. In mikroskopiertem
Probenmaterial konnten hyaline und septierte Pilzhyphen nachgewiesen werden, was
einen pilzlichen Ursprung der Lision bestétigen wiirde. Wahrscheinlich handelt es sich
bei dem Fall der Onychomykose um das Resultat einer Primérinfektion mit 7. rubrum
und einer sekunddr erfolgten Besiedlung mit C. tuberculatum. Fiir eine abschlieBende
Bewertung des Krankheitsfalles miisste eine weitere Probennahme durchgefiihrt werden

(Gupta et al. 2001; Gupta et al. 2012; Summerbell et al. 2005).
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Abbildung 73: Kulturen von Chrysosporium tuberculatum (JW044p2) auf verschiedenen Nihrme-
dien. A: Kimmig-Agar (7 d). B: Kimmig-Agar (14 d). C: MYP (14 d). D: SGA (7 d). E: SGA (14 d).
F: OA (10 d). Ein Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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Abbildung 74: Mikromorphologische Strukturen von Chrysosporium tuberculatum (JW044p2,
JW044p6). A-E: Konidien (B-D: Gefirbt mit Phloxin, E: Phloxin und Phasenkontrast). F: Chlamy-
dospore, gefirbt mit Phloxin. A, C-F: Mafistab = 10 pm; B: Mafistab = 20 pm.
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Abbildung 75: Chrysosporium tuberculatum (JW044p2, JW044p6). A: Konidien mit konidiogenen
Elementen. B: Freie Konidien. Maf3stab = 10 pm.
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3.4.3 Saccharomycetes O. E. Erikss. & Winka

Supraordinal taxa of Ascomycota. Myconet 1 (1997): 1-16.

Insgesamt wurden14 Stidmme kultiviert, die einer Ordnung, einer Gattungen und drei
Arten innerhalb der Saccharomycetes zugeordnet werden konnten, wobei acht Isolate
nicht taxonomisch bearbeitet wurden (Tab. 10). Die entsprechenden Isolate sind in al-

phabetischer Reihenfolge aufgefiihrt.

Saccharomycetales Kudrjanzev

Die Systematik der Hefen (1960): 1-324.

Es wurden insgesamt 14 Stdmme aus 11 verschiedenen Proben isoliert, die innerhalb

der Saccharomycetales der Gattung Candida Berkhout zugeordnet wurden (Tab. 10).

Candida Berkhout

De schimmelgeslachten Monilia, Oidium, Oospora en Torula (1923): 1-71.

Typus: Candida vulgaris Berkhout (Syn: Candida tropicalis (Castell.) Berkhout)

Teleomorph: Insgesamt wurden 13 verschiedene mit der Gattung Candida assoziierte teleomorphe Stadi-
en beschrieben: Arxiozyma van der Walt & Yarrow, Citeromyces Santa Maria, Clavispora Rodr. Mir.,
Debaryomyces Lodder & Kreger-van Rij ex Kreger-van Rij, Issatchenkia Kudryavtsev, Chung-kuo Ti
Chen-chun, Kluyveromyces van der Walt, Pichia E.C. Hansen, Saccharomyces Meyen ex Hansen, Steph-
anoascus M.T. Sm. et al., Torulaspora Lindner, Wickerhamiella van der Walt & Liebenberg, Yarrowia

van der Walt & Arx, Zygoascus M.T. Sm. (de Hoog et al. 2014).

Synonyme

Asporomyces Chaborski, Rech. Levures Thermophiles Cryophiles, (Thése Genéve) (1918): 26.
Azymocandida E.K. Novak & Zsolt, Acta Microbiol. Hung. 7 (1961): 100.

Azymoprocandida E.K. Novéak & Zsolt, Acta Microbiol. Hung. 7 (1961): 100.

Blastodendrion (M. Ota) Cif. & Redaelli, Atti Ist. bot. R. Univ. Pavia (1925): 193.

Candida Cif. & Redaelli

Castellania C.W. Dodge, Medical mycology. Fungous diseases of men and other mammals (1935): 246.
Enantiothamnus Pinoy, Annals Derm. Syph. 5 (1911): 602.

Endoblastoderma B. Fisch. & Brebeck, Morph., Biol. System. Kahmpilze (Jena) (1894): 1-52.
Epochnium Link, Mag. Gesell. Naturf. Freunde Berlin 3 (1809): 18.
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Eutorula H. Will, Zentbl. Bakt. ParasitKde, Abt. 11, 46 (1916): 241.

Eutorulopsis Cif., Atti Ist. bot. R. Univ. Pavia 3 (1925): 143.

Geotrichoides Langeron & Talice, Annls. Parasit. Hum. Comp. 10 (1932): 62.

Halobyssus Zukal, Ost. Bot. Z. 43 (1893): 279.

Microanthomyces Griiss, Jb. Wiss. Bot. 66 (1926): 177.

Monilia Bonord., Handbuch der allgemeinen Mykologie (1851): 76.

Myceloblastanon M. Ota [als ,Myzeloblastenon*], Dermat. Wochenschr. 78 (1924): 224.
Mpyceloblastanon subgen. Blastodendrion M. Ota, Dermat. Wochenschr. 78 (1924): 216-264.
Mpycocandida Langeron & Talice, Annls. Parasit. Hum. Comp.10 (1932): 56.
Mpycocryptococcus Pollacci & Nann., Atti R. Accademia Fisiocrittica Siena, Serie X (1927): 35-43.
Mpycotorula H. Will, Centbl. Bakt. ParasitKde, Abt. II, 46 (1916): 263.

Mpycotorula subgen. Mycotoruloides (Langeron & Talice) Verona, Nuovo G. bot. ital. 40 (1933).
Mpycotoruloides Langeron & Talice, Annls Parasit. Hum. Comp. 10 (1932): 48.
Parasaccharomyces Beurm. & Gougerot, Tribune Méd., (Paris) 42 (1909): 502.
Paratorulopsis E.K. Novak & Zsolt, Acta Microbiol. Hung. 7 (1961): 101.

Parendomyces Queyrat & Laroche, Bull. Mém. Soc. Med. Hopit. Paris 28 (1909): 136.
Procandida E.K. Novak & Zsolt, Acta Microbiol. Hung. 7 (1961): 100.

Pseudomonilia A. Geiger, Zentbl. Bakt. ParasitKde, Abt. II, 27 (1910): 134.

Syringospora Quing., Arch. Physiol. Norm. Pathol. 1 (1868): 293.

Thailandia Vardhan., Sydowia 13 (1956): 102.

Thrombocytozoons Tchacarof, (1963).

Torulopsis Berl., Giorn. Vitic. Enol. 54 (1894).

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Saccharomycetes
Unterklasse: Saccharomycetidae
Ordnung: Saccharomycetales
Familie: Incertae sedis

(Synonyme und Systematik nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Die Gattung Candida wurde von Berkhout (1923) fiir neun verschiedene, zuvor in der

Gattung Monilia Bonord. klassifizierte und durch die Bildung von echten Hyphen und

knospenden Zellen charakterisierte Isolate aufgestellt (Barnett 2004; Berkhout 1923).

Der Name Candida wurde mit der Art Candida vulgaris (Syn: Candida tropicalis) als

Lectotypus gegeniiber den Namen Syringospora Quing. (1868), Parendomyces Beurm.

& Gougerot (1909), Parasaccharomyces Beurm. & Gougerot (1909), Pseudomonilia A.
Geiger (1910) konserviert ( Rogers 1953; MycoBank: Stand 2014) und die Diagnose der

Gattung durch Yarrow und Meyer (1978) verdndert, um nur knospende Zellen und

Pseudomyzel bildende Arten der Gattung Torulopsis Berl. mit in die Gattung Candida

291



aufnehmen zu konnen (Yarrow und Meyer 1978). Diezmann et al. (2004) und Kurtzman
und Robnett (1998) zeigten durch phylogenetische Analysen basierend auf ntDNA Se-
quenzdaten von Isolaten der Gattung Candida und weiterer assoziierter Gattungen in-
nerhalb der Saccharomycetales, dass es sich bei Candida und anderen Hefe-Gattungen,
wie Pichia E.C. Hansen, Kluyveromyces van der Walt oder Zygosaccharomyces B.T.P.
Barker, um polyphyletische Gruppen handelt (Diezmann et al. 2004; Kurtzman und
Robnett 1997). Die Gattung Candida beinhaltet aktuell 314 akzeptierte Arten (Kurtz-
man et al. 2011) und 836 (MycoBank: Stand 2014) bzw. 869 (IndexFungorum: Stand

2014) assoziierte Namen.

Koloniemorphologie
Arten der Gattung Candida sind charakterisiert durch weiche, schleimige bis wachsige
oder trockene, weille bis cremefarbene oder hell schmutzig-weile und gelegentlich

leicht rotliche Kolonien (de Hoog et al. 2014; Kurtzman et al. 2011).

Mikromorphologie

Uberwiegend erfolgt die Bildung von einzelligen, kugelférmigen bis zylindrischen, hya-
linen oder subhyalinen, knospenden Zellen. Andere morphologische Merkmale wie
Chlamydosporen, Pseudomyzel oder echtes Myzel wurden ebenfalls bei einigen Arten
der Gattung beschrieben (de Hoog et al. 2014; Kurtzman et al. 2011; Yarrow und Meyer
1978).

Pathogenitit und Okologie

BSL-1 und BSL-2; Arten der Gattung Candida wurden als Verursacher von Mykosen
der Schleimhiute, entziindlicher kutaner Mykosen feuchter Korperregionen, Onycho-
mykosen und als opportunistische Erreger, liberwiegend systemischer Mykosen bei im-
munsupprimierten oder anderweitig priadisponierten Personen dokumentiert (Campbell
et al. 1996; Daniel et al. 1998; de Hoog et al. 2014; Effendy 2007; Marol und Yiicesoy
2008; Nakamura und Takahashi 2006; Seeliger und Heymer 1981). Verschiedene Arten
der Gattung finden Verwendung in der Biotechnologie zur Herstellung von organischen
Substanzen, wie Sduren, Vitaminen oder Fetten und zur fermentativen Herstellung von
Lebensmitteln. Arten der Gattung Candida sind ubiquitére, saprotrophe Organismen mit
einer weltweiten Verbreitung und wurden von unterschiedlichen organischen Substra-

ten, aus Erde, Luft- und Wasserproben isoliert und als Kommensalen des Menschen und
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unterschiedlicher Tiergruppen, wie Arthropoden, Insekten, Végeln, Fischen und Sduge-
tieren dokumentiert (Buck 1990; Cafarchia et al. 2006; Cook und Schlitzer 1981;
Cordeiro et al. 2010; de Hoog et al. 2014; Glushakova et al. 2004; Nunn et al. 2007;
Simonetti et al. 2004; Storti et al. 2012; Suh et al. 2005; Suh et al. 2008; Thormann und
Rice 2007; van Uden und Kolipinski 1962).

Isolierte Arten

Insgesamt wurden 14 Stimme isoliert, die basierend auf morphologischen Merkmalen
der Gattung Candida zugeordnet wurden (Tab. 9). Hiervon wurden sechs Isolate anhand
von nrDNA Sequenzdaten und morphologischen Merkmalen als C. albicans
JWO071p7), C. duobushaemulonii (JW048p2, JW048p3, JW073pl, JIW076p2) und C.
tropicalis (JWO076p4) klassifiziert (Tab. 10).

Candida albicans (C.P. Robin) Berkhout Abb. 76-78

De schimmelgeslachten Monilia, Oidium, Oospora en Torula (1923): 44.

Teleomorph-Stadium: Actonia tropicalis C.W. Dodge (1935)

Basionym
Oidium albicans C.P. Robin, Histoire naturelle des végétaux parasites qui croissent sur 'homme et sur les

animaux vivants (1853): 488.

Synonyme

Actonia tropicalis C.W. Dodge, Medical mycology. Fungous diseases of men and other mammals (1935):
146.

Atelosaccharomyces harteri (Verdun) Beurm. & Gougerot, Les Levures (Paris) (1912): 491.
Atelosaccharomyces laryngitidis (Sartory, Petgés & Claqué) C.W. Dodge, Medical mycology. Fungous
diseases of men and other mammals (1935): 344.

Blastodendrion cutaneum (M. Ota) C.W. Dodge, Medical mycology. Fungous diseases of men and other
mammals (1935): 287.

Blastodendrion cutaneum var. cutaneum (M. Ota) C.W. Dodge, Medical mycology. Fungous diseases
of men and other mammals (1935): 287.

Blastodendrion cutaneum var. fujii C.W. Dodge, Medical mycology. Fungous diseases of men and other
mammals (1935): 287.

Blastodendrion erectum Langeron & Talice, Annls Parasit. hum. comp. 10 (1932): 1-80.

Blastodendrion favrei (M. Ota) Langeron & Talice, Annls Parasit. hum. comp. 10 (1932): 62.
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Blastodendrion gifuense (Tanig.) C.W. Dodge, Medical mycology. Fungous diseases of men and other
mammals (1935): 288.

Blastodendrion intestinale Mattlet, Ann. Soc. belg. Méd. trop. 6 (1926): 16-20.

Blastodendrion intestinale var. intestinale Mattlet, Ann. Soc. belg. Méd. trop. 6 (1926): 16-20.
Blastodendrion oosporoides Zach, in Wolfram & Zach, Archiv fiir Dermatologie und Syphilis 169
(1933): 102.

Blastodendrion pinoyi (Castell.) Langeron & Talice, Annls Parasit. hum. comp. 10 (1932): 62.
Blastodendrion pinoysimilis (Castell.) Castell. & Jacono, J. Trop. Med. Hyg. 36 (1933): 297-321.
Blastomyces albicans Brownlie, in Brownlie & Shattock, J. Laryng. Rhin. Otol. 34 (1920): 425-431.
Candida alba (Queyrat & Laroche) F.P. Almeida, Anais Fac. Med. Univ. Sdo Paulo 9 (1933): 77.
Candida albicans var. albicans (C.P. Robin) Berkhout, De Schimmelgesl. Monilia, Oidium, Oospora en
Torula, Diss. Ultrecht (1923): 44.

Candida albicans var. claussenii (Lodder & Kreger-van Rij) Verona & A.M. Corte, Atti Ist. bot. Univ.
Lab. crittog. Pavia, Ser. 5 17 (1960): 84.

Candida albicans var. metalondinensis (Castell. & Chalm.) Cif,, Manuale di Micologia Medica 2
(1960): 252.

Candida albicans var. stellatoidea (C.P. Jones & D.S. Martin) Diddens & Lodder, Beitr. Monographie
der Hefearten, II Tiel. Die anaskosporogen Hefen. Zweite Hélfte (1942): 1-511.

Candida aldoi (M.J. Pereira) Castell. & Jacono, J. Trop. Med. Hyg. 36 (1933): 317.

Candida bethaliensis (Pijper) C.W. Dodge, Medical mycology. Fungous diseases of men and other
mammals (1935): 231.

Candida biliaria Bat. & J.S. Silveira, Hospital, Rio de J. 56 (1959): 295.

Candida butantanensis (M.R.M. Gomes) Langeron & Talice, Annls Parasit. hum. comp. 10 (1932): 54.
Candida claussenii Lodder & Kreger-van Rij, Yeasts, a taxonomic study, Edn. 1 (Amsterdam) (1952):
672.

Candida desidiosa Cif. & Redaelli, Arch. Mikrobiol. 6 (1935): 65.

Candida favrei (M. Ota) F.P. Almeida, Anais Fac. Med. Univ. Sdo Paulo 9 (1933): 77.

Candida genitalis Bat. & J.S. Silveira, Publicagdes Inst. Micol. Recife 170 (1962): 11.

Candida intestinalis Bat. & J.S. Silveira, Hospital, Rio de J. 56 (1959): 293.
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Abteilung: Ascomycota

Klasse: Saccharomycetes

Unterklasse: Saccharomycetidae

Ordnung: Saccharomycetales

Familie: Incertae sedis

Gattung: Candida

(Synonyme und Systematik nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie

Kimmig: leicht erhabene, rasch, aber begrenzt wachsende Kolonien mit einem Durch-
messer von ca. 20 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien weil3 bis cremefarben, schleimig,
glatt bis unregelméBig gefaltet, mit einem erhabenem Zentrum und einer faserig strih-

nigen, submers wachsenden Randzone; Koloniertickseite hell cremefarben.

SGA: rasch, aber begrenzt wachsende Kolonien mit einem Durchmesser von ca. 20 mm
nach 10 d bei 25 °C; Kolonien weil} bis hell cremefarben, schleimig, glatt, mit erhabe-
nem Zentrum und anliegender, submers wachsender, faseriger Randzone; Koloniertick-

seite hell cremefarben.

OA: iiberwiegend submerse, rasch, aber begrenzt wachsende Kolonien mit einem

Durchmesser von ca. 15 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien weil3, schleimig, glatt, mit
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leicht erhabenem Zentrum und submers wachsender, grob faseriger Randzone; Kolonie-

riickseite hell cremefarben.

MYP: flache bis leicht erhabene, rasch, aber begrenzt wachsende Kolonien mit einem
Durchmesser von 20 bis 25 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien weil3 bis cremefarben,
mit schleimig, glatt, mit erhabenem Zentrum und faseriger, submers wachsender Rand-

zone; Koloniertickseite hell cremefarben.

Mikromorphologie

Hefezellen hyalin, oval bis rund, einzellig, (3) 3,5-7 (9) x (2) 2,5-4,5 (6) um; Bildung
von Pseudomyzel und septierten Hyphen, Pseudomyzelstringe hiufig mit Blastokoni-
dien in traubiger Anordnung; Chlamydosporen terminal an Hyphen oder Pseudomyzel-
strangen, hyalin bis dunkel pigmentiert, mit verdickten Zellwanden, rund, von variabler

Grofle.

Pathogenitiit und Okologie

BSL-2; Candida albicans ist als Verursacher von Mykosen der Schleimhiute, kutanen
Mykosen feuchter Korperbereiche (z.B.: Hautfalten, Windeldermatitis), Entziindungen
des Nagelbetts mit sekundérer Verdnderung des Nagelbildes, Nagelmykosen und inva-
siven, systemischen Infektionen bei immunsupprimierten oder anderweitig pradispo-
nierten Personen dokumentiert (Campbell et al. 1996; Daniel et al. 1998; de Hoog et al.
2014; Effendy 2007; Seeliger und Heymer 1981). C. albicans ist Teil der natiirlichen
humanen Mykoflora und ein saprotropher Besiedler der Schleimhiute des Mund- und
Rachenraums, des Gastrointestinaltraktes und der &uBleren Geschlechtsorgane (de Hoog
et al. 2014; Giusiano et al. 2006; Pires-Gongalves et al. 2007; Lagrou et al. 2007; Seeli-
ger und Heymer 1981; Wang et al. 2007; Yildirim et al. 2007).

Untersuchtes Material

JWO071P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (80 Jahre) mit
einer superfiziellen Mykose des Daumennagels der rechten Hand, gesammelt am
27.01.2011 in David, Provinz Chiriqui, Panama. Der Pilz wurde am 31.03.2011 einmal
aus Probenmaterial auf Ndhrmedium mit Cycloheximid isoliert und als JW071p7 sub-
kultiviert.
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Molekulare Identifizierung (Barcoding)
Der Vergleich der Sequenzabfolge der ITS und LSU nrDNA des Isolates JWO071p7
(ITS: 552 bp, LSU: 585 bp) mit Sequenzen aus Offentlich zuginglichen Datenbanken

zeigte eine Ubereinstimmung von 100 Prozent mit Sequenzen verschiedener Stimme

der Art Candida albicans (Tab. 203-206).

Tabelle 203: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW071p7 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank Nummer
Candida albicans (23) 100 % 100 % (552/552) 0 KF746431
Candida albicans (LEMI9268F) 100 % 100 % (552/552) 0 KF241849
Candida albicans (LEMI9268D) 100 % 100 % (552/552) 0 KF241847
Candida albicans (HCO1IC) 100 % 100 % (552/552) 0 KJ651883

Tabelle 204: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW071p7 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank Nummer
Candida albicans (CICC 1965) 100 % 100 % (585/585) 0 KJ783260
Candida albicans (HC11C) 100 % 100 % (585/585) 0 KJ624035
Candida albicans (IFM 54870) 100 % 100 % (585/585) 0 AB828129
Candida albicans (APKU-1) 100 % 100 % (585/585) 0 KC139703

Tabelle 205: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW071p7 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank Nummer
Candida albicans (CBS 6431) 100 % 100 % (552/552) 0 --
Candida albicans (CBS 8642) 100 % 100 % (552/552) 0 -
Candida albicans (CBS 8758) 100 % 100 % (552/552) 0 --
Candida albicans (CBS 6426) 100 % 100 % (552/552) 0 -
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Tabelle 206: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW071p7 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank Nummer
Candida albicans (CBS 5722) 100 % 100 % (585/585) 0

Candida albicans (CBS 1912) 100 % 100 % (585/585) 0

Candida albicans (CBS 2689) 100 % 100 % (585/585) 0

Candida albicans (CBS 2715) 100 % 100 % (585/585) 0

Diskussion

Die Bestimmung des Isolates JW071p7 als Candida albicans wurde basierend auf mo-
lekularen Daten (ITS und LSU nrDNA Sequenz) und morphologischen Merkmalen
durchgefiihrt. Die untersuchten Merkmale, wie die Grofle der Hefezellen, die Existenz
von Hyphen und Pseudohyphen, sowie die Bildung von Chlamydosporen unter anaero-
ben Bedingungen und die Resistenz gegeniiber Cycloheximid in einer Konzentrationen
von 0,1 Prozent entsprachen der Beschreibung in der Literatur (Campbell et al. 1996; de
Hoog et al. 2014). Der Vergleich der Sequenz der ITS und LSU nrDNA mit Sequenzen
aus Offentlichen Datenbanken zeigte eine Ubereinstimmung von 100 Prozent mit unter-
schiedlichen Stdmmen der Art Candida albicans (Tab. 203-206) und bestétigte so die
morphologische Klassifizierung des Isolates.

Aus dem Probenmaterial der Liasion JWO71P wurden neben Candida albicans zehn
weitere Pilzstimme isoliert. So konnten zusitzlich zwei sterile Kultivate (JWO071pl,
JWO071p2), zwei Isolate der Art Fusarium oxysporum (JWO071p5, JW071pl0), ein
Stamm der Gattung Penicillium (JWO071p3) und fiinf Hyphomyceten-Stamme
(JWO071p4, JWO071p6, JWO071p8, JWO071p9, JWO071pl1) isoliert werden, wovon die
Staimme JWO071pS5, JW071p7 und JWO071p10 erfolgreich subkultiviert wurden. C. albi-
cans ist als Verursacher von Infektionen der Schleimhaute dokumentiert worden, wobei
auch Fille von kutanen Mykosen und Nagelmykosen beschrieben wurden (Campbell et
al. 1996; Das et al. 2008; de Hoog et al. 2014; Effendy 2007; Miigge et al. 2006). Die
isolierte Art Fusarium oxysporum ist in der Literatur ebenfalls als Verursacher von Na-
gelmykosen dokumentiert worden (Gupta et al. 2012; Hilmioglu-Polat et al. 2005;
Kuruvilla und Dias 2012; Manikandan et al. 2011; Migheli et al. 2010; Ritchie 1959;
Romano et al. 1998; Summerbell et al. 1989). Die Léasion JWO071P stellt mdglicherweise
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das Ergebnis einer erfolgten Infektion der Nagelplatte durch Fusarium oxysporum und
einer anschlieBenden Besiedlung durch Candida albicans dar. Fiir eine abschlieBende
Bewertung der Lésion und der isolierten Pilzstimme wéren allerdings eine weitere Pro-
benahme und gegebenenfalls eine genauere Analyse der im Nativpraparat gefundenen
Pilzelemente nétig (Daniel et al. 1998; Gupta et al. 2001; Gupta et al. 2012; Summerbell
et al. 2005).
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Abbildung 76: Kulturen von Candida albicans (JW071p7) auf verschiedenen Nihrmedien. A:

-
=,

11|

Kimmig-Agar (14 d). B: SGA (7 d). C: SGA (14 d). D: MYP (7 d). E: MYP (14 d). F: OA (10 d). Ein
Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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Abbildung 77: Mikromorphologische Strukturen von Candida albicans (JW071p7). A: Knospende

Zellen, septierte Hyphen und Pseudomyzel. B: Knospende Zellen. C: Mutterzelle mit mehreren
Tochterzellen. D: Pseudomyzel mit Chlamydosporen und Blastokonidien. E: Hefezellen und sep-
tierte Hyphen. F: Hefezellen, echtes Myzel und Pseudomyzel. A, B, D-F: Mafistab = 20 pm (geférbt
mit Phloxin), C: Mafistab = 10 pm (gefirbt mit Baumwollblau).
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Abbildung 78: Candida albicans (JWO071p7). Knospende Zellen und einzelne Blastokonidien.
Malfistab =10 pm.
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Candida duobushaemulonii E. Cendejas-Bueno et al. Abb. 79-80

Reclassification of the Candida haemulonii complex as Candida haemulonii (C. haemu-
lonii group 1), C. duobushaemulonii sp. nov. (C. haemulonii group 1), and C. haemu-
lonii var. vulnera var. nov.: three multiresistant human pathogenic yeasts. J. Clin. Mi-

crobiol. 50 (2012): 3641-3651.

Synonyme
Candida haemulonii Typ II
Candida haemulonis Typ II

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Saccharomycetes

Unterklasse: Saccharomycetidae

Ordnung: Saccharomycetales

Familie: Incertae sedis

Gattung: Candida

(Synonyme und Systematik basierend auf molekularen Daten, nach Cendejas-Bueno et al. 2012, Index-

Fungorum und MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie

Uberwiegend emers, rasch aber begrenzt wachsende Kolonien, mit einem Durchmesser
von ca. 12 mm in 7 d, mit einer weichen, schleimig feuchten Konsistenz und einer wei-
en bis cremefarbenen Koloniepigmentierung und einer hell gelblich braunen Riicksei-

te.

Mikromorphologie
Hefezellen hyalin, oval bis rund, einzellig, 4-7 x 4-6 um; Bildung von Pseudomyzel aus

gestreckten, zylindrischen Zellen.

Fiir eine detaillierte Beschreibung siehe de Hoog et al. (2014) und Weisenborn (2008).

Pathogenitit und Okologie
BSL-2; Candida duobushaemulonii [als C. haemulonii] wurde als Verursacher von sys-
temischen Mykosen, Peritonitis und Besiedler von Haut- und Nagelldsionen dokumen-

tiert (de Hoog et al. 2014; Desnos-Ollivier et al. 2008; English und Atkinson 1974;
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Gargeya et al. 1991; Kim et al. 2009; Kim et al. 2011b; Lehmann et al. 1993; Rodero et
al. 2002; Ruan et al. 2010; Weisenborn 2008).

Untersuchtes Material

JW048P: Hautproben von einer sonst gesunden, weiblichen Person (59 Jahre) mit einer
schuppig, wunden Hautlésion des Spanns beider Fiile. Die Probe wurde am 28.09.2009
in Gualaca, Provinz Chiriqui gesammelt. Die Stimme wurden am 09.11.2009 aus Pro-
benmaterial auf Ndhrmedium mit und ohne Cycloheximid isoliert und als JW048p2 und
JW048p3 subkultiviert.

JWO073P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (87 Jahre) mit
einer Onychomykose des zweiten Zehennagels des rechten Fulles. Das Material wurde
am 28.01.2011 gesammelt. Der Stamm wurde am 31.03.2011 aus Probenmaterial auf
Néhrmedium ohne Cycloheximid isoliert und als JW073p1 subkultiviert.

JWO076P: Nagelproben von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (41 Jahre) mit
einer Mykose der Haut und Négel beider FiiBe. Die Probe wurde am 28.01.2011 in
Bugaba, Provinz Chiriqui gesammelt. Der Stamm wurde am 20.03.2011 aus Nagelmate-

rial auf Medium ohne Cycloheximid isoliert und als JW076p2 subkultiviert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der Sequenzabfolge der ITS und LSU nrDNA Sequenzen der Isolate
JW048p2 (ITS: 427 bp, LSU: 528 bp), IW048p3 (ITS: 415 bp, LSU: 534 bp), IW073pl
(ITS: 417 bp, LSU: 531 bp), IW076p2 (ITS: 414 bp, LSU: 529 bp) mit Sequenzen aus
offentlich zugéinglichen Datenbanken zeigte eine Ubereinstimmung von 99 - 100 Pro-
zent mit Sequenzen verschiedener Stimme der Art Candida duobushaemulonii (Tab.

207-222).

Tabelle 207: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW048p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Candida duobushaemulonii (CBS 7798) | 99 % 100 % (426/426) 0 NR130694
Candida duobushaemulonii (CBS 7799) | 99 % 100 % (426/426) 0 I1X459667
Candida duobushaemulonii (CBS 7800) | 99 % 100 % (423/423) 0 J1X459668
Candida haemulonis Typ 11 JW022P.3) | 97 % 99 % (412/415) 0 GQ402827
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Tabelle 208: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW048p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank

Nummer
Candida duobushaemulonii (CNMCL7829w) 100 % 100 % (528/528) 0 1X459792
Candida duobushaemulonii (CBS 7800) 100 % 100 % (528/528) 0 1X459767
Candida duobushaemulonii (CBS 7798) 100 % 100 % (528/528) 0 IX459765
Candida haemulonis Typ 11 (JW022P.3) 99 % 99 % (525/526) 0 JN880427

Tabelle 209: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW048p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Candida duobushaemulonii (CBS 7799) | 99 % 100 % (552/552) 0 JX459667

Candida duobushaemulonii (CBS 7798) | 99 % 100 % (552/552) 0 --

Candida duobushaemulonii (CBS 7800) | 99 % 100 % (552/552) 0 JX459668

Candida duobushaemulonii (CBS 6915) | 90 % 100 % (552/552) 0 --

Tabelle 210: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW048p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Candida duobushaemulonii (CBS 9754) | 100 % 100 % (528/528) 0 --
Candida duobushaemulonii (CBS 7800) | 100 % 100 % (528/528) 0 --
Candida duobushaemulonii (CBS 7798) | 100 % 100 % (528/528) 0 --
Candida duobushaemulonii (CBS 6915) | 100 % 99 % (528/530) 0 --

Tabelle 211: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW048p3 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Candida duobushaemulonii (CBS 7798) | 99 % 100 % (414/414) 0 JX459666
Candida duobushaemulonii (CBS 7800) | 99 % 100 % (414/414) 0 JX459668
Candida duobushaemulonii (CBS 7799) | 99 % 100 % (414/414) 0 JX459667
Candida duobushaemulonii (DB2792) 97 % 99 % (395/395) 0 KF031310

Tabelle 212: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW048p3 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank

Nummer
Candida duobushaemulonii (CNMCL7829w) 100 % 100 % (534/534) 0 JX459792
Candida duobushaemulonii (CBS 7800) 100 % 100 % (534/534) 0 I1X459767
Candida duobushaemulonii (CBS 7798) 100 % 100 % (534/534) 0 JX459765
Candida haemulonis Typ 11 (JW022P.3) 99 % 99 % (526/527) 0 IN880427
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Tabelle 213: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW048p3 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Candida duobushaemulonii (CBS 7798) | 99 % 100 % (414/414) 0 JX459666
Candida duobushaemulonii (CBS 7800) | 99 % 100 % (414/414) 0 JX459668
Candida duobushaemulonii (CBS 7799) | 99 % 100 % (414/414) 0 JX459667
Candida duobushaemulonii (DB2792) 97 % 100 % (395/395) 0 KF031310

Tabelle 214: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW048p3 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Candida duobushaemulonii (CBS 7798) | 100 % 100 % (534/534) 0 --
Candida duobushaemulonii (CBS 9754) | 100 % 100 % (534/534) 0 --
Candida duobushaemulonii (CBS 7800) | 100 % 100 % (528/528) 0 --
Candida duobushaemulonii (CBS 7798) | 96 % 99 % (514/514) 0 --

Tabelle 215: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW073p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Candida duobushaemulonii (CBS 7798) 99 % 100 % (415/415) 0 NR130694
Candida duobushaemulonii (CBS 7800) 99 % 100 % (415/415) 0 JX459668
Candida duobushaemulonii (CBS 78799) 99 % 100 % (415/415) 0 JX459668
Candida duobushaemulonii (UZ99) 96 % 99 % (401/401) 0 KM361511

Tabelle 216: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW073p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank

Nummer
Candida duobushaemulonii (CNMCL7829w) 100 % 100 % (528/528) 0 JX459792
Candida duobushaemulonii (CBS 7800) 100 % 100 % (528/528) 0 JX459767
Candida duobushaemulonii (CBS 7798) 100 % 100 % (528/528) 0 JX459765
Candida haemulonis Typ 11 (JW022P.3) 99 % 99 % (525/526) 0 IN880427

Tabelle 217: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW073p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Candida duobushaemulonii (CBS 7799) | 99 % 100 % (552/552) 0 IX459667

Candida duobushaemulonii (CBS 7798) | 99 % 100 % (552/552) 0 --

Candida duobushaemulonii (CBS 7800) | 99 % 100 % (552/552) 0 JX459668

Candida duobushaemulonii (CBS 6915) | 90 % 100 % (552/552) 0 --
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Tabelle 218: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW073p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Candida duobushaemulonii (CBS 9754) | 100 % 99,8 % (530/531) 0 --
Candida duobushaemulonii (CBS 7800) | 100 % 99,8 % (530/531) 0 --
Candida duobushaemulonii (CBS 7798) | 100 % 99,8 % (530/531) 0 --
Candida duobushaemulonii (CBS 6915) | 100 % 99,4 % (528/530) 0 --

Tabelle 219: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW076p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Candida duobushaemulonii (CBS 7798) | 97 % 100 % (405/405) 0 JX459666
Candida duobushaemulonii (CBS 7800) | 97 % 100 % (405/405) 0 JX459668
Candida duobushaemulonii (CBS 7799) | 97 % 100 % (405/405) 0 JX459667
Candida duobushaemulonii (UZ99) 96 % 100 % (401/401) 0 KF031310

Tabelle 220: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW076p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank

Nummer
Candida duobushaemulonii (CNMCL7829w) 100 % 100 % (534/534) 0 JX459792
Candida duobushaemulonii (CBS 7800) 100 % 100 % (534/534) 0 JX459767
Candida duobushaemulonii (CBS 7798) 100 % 100 % (534/534) 0 JX459765
Candida haemulonis Typ 11 (JW022P.3) 99 % 99 % (526/527) 0 IN880427

Tabelle 221: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW076p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Candida duobushaemulonii (CBS 7798) | 97 % 100 % (405/405) 0 JX459666
Candida duobushaemulonii (CBS 7800) | 97 % 100 % (405/405) 0 JX459668
Candida duobushaemulonii (CBS 7799) | 97 % 100 % (405/405) 0 IX459667
Candida duobushaemulonii (DB2792) 95,6 % 100 % (396/396) 0 KF031310

Tabelle 222: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW076p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Candida duobushaemulonii (CBS 9754) | 100 % 100 % (530/531) 0 --
Candida duobushaemulonii (CBS 7800) | 100 % 100 % (530/531) 0 --
Candida duobushaemulonii (CBS 7798) | 100 % 100 % (530/531) 0 --
Candida duobushaemulonii (CBS 6915) | 100 % 99,6 % (528/530) 0 --
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Diskussion

Die Klassifizierung der Isolate JW048p2, IW048p3, JW073p1 und JWO076p2 als Candi-
da duobushaemulonii basiert auf molekularen Daten (ITS und LSU nrDNA Sequenz)
und morphologischen Merkmalen. Die untersuchten Merkmale, wie die Grof3e der He-
fezellen, die Existenz von Pseudohyphen und die Resistenz gegeniiber Cycloheximid in
einer Konzentrationen von 0,1 Prozent entsprachen der Beschreibung in de Hoog et al.
(2014). Der Vergleich der Sequenz der ITS und LSU nrDNA mit Sequenzen aus 6ffent-
lichen Datenbanken zeigte eine Ubereinstimmung von 99 - 100 Prozent mit unterschied-
lichen Stdmmen der Art Candida duobushaemulonii (Tab. 207-222) und bestdtigte so
die Klassifizierung der Isolate.

Candida duobushaemulonii wurde als Verursacher von Haut- und Nagelmykosen, sowie
als sekundirer Besiedler bereits existierender Ldsionen dokumentiert, allerdings konn-
ten aus den gesammelten Proben der untersuchten Lésionen JW048P, JW073pl und
JWO076p2 neben Candida duobushaemulonii weitere Pilze isoliert werden. So wurden
aus dem Material der Lasion JW048P zusétzlich ein steriles Myzel (JW048p1), aus dem
Material der Probe JWO073P ein Isolat der Gattung Fusarium (JW073p2) und zwei steri-
le Myzelien (JW073p3, JW073p4) und aus der Probe JWO076P zusitzlich ein Stamm der
Art Microascus cinereus (JW076pl), ein Isolat der Art Candida tropicalis (JW076p4),
zwei Stamme der Art Lophotrichus bartlettii (JWO076p3, JW076p6) und ein weiterer
Hyphomycet (JWO076p5) isoliert. Inwieweit die Stimme der Art Candida duobusha-
emulonii oder andere der isolierten Organismen als Verursacher der Lésionen oder se-
kundére Besiedler betrachtet werden konnen, miisste durch eine weitere Beprobung der

Lésion tiberpriift werden (Daniel et al. 1998; Gupta et al. 2001; Summerbell et al. 2005).
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Abbildung 79: Kulturen von Candida duobushaemulonii (JW076p2) auf verschiedenen Nihrme-
dien. A: Kimmig-Agar (14 d). B: SGA (7 d). C: MYP (7 d). D: OA (10 d). Ein Quadrat entspricht
0,25 cm?.

Abbildung 80: Candida duobushaemulonii. A: Blastokonidien und knospende Zellen. B: Pseudomy-

zel mit einzelnen Blastokonidien. Mafistab = 10 pm (Abbildung aus Weisenborn 2008).
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3.4.4 Sordariomycetes O. E. Erikss. & Winka

Supraordinal taxa of Ascomycota. Myconet 1 (1997): 1-16.

Insgesamt wurden 36 Stimme kultiviert, die innerhalb der Sordariomycetes drei Ord-
nungen und einer taxonomisch nicht zugeordneten Gruppe (Incertae sedis), sechs ver-
schiedenen Familien, neun Gattungen und 13 Arten zugeordnet wurden (Tab. 10). Die

entsprechenden Isolate sind in alphabetischer Reihenfolge der Ordnungen aufgelistet.

Hypocreales Lindau

In: Engler und Prantl. Natiirl. Pflanzenfam. 1 (1897): 343.

Es wurden insgesamt 10 Stimme aus fiinf unterschiedlichen Proben isoliert, die inner-
halb der Hypocreales den Familien Bionectriaceac Samuels & Rossman und Nectri-
aceae Tul. & C. Tul. und den Gattungen Acremonium Link ex Fr. und Fusarium Link

zugeordnet wurden (Tab. 10).

Acremonium Link ex Fr.

Observationes in ordines plantarum naturales. Mag. der Gesell. naturf. Freunde, Berlin 3
(1809): 3-42.
Fr., Syst. Mycol. 3 (1832): 425.

Typus: Acremonium alternatum Link

Teleomorph-Stadium: Acremonium ist eine polyphyletische Gattung, deren taxonomischer Status bisher
nicht abschlieBend geklart ist (Glenn et al. 1996; Perdomo et al. 2011b; Schoch et al. 2009; Summerbell
et al. 2011; Zare et al. 2007). Uber 20 verschiedene teleomorphe Gattungen unterschiedlicher Familien
wurden innerhalb der Hypocreales mit einem Acremonium-Stadium beschrieben (Seifert et al. 2011).
Zudem wurden auBlerhalb der Hypocreales mehrere Acremonium-artige Isolate mit genetischer Assoziati-
on zu den Chaetomiaceae, Plectosphaerellaceae und den Cephalothecaceae (Sordariales) dokumentiert
(Giraldo et al. 2014a; Seifert et al. 2011; Summerbell et al. 2011; Weisenborn et al. 2010b). Fiir detaillier-
te Angaben siche Gams (1971) und Seifert et al. (2011).

Synonyme
Monoconidia Roze, Bull. Soc. mycol. France 13 (1897): 83
Mastigocladium Matr., Comptes Rendues des Séances Hebdomadaires de 1'Académie des Sciences Paris
152 (1911): 325.
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Pseudofusidium Deighton, Mycological Papers 118 (1969): 26.
Cephalosporium Corda, Icon. fung. (Prague) 3 (1839): 11.
Hyalopus Corda, Icon. fung. (Prague) 2 (1838): 16.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Sordariomycetes
Unterklasse: Hypocreomycetidae
Ordnung: Hypocreales

Familie: Bionectriaceae

Gattung: Acremonium s.str.

(Synonyme und Systematik nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Die Gattung Acremonium wurde 1809 von Link (1809) mit Acremonium alternatum als
Typus beschrieben und der Gattungsname 1832 von Fries (1832) sanktioniert. Die Gat-
tung wurde 1971 von Gams (1971) monographiert und basierend auf morphologischen
Merkmalen in drei Sektionen unterteilt (Gams 1971). Glenn et al. (1996) zeigten in phy-
logenetischen Analysen basierend auf ntDNA Sequenzdaten, dass es sich bei Acremo-
nium um eine polyphyletische Gattung handelt (Glenn et al. 1996). Weitere Revisionen
der Gattung und einzelner Untergruppen durch Perdomo et al. (2011a), Schoch et al.
(2009), Summerbell et al. (2011) und Zare et al. (2007) fithrten zur Bildung mehrerer
kleinerer Gattungen, einer Umgruppierung verschiedener Arten und einer bisher nicht
abgeschlossenen Neustrukturierung der Gattung Acremonium. Die Gattung Acremonium
beinhaltet aktuell 76 (MycoBank: Stand 2014) bzw. mehr als 100 (Seifert et al. 2011)
verschiedene Arten, teils ohne ein entsprechendes Anamorph-Epitheton (Domsch et al.
2007; Seifert et al. 2011), und 206 (MycoBank: Stand 2014) bzw. 209 (IndexFungorum:
Stand 2014) assoziierte Namen.

Koloniemorphologie
Bildung von wattigen, filzig wolligen oder glatten, membrandsen bis wachsigen, mode-
rat bis langsam wachsenden, weillen, cremefarbenen oder gelblich, rétlich oder orange

pigmentierten Kolonien (de Hoog et al. 2014; Gams 1971).

Mikromorphologie

Arten der Gattung Acremonium sind durch hyaline Hyphen, meist einfache Phialiden
mit basalem Septum in orthotroper Anordnung auf einzelnen Hyphen oder Hyphenbiin-
deln und einzelligen, meist hyalinen und glatten Konidien, die in schleimigen K&pfchen
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oder trockenen Ketten gebildet werden charakterisiert. Zudem kénnen Chlamydosporen,
Kristalle und in einigen Arten ein Synanamorph-Stadium vorliegen (Gams 1971; Giral-
do et al. 2014a; Summerbell et al. 2011).

Pathogenitit und Okologie

BSL-1; Arten der Gattung Acremonium sind als Verursacher kutaner und subkutaner
Infektionen und Myzetome iiberwiegend nach traumatischen Inokulationen, Onycho-
mykosen und als opportunistische Erreger unterschiedlicher, lokal invasiver Mykosen
dokumentiert worden (Das et al. 2010; de Hoog et al. 2014; Fincher et al. 1991; Guarro
et al. 1997; Perdomo et al. 2011a). Arten der Gattung Acremonium sind mykoparasiti-
sche, entomopathogene oder saprotrophe Organismen auf unterschiedlichen verrotten-
den Pflanzenmaterialien mit einer weltweiten Verbreitung (de Hoog et al. 2014;

Domsch et al. 2007; Gams 1971; Perdomo et al. 2011a; Seifert et al. 2011).

Isolierte Arten

Insgesamt wurden sieben Stimme isoliert, die anhand morphologischer Merkmale der
Gattung Acremonium zugeordnet wurden (Tab. 9-10). Die Isolate wurden basierend auf
morphologischen Merkmalen unter Verwendung der taxonomischen Schliissel in de
Hoog et al. (2014), Domsch et al. (2007), Gams (1971) und ntDNA Sequenzdaten klas-
sifiziert. Drei der Stimme konnten als Acremonium collariferum (JW041p8, IW041p10,
JWO041p17) klassifiziert werden, wéhrend die Isolate JWO077p5, JIW077p6 (Acremonium
sp.1) und JIWO081p2, IWO081p11 (Acremonium sp.2) eine genetische Assoziation mit den
Arten Acremonium citrinum bzw. Acremonium borodinense aufwiesen. Von den isolier-
ten Stdmmen der Gattung Acremonium s.str. wurde nur das Isolat Acremonium sp.2 il-

lustriert und detailliert taxonomisch bearbeitet.

Acremonium sp.2 Abb. 82-84

Teleomorph-Stadium: unbekannt.

Abteilung: Ascomycota
Klasse: Sordariomycetes

Unterklasse: Hypocreomycetidae
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Ordnung: Hypocreales

Familie: Bionectriaceae

Gattung: Acremonium Link

(Systematik basierend auf nrtDNA Sequenzdaten (ITS und LSU nrDNA), eigenen phylogenetischen Ana-
lysen, nach Giraldo et al. 2012, IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie

Kimmig: anliegende, emerse, moderat wachsende Kolonien mit einem Durchmesser
von ca. 30 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien hell braunlich cremefarben bis hell altro-
sa, wachsig fest, membrands, mit Bildung von zottigen bis stacheligen Hyphenbiindeln;

Kolonieriickseite hell cremefarben bis gelblich.

SGA: flache, moderat wachsende Kolonien mit einem Durchmesser von ca. 25-30 mm
nach 10 d bei 25 °C; Kolonien cremefarben bis hell altrosa, vereinzelt Bildung eines
gelblichen Pigments, glatt, wachsig fest, radidr gefurcht, mit vereinzelten, zottigen bis
stacheligen Hyphenbiindeln im Zentrum der Kolonie; Kolonieriickseite hell cremefar-

ben.

OA: anliegende, sehr diinne, moderat wachsende Kolonien mit einem Durchmesser von
ca. 20-30 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien weil} bis hell cremefarben, glatt, memb-

ran0s; Kolonieriickseite weil3.

MYP: flache bis leicht erhabene, moderat wachsende Kolonien mit einem Durchmesser
von 25 bis 35 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien schmutzig weil} bis hell cremefarben,
glatt, wachsig fest, radidr gefurcht, mit Bildung von wenigen, kurzen, zottigen Hyphen-
stringen im Zentrum der Kolonie; Kolonieriickseite hell cremefarben bis hell gelblich

braun.

Mikromorphologie

Hyphen hyalin, septiert, bis 2 pm breit, mit Bildung von unregelméBig bis dichotom
verzweigten und geschwollenen Hyphenzellen mit verdickten Zellwédnden im Sub-
stratmyzel; konidiogene Zellen (Phialiden) unverzweigt, einzeln an undifferenzierten
Hyphen oder Hyphenbiindeln gebildet; Phialiden kurz, mit verdickter, 2-3 pm breiter
Basis und einer auf 1 um verjiingten Spitze und 9-18 (25) um lang; Konidien in schlei-

migen Kopfchen, hyalin, oval bis leicht ovoid, glatt, basal abgeflacht, (2) 3,5-5 (6) x
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1,5-2,5 um; Bildung von Chlamydosporen-artige Zellen mit deutlich verdickten Zell-

wiénden.

Pathogenitiit und Okologie

BSL-1; Arten der Gattung Acremonium sind iiberwiegend saprotrophe Organismen und
wurden haufig von abgestorbenen Pflanzenmaterialien und anderen organischen Materi-
alien, oder aus Luft- und Bodenproben isoliert (Domsch et al. 2007; Gams 1971). Ver-
schiedene Vertreter der Gattung wurden unter anderem als Verursacher von Myzeto-
men, Onychomykosen und anderen opportunistischer Infektionen des Menschen
dokumentiert (Das et al. 2010; de Hoog et al. 2014; Ejdys et al. 2013; Guarro et al.
1997; Perdomo et al. 2011a).

Untersuchtes Material

JWO081P: Nagelproben von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (62 Jahre) mit
einer Onychomykose des groflen Zehennagels des rechten FuBles. Das Material wurde
am 28.01.2011 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama gesammelt. Der Pilz wurde am
20.03.2011 aus Nagelproben einmal auf Ndhrmedium mit Cycloheximid und einmal auf
Néhrmedium ohne Cycloheximid isoliert und als JW081p2 und JWO081p11 subkulti-

viert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der Sequenz der ITS und LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW081p11
(ITS: 569 bp, LSU: 581 bp) mit Sequenzen aus Offentlichen Datenbanken zeigte die
groBte Ubereinstimmung der untersuchten nrDNA-Regionen mit Sequenzen verschie-
dener Arten innerhalb der Hypocreales, wie Acremonium borodinense Tad. Ito, Okane,
Nagak. & W. Gams, Acremonium blochii (Matr.) W. Gams, Acremonium pinkertoniae
W. Gams, Acremonium spinosum (Negroni) W. Gams, Leucosphaerina arxii Malloch
und Mycoarachis inversa Malloch & Cain, wobei die sequenzierten ntDNA Regionen
des Isolates JWO081p11 eine Ubereinstimmung von 100 Prozent mit den entsprechenden
Sequenzen des Stammes CBS 136.33 der Art Acremonium spinosum (Negroni) W.
Gams in MycoBank zeigten (Tab. 223-226). Der direkte Vergleich alignierter DNA-
Sequenzen der Isolate JW081p2 und JWO081pll mit einer in GenBank vorhandenen
Sequenz der Art A. spinosum und des gleichen Stammes CBS 136.33 zeigte allerdings

eine wesentlich geringere Ubereinstimmung der ITS-Regionen (Tab. 227).
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Tabelle 223: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW081p11 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer

unbestimmte Art der Clavicipitaceae 95 % 99 % (540/541) 0 DQ778912

(IBL 03041)

Acremonium sp. (ATT167) 97 % 99 % (550/557) 2 HQ607846

Acremonium borodinense (CBS 101148) 87 % 97 % (485/501) 8 HE608635

Leucosphaerina arxii (CBS 737.84) 88 % 92 % (475/517) 15 HE608640

Tabelle 224: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW081p11 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Acremonium borodinense (CBS 101148) 99 % 99 % (577/579) 1 HQ232003
Leucosphaerina arxii (CBS 737.84) 100 % 98 % (569/581) 0 HQ232159
Acremonium blochii (CBS 993.69) 99 % 98 % (567/579) 2 HQ232002
Mycoarachis inversa (ATCC 22107) 99 % 97 % (564/581) 2 GQ505991

Tabelle 225: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW081p11 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer

Acremonium spinosum (CBS 136.33) 95,7 % 100 % (545/545) 0 --

unbestimmte Art der Clavicipitaceae 95,1 % 99,8 % (540/541) 0 DQ778911

(IBL 03040)

Acremonium borodinense (CBS 101148) 95,2 % 98,9 % (538/544) 2 --

Acremonium pinkertoniae (CBS 157.70) 95,6 % 98,7 % (539/546) 2 --

Tabelle 226: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW081p11 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Acremonium spinosum (CBS 136.33) 95,6 % 100 % (552/552) 0 --
Acremonium borodinense (CBS 101148) 95,6 % 99,8 % (574/575) 0 --
Acremonium pinkertoniae (CBS 157.70) 91 % 99,4 % (527/530) 1 HQ232089
Acremonium blochii (CBS 993.69) 99,6 % 97,9 % (563/575) 2 HQ232002
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Tabelle 227: Molekulare Distanzen basierend auf ITS nrDNA Sequenzen von in Panama isolierten

Stimmen der Gattung Acremonium, ausgewihlten Vertretern der Familie Bionectriaceae und ver-

wandten Isolaten der Gattung Acremonium s.str. (Tab. 280). Die Analyse beruht auf einem finalen

Datensatz von 392 informativen Positionen, alle Positionen mit Liicken oder fehlenden Daten wur-

den entfernt. Die Anzahl von Basensubstitutionen pro Position wurde mit MEGAG6 unter Verwen-

dung des Kimura 2-Parameter Models und einer Gamma-Verteilung (mit einem Verteilungs-

Parameter von 0,55) ermittelt (Kimura 1980; Tamura et al. 2013).

Molekulare Distanzen (Substitutionen pro Position)

Art (Stamm) 1. (2. |3. |4 |5 |6. [7. |8 |9 (10|11 (12|13 |14 |15 |16 | 17
1. Acremonium sp.2

(JWO081p2)

2. Acremonium sp.2 0,

JWO081pll) 00

3. Acremonium borodinense | 0, 0,

(CBS 101148) 02 | 02

4. Leucosphaerina arxii 0, 0, 0,

(CBS 737.84) 06 | 06 | 06

5. Acremonium sp. 0, 0, 0, 0,

(ATT126) 01 | 01 | 01 | 05

6. Acremonium blochii 0, 0, 0, 0, 0,

(CBS 993.69) 05 |05 | 05| 06 | 04

7. Acremonium sp.1 0, 0, 0, 0, 0, 0,

(JWO077p5) 13 13 (13 ]13 (13 ] 14

8. Acremonium sp.1 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0,

(JWO077p6) 13 113 (13|13 |13 | 14|00

9. Acremonium alternatum 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0,

(CBS 407.66) 15|15 (15| 15|15 |14 |15 | 15

10. Acremonium asperula- 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0,

tum (CBS 130362) 09 |09 | 10 | 11 | 09 [ 09 | 16 | 16 | 19

11. Acremonium variecolor | 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0,

(CBS 130360) 10 [ 10 | 11 | 11 [ 10 | 09 | 16 | 16 | 20 | 02

12. Acremonium hansfordii 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0,

(CBS 390.73) 15 [ 15|16 |14 [ 15|16 {09 |09 | 15 |16 | 15

13. Bulbithecium hyalospo- 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0,

rum 07 |07 | 07 | 01 | 07 [ 07 [ 15 |15 |17 | 13 | 13 | 16

(CBS 318.91)

14. Acremonium citrinum 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0,

(CBS 384.96) 14114 (13 |14 [ 13 | 1502 (02|16 |17 |17 |10 |15

15. Sarocladium strictum 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, |0, 0, 0, 0, 0,

(CBS 346.70) 19 119 (18 | 19 | 18 | 21 |22 {22 |23 |21 |21 |21 |21 |24

16. Acremonium henneber- 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, |0, 0, 0, 0, 0, 0,

tii 14 |14 (13 |14 |13 [ 15|03 {03 |18 |17 |17 |09 | 15| 03 |22
(CBS 768.69)

17. Acremonium cyanopha- | 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0,
gus (KM1p) 21 |21 [ 22 |22 |21 (19 |21 |21 |20 |18 [ 18 | 18 |24 | 23 |22 | 22
18. Acremonium spinosum 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0, 0,
(CBS 136.33) 22 |22 |23 (22|21 (20 |21 |21 |21 |18 [ 18 | 19 [ 25 |24 |22 |22 |00
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Phylogenetische Analyse

Zur Unterstiitzung der morphologischen Bestimmung der als Acremonium spp. klassifi-
zierten Isolate (Tab. 10) wurde eine phylogenetische Analyse basierend auf ITS nrDNA
Sequenzdaten der Isolate JWO077p5, IW077p6, JIW081p2 und JWO081p11, einschlielich
weiterer Sequenzen von Arten der Bionectriaceae (Hypocreales) unter Verwendung von
Cosmospora butyri und Sarocladium strictum (Syn: Acremonium strictum) als Aul3en-
gruppe (Tab. 280) durchgefiihrt. Die phylogenetische Analyse resultierte in der Bildung
eines in mehrere Gruppen gegliederten Stammbaums (Abb. 81). Die Sequenzen der
Arten Acremonium cyanophagus und A. spinosum wurden in einem eigenen basalen
Clade gruppiert, wiahrend die Hauptgruppe, einschlieBlich der Typusart der Gattung
Acremonium, Acremonium alternatum, in vier weitere Untergruppen unterteilt wurde.
So erfolgte innerhalb des gemeinsamen Clades, jeweils die Bildung einer Untergruppe
aus den Sequenzen der Arten Acremonium blochii, Leucosphaerina arxii und Bulbithe-
cium hyalosporum und aus den Sequenzen der Art 4. borodinense und der Isolate
JWO081p2 und JWO81pl1 (Abb. 81). Ein weitere groBere Untergruppe wurde aus den
nrDNA Sequenzen der Stimme JWO077p5 und JWO077p6, sowie den Sequenzen der Ar-
ten A. citrinum, A. hansfordii und A. hennebertii gebildet. Die Sequenzen der Arten A.
asperulatum und A. variecolor und die Sequenz des Stammes der Art A. alternatum
wurden jeweils in ein eigenes Clade untergliedert (Abb. 81). Die phylogenetische Ana-
lyse zeigte die Zugehorigkeit der Stdmme JWO077p5, JWO077p6, JWO081p2 und
JWO081pl1 zu den Bionectriaceae und zur Gattung Acremonium und die genetische
Verwandtschaft mit den Arten Acremonium borodinense (JWO081p2, JWO081pl1) und
Acremonium spinosum (JWO077p5, IW077p6) (Abb. 81).
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Abbildung 81: Phylogenetischer Stammbaum der Isolate Acremonium sp. JWO077p5, JWO077p6,
JWO081p2 und JWO081pll, sowie genetisch verwandter Arten der Bionectriaceae (Hypocreales)
basierend auf ITS nrDNA Sequenzdaten unter Verwendung von Sequenzen von Stimmen der Ar-
ten Sarocladium strictum und Cosmospora butyri als Aufiengruppen (Tab. 280). Die phylogenetische
Analyse wurde mit der Maximum Likelihood Methode, basierend auf dem Kimura 2-Parameter
Model in MEGAG6 durchgefiihrt (Kimura 1980; Tamura et al. 2013). Der initiale Stammbaum fiir
die heuristische Analyse wurde unter Anwendung der Neighbor-Joining Methode, basierend auf
einer Matrix paarweiser Distanzen unter Verwendung des Maximum Composite Likelihood Ansat-
zes ermittelt. Der finale Datensatz bestand aus 19 Nukleotid-Sequenzen mit insgesamt 370 informa-
tiven Positionen. Eine diskrete Gamma-Verteilung (+G, Parameter = 0,8633) wurde fiir die Model-
lierung evolutionirer Raten zwischen unterschiedlichen Positionen verwendet, wobei die
Maoglichkeit evolutioniir invariabler Basen-Positionen mit in die Berechnungen aufgenommen wur-
de (+1, 34,3816 %). Der Stammbaum mit der hochsten log Likelihood (-1853,4408) wurde darge-
stellt und die Prozentzahl iibereinstimmender Cluster, innerhalb der im Rahmen der heuristischen
Analyse erzeugten Biume, wurde an den entsprechenden Knoten mitangegeben. Der Stammbaum
wurde im Maflstab entsprechend der Substitutionen pro Position dargestellt, wobei die Astliingen

der Anzahl der Substitutionen pro Position entsprechen. (Kimura 1980; Tamura et al. 2013).

Diskussion
Die Klassifizierung der Isolate JW081p2 und JWO081p11 als Acremonium sp. basiert auf
den beobachteten morphologischen Merkmalen der Isolate und dem Vergleich dieser

Strukturen mit anderen Arten der Gattung Acremonium mit glatten Phialiden und hyali-
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nen Konidien, sowie auf dem Vergleich der ITS und LSU nrDNA Sequenzabfolge des
Isolates JWO081p11 mit Referenzsequenzen in GenBank und MycoBank (Tab. 223-226).
So entsprachen die gebildeten morphologischen Strukturen der Stimme JWO081p2 und
JWO081pl1, wie die Bildung von Konidien in schleimigen Kopfchen an einfachen Phia-
liden und deren orthotrope Anordnung an undifferenzierten Hyphen bzw. Hyphenbiin-
deln der Beschreibung der Gattung Acremonium in der Literatur (Domsch et al. 2007;
Gams 1971; Seifert et al. 2011). Allerdings unterschieden sich die Isolate von bisher
beschriebenen Arten der Gattung Acremonium durch die Koloniemorphologie, wie
Pigmentierung und Oberflichentextur, sowie durch andere morphologische Merkmale,
wie Form, GroBe und Ornamentierung der Konidien, Phialiden oder die Bildung von
Chlamydosporen (Domsch et al. 2007; Gams 1971; Giraldo et al. 2012; Giraldo et al.
2014a; Ito et al. 2000).

Der Vergleich der ITS und LSU nrDNA des Isolates JW081p11 mit Sequenzen aus 6f-
fentlichen Datenbanken zeigte ebenfalls die grofte Ubereinstimmung der sequenzierten
nrDNA Regionen (ITS und LSU) mit Sequenzen von Stimmen verschiedener Arten der
Gattung Acremonium (Tab. 223-226). Allerdings ermdglichten die geringen Ubereinst-
immungen der ntDNA Regionen mit DNA-Sequenzen in GenBank und MycoBank,
sowie die widerspriichlichen Ergebnisse in Bezug auf die Ubereinstimmung der Isolate
JWO081p2 und JWO081p11 mit Sequenzen des Stammes CBS 136.33 der Art Acremoni-
um spinosum in MycoBank und GenBank (Tab. 223-227) keine eindeutige Klassifizie-
rung der Isolate auf Artebene.

In phylogenetischen Analysen basierend auf der ITS-Region der ntDNA ausgewéhlter
Arten der Bionectriaceae und verwandter Stimme wurden die Sequenzen der Isolate
JWO081p2 und JWO81pll1 in ein gemeinsames Clade mit Sequenzen von Acremonium
borodinense und einem mit Blattschneiderameisen assoziierten Stamm der Gattung
Acremonium in eine eigene Untergruppe mit einer ebenfalls hohen Bootstrap-
Unterstiitzung eingeordnet (Abb. 81). Die Resultate der phylogenetischen Analyse be-
statigten somit ebenfalls die Gruppierung der Stimme JWO081p2 und JWO081pl1 in die
Gattung Acremonium s.str. und ermoglichten die taxonomische Einordnung der Isolate
in die Bionectriaceae (Abb. 81).

Die mit den untersuchten Stimmen nah verwandten Arten A. borodinense und A. pin-
kertoniae lassen sich durch morphologische Merkmale von den Isolaten JW081p2 und
JWO081p11 unterscheiden. So sind Stimme der Art 4. borodinense durch weille, samtige

bis wollige Kolonien und die Bildung eines dimorphes Konidienstadiums mit Konidien
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in unterschiedlicher GroBe und einer rauen bzw. glatten Oberflichenstruktur charakteri-
siert, wahrend sich A. pinkertoniae durch die Bildung von rein weiflen und samtig filzi-
gen Kolonien, warzigen Konidien und dem Fehlen von Chlamydosporen von den unter-
suchten Stimmen unterscheidet (Gams 1971; Ito et al. 2000). Die molekular ebenfalls
assoziierten Arten Leucosphaerina arxii und Mycoarachis inversa bilden beide zwar ein
Acremonium-artiges Stadium, unterscheiden sich aber durch die Bildung von Ascomata
von den Isolaten JW081p2 und JWO81p11 (Malloch 1989; Malloch und Cain 1970).
Die Art Acremonium spinosum bildet zwar dhnlich wie die Isolate JWO081p2 und
JWO081p11 glatte oder runzelige, gelegentlich zentral zottige, weilliche bis ockergelbe,
orange oder triib rotbraune Kolonien und Konidien in Kopfchen an einfachen und kur-
zen Phialiden (Gams 1971), unterscheidet sich aber nach Gams (1971) und de Hoog et
al. (2014) von den in Panama isolierten Staimmen durch langsamer wachsende Kolonien
und fein warzige Konidien, sowie durch das Fehlen von Chlamydosporen (de Hoog et
al. 2014; Gams 1971). Allerdings zeigen die Fotos mikromorphologischer Strukturen in
de Hoog et al. (2014) nur bei rasterelektromikroskopischen Aufnahmen eine deutliche
warzige Ornamentierung der Konidien und bei den beobachten Chlamydosporen-artigen
Zellen der Isolate JW081p2 und JW081p11 konnte es sich um deformierte Hyphenzel-
len des Substratmyzels gehandelt haben, weshalb eine abschlieBende Klassifizierung der
in Panama isolierten Stdimme nur durch den direkten Vergleich von molekularen und
morphologischen Merkmalen lebender Stimme der Arten Acremonium borodinense und
Acremonium spinosum moglich ist. Da dies im Rahmen der vorliegenden Arbeit nicht
moglich war wurden die Isolate JW081p2 und JWO081pl1 vorldufig als Acremonium
sp.2 bezeichnet.

Arten der Gattung Acremonium sind in der Literatur als opportunistische Krankheitser-
reger und Verursacher von Myzetomen und weiteren verschiedenen Mykosen am Men-
schen, wie Infektionen der Haut nach traumatischer Inokulation, Otomykosen und
Onychomykosen dokumentiert (de Hoog et al. 2014; Guarro et al. 1997). Aus dem Ma-
terial der untersuchten Probe (JWO081P) wurden neben Acremonium sp.2 (JW081p2,
JWO081p11) neun weitere Pilzstimme isoliert, so konnten jeweils ein Stamm der Derma-
tophyten Trichophyton rubrum (JWO081p3) und Trichophyton interdigitale (JW081p4),
ein Stamm der Art Aspergillus sclerotiorum (JWO081p7), zwei Stamme der Art Fusari-
um solani (JW081p9, JW081p10) und vier weitere Hyphomyceten Stimme (JWO081pl,
JWO081p5, IW081p6, IW081p8) isoliert werden.
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Alle von der Léasion JWO81P isolierten und taxonomisch klassifizierten Pilzstimme sind
in der Literatur als Verursacher von Nagelldsionen dokumentiert worden (de Hoog et al.
2014). Bei der untersuchten Lédsion JWO81P handelt es sich aber sehr wahrscheinlich
um das Resultat einer mykotischen Superinfektion des FuBBnagels mit den Dermatophy-
ten Trichophyton rubrum und Trichophyton interdigitale, sowie einer moglicherweise
sekundér erfolgten Besiedlung der mazerierten Keratinmatrix des befallenen Nagels
durch keratinophile Pilzarten (Gupta et al. 2001; Gupta et al. 2012; Summerbell et al.
2005). Inwieweit die anderen isolierten Pilzstimme als aktive Besiedler der Lasion oder
als Kontaminationen des Probenmaterials anzusehen sind, miisste allerdings durch wei-
tere Untersuchungen gekléart werden, wobei eine sekundére Besiedlung der untersuchten
Nagelldsion, gerade durch als opportunistische Krankheitserreger bekannte Pilzarten
und Gattungen, nicht ausgeschlossen werden kann (Gupta et al. 2001; Summerbell et al.

2005).
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Abbildung 82: Kulturen von Acremonium sp.2 (JW081p11) auf verschiedenen Nihrmedien. A:
Kimmig-Agar (14 d). B: SGA (7 d). C: SGA (14 d). D: MYP (14 d). E: OA (10 d). F: OA (21 d). Ein
Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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Abbildung 83: Mikromorphologische Strukturen von Acremonium sp.2 (JW081p2, JW081p11). A-

C: Konidien in Kopfchen an einzelnen Phialiden. D: Freie Konidien. E: Substratmyzel. F: Chlamy-

dosporen-artige Zellen. Mafistab = 20 pm. Die Priparate wurden mit Phloxin gefirbt.
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Abbildung 84: Acremonium sp.2 (JW081p2, JW081p11). A: Phialiden an Hyphen mit Konidien in
schleimigen Kopfchen. B: Einzelne Phialiden. C: Konidien. Mafistab = 10 pm.
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Sordariomycetidae, Incertae sedis

Es wurden fiinf Stimme isoliert, die innerhalb der Sordariomycetes der Familie Plectos-
phaerellaceae W. Gams, Summerbell & Zare und den Gattungen Acremonium s.1. und

Verticillium Nees zugeordnet wurden (Tab. 10).

Acremonium collariferum Weisenb. & R. Kirschner Abb. 85

A new darkly pigmented and keratinolytic species of Acremonium (Hyphomycetes) with
relationship to the Plectosphaerellaceae from human skin and nail lesions in Panama.

Nova Hedwigia 90 (2010): 457-468.

Teleomorph-Stadium: unbekannt.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Sordariomycetes
Unterklasse: Sordariomycetidae
Ordnung: Incertae sedis
Familie: Plectosphaerellaceae
Gattung: Acremonium s.1.

(Systematik nach Weisenborn et al. 2010, IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie
Bildung von schwarzbraunen bis olivschwarzen, moderat wachsenden Kolonien mit

einer samtigen bis filzigen Kolonietextur und einer unpigmentierten Randzone.

Mikromorphologie

Isolate der Art A. collariferum sind charakterisiert durch hell bis dunkel braun pigmen-
tierte, vereinzelt warzig ornamentierte Hyphen, der Bildung von einzelnen Phialiden mit
einer deutlichen Collarette an undifferenzierten Hyphen oder basal verzweigten Konidi-
ophoren, einzelligen Konidien in schleimigen Kopfchen oder kurzen Ketten und

Chlamydosporen (Weisenborn et al. 2010b).

Fiir eine detaillierte morphologische Beschreibung siche Weisenborn et al. (2010b).
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Pathogenitit und Okologie

BSL-1 (BSL-2); Acremonium collariferum wurde von durch Dermatophyten verursach-
ten Haut- und Nagelldsionen isoliert und in Laborversuchen konnte gezeigt werden,
dass A. collariferum Keratin-haltige Substanzen verwerten kann (Weisenborn et al.
2010b). A. collariferum ist ein saprotropher, keratinophiler Organismus und wurde bis-

her in Panama von Haut- und Nagelmykosen dokumentiert (Weisenborn et al. 2010b).

Untersuchtes Material

JWO041P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, mannlichen Person (65
Jahre) mit einer Tinea pedis und einer Nagelmykose des groflen Zehs des rechten Ful3es.
Die Probe wurde am 15.09.2009 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama gesammelt. Die
Stimme wurde am 09.11.2009 aus Nagelmaterial auf Ndhrmedium ohne Cycloheximid

isoliert und als JW041p8, IW041p10 und JW041p17 subkultiviert.

Weitere untersuchte Stimme
Acremonium collariferum CBS 124586 (JW016p1)
Acremonium collariferum CBS 124585 (JW013p4)

Diskussion

Die Klassifizierung der Isolate JW041p8, JW041p10 und JW041p17 als Acremonium
collariferum wurde anhand morphologischer und molekularer Merkmale durchgefiihrt.
So entsprachen die Koloniemorphologie und die gebildeten mikromorphologischen
Strukturen der Isolate den fiir die Art A. collariferum typischen Merkmalen (Weisen-
born et al. 2010b) und der Vergleich der LSU nrDNA der Isolate JW041p10 und
JW041p17 mit Sequenzen aus 6ffentlichen Datenbanken zeigte eine Ubereinstimmung
von 99 - 100 Prozent mit den A. collariferum Staimmen CBS 124586 (JWO016pl) und
CBS 124585 (JW013p4) (Daten nicht angegeben).

Acremonium collariferum wurde wiederholt in Panama aus klinischem Material isoliert
und ist in der Lage Keratin-haltige Materialien als Substrat nutzen zu konnen (Weisen-
born et al. 2010b), wobei die Isolation aus Nagelproben der Lasion JW041P den dritten
Nachweis von 4. collariferum im klinischen Kontext darstellt. Allerdings konnten aus
dem Material der Probe JWO041P zusétzlich zu den drei Isolaten der Art 4. collariferum

14 weitere Stamme anderer Pilzarten kultiviert werden. So wurden vier Isolate des anth-
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ropophilen Dermatophyten Trichophyton rubrum (JWO041pl, JWO041p2, JWO041p7,
JWO041pl1), vier Stimme der Gattung Candida (JW041p3, JW041p13, JWO041pl4,
JWO041p16), drei sterile Myzelien (JW041p4, JW041p6, JIW041p12), zwei Stimme der
Gattung Trichosporon (JW041p5, JIW041p9) und ein Kultivat der Gattung Sporobolo-
myces (JW041p14) isoliert. Die Lasion JWO041P ist somit sehr wahrscheinlich das Re-
sultat einer chronischen Infektion mit 7. rubrum und einer sekundir erfolgten Besied-
lung des mazerierten Materials mit anderen opportunistischen Pilzarten (Daniel et al.
1998; Gupta et al. 2001; 2012; Hilmioglu-Polat et al. 2005; Hwang et al. 2012; Sum-
merbell et al. 2005; Weisenborn et al. 2010b). Inwiefern A. collariferum wirklich als
opportunistischer Besiedler von Haut- und Nagelldsionen in Panama relevant ist, miisste
durch weitere Untersuchungen iiberpriift werden (Gupta et al. 2001; Gupta et al. 2012;
Summerbell 1997; Summerbell et al. 2005).
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Abbildung 85: Mikromorphologische Strukturen von Acremonium collariferum (JW041p10,

JW041p17). A-C: Phialiden in unterschiedlichen Entwicklungsstadien. D: Fortlaufende phialidi-
sche Genese. E: Konidien. F: Chlamydosporen-artige Zellen. Maf3stab = 10 pm, C: Mafistab = 20

pm.
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Verticillium Nees

System der Pilze und Schwémme (1817): 56.

Typus: Verticillium dahliae Kleb.

Teleomorph: unbekannt. Verticillium ist eine polyphyletische Gattung (Seifert et al. 2011; Zare und Gams
2001b; Zare et al. 2001) und es wurden verschiedene Arten innerhalb der Gattungen Cordyceps Fr., Hy-
pocrea Fr., Nectria (Fr.) Fr. und Hypomyces (Fr.) Tul. & C. Tul. beschrieben, die ein Verticillium-artiges
anamorphes Stadium ausbilden kdnnen (Gams 1971; Seifert et al. 2011).

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Sordariomycetes

Unterklasse: Sordariomycetidae

Ordnung: Incertae sedis

Familie: Plectosphaerellaceae

(Synonyme und Systematik nach Zare und Gams 200la, Zare et al. 2001, IndexFungorum und
MycoBank: Stand 2014).

Die Gattung Verticillium wurde 1817 von Nees basierend auf der Typusart Verticillium
tenerum Nees aufgestellt (Domsch et al. 2007; Seifert et al. 2011). Allerdings wurde
basierend auf phylogenetischen Analysen die Zugehdrigkeit von V. tenerum zur Gattung
Acrostalagmus festgestellt, worauthin die Gattung Verticillium, mit der Art Verticillium
dahliae als Neotyp, durch Gams et al. (2005) konserviert wurde (Domsch et al. 2007;
Gams et al. 2005; Seifert et al. 2011). Weitere Revisionen der Gattung und einzelner
Sektionen durch Gams und Zare (2001), Sung et al. (2001), Zare et al. (2001; 2007) und
Zare und Gams (2001a; 2001b) fithrten zur Bildung mehrerer kleinerer Gattungen. Ak-
tuell beinhaltet die Gattung Verticillium zehn anerkannte Arten (Seifert et al. 2011) und
234 (MycoBank: Stand 2014) bzw. 268 (IndexFungorum: Stand 2014) assoziierte Na-

men.

Koloniemorphologie
Bildung von weillen bis cremefarbenen oder grauen, mit zunehmendem Alter gelegent-
lich braun oder braunschwarz werdenden, wattigen oder filzig wolligen, langsam bis

moderat wachsenden Kolonien (Domsch et al. 2007; Gams 1971).
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Mikromorphologie

Arten der Gattung Verticillium sind charakterisiert durch die Bildung von hyalinen Hy-
phen und aufrechten, mehr oder weniger differenzierten Konidiophoren mit apikal und
intermedidr gebildeten, wirtelig angeordneten, langlichen und schmalen Phialiden, so-
wie meist einzelligen, hyalinen oder pigmentierten Konidien, die in Ketten oder schlei-

migen Kopfchen gebildet werden konnen (Domsch et al. 2007; Gams 1971).

Pathogenitiit und Okologie

BSL-1; Arten der Gattung Verticillium sind saprotrophe, phytopathogene, fungicole
oder entomopathogene Organismen und wurden als gelegentliche Verursacher opportu-
nistischer Infektionen oder kutaner Hautldsionen des Menschen dokumentiert (Bashir et

al. 2006; Domsch et al. 2007; Gams 1971; Shin et al. 2002).

Isolate

Insgesamt wurden zwei Stimme (JW062p6, JW062p7) isoliert, die der Gattung Verti-
cillium zugeordnet werden konnten (Tab. 10). Die Isolate wurden anhand morphologi-
scher Merkmale unter Verwendung der taxonomischen Schliissel in Gams (1971),

Domsch et al. (2007) sowie ntDNA Sequenzdaten klassifiziert.

Verticillium cf. epiphytum Hansf. Abb. 86-88

Contribution towards the fungus flora of Uganda. V. Fungi Imperfecti. Proc. Linn. Soc.

London 155 (1943): 34-67.

Teleomorph-Stadium: unbekannt.

Synonyme
Cephalosporium pimprinum Thirum.

Cephalosporium curtipes var. uredinicola Sukapure & Thirum., Bull. Torrey bot. Club 93 (1966): 307.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Sordariomycetes
Unterklasse: Sordariomycetidae
Ordnung: (Incertae sedis)

Familie: Plectosphaerellaceae
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Gattung: Verticillium
(Synonyme und Systematik nach Zare und Gams 2001, Zare et al. 2001, IndexFungorum und MycoBank:
Stand 2014).

Koloniemorphologie

Kimmig: erhabene, iiberwiegend emers, moderat wachsende Kolonien mit einem
Durchmesser von ca. 30 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien rein weil3, mit wattig wolli-
gem Luftmyzel, einer flacheren Randzone und einem erhabenem Zentrum; Kolonie-

riickseite gelblich braun bis ockerfarben.

SGA: erhabene, liberwiegend emers, moderat wachsende Kolonien mit einem Durch-
messer von ca. 30 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien rein weil, mit wolligem Luftmy-
zel, einer flacheren Randzone und einem erhabenem Zentrum; Kolonieriickseite creme-

farben bis hell gelblich braun.

OA: erhabene, emers und submers, moderat wachsende Kolonien mit einem Durchmes-
ser von ca. 40-45 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien rein weil}, wattig; Kolonieriicksei-
te hell gelblich braun bis hell braun.

MYP: flache bis leicht erhabene, moderat wachsende Kolonien mit einem Durchmesser
von 30-35 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien rein weil}, samtig bis wattig; Kolonie-

riickseite cremefarben bis hell gelblich braun.

Mikromorphologie

Hyphen hyalin, septiert, 1-2 (2,5) pm breit; Konidiogene Zellen iiberwiegend einzeln an
undifferenzierten Hyphen oder kurzen einfach bis wirtelig verzweigten Konidiophoren,
mit phialidischer Konidiogenese; Phialiden lanzettférmig, langlich, schmal, selten basal
leicht geschwollen, hyalin, (15) 20-30 (56) x 1-2 (4) um, auf etwa 1 pum an der Spitze
verjiingt, ohne eine deutliche Collarette; Konidien hyalin, oval bis allantoid oder nieren-
formig mit deutlichem basalem Stumpf und abgerundeter Spitze, iiberwiegend einzellig,

selten zweizellig, glatt, (3) 3,5-6 (7) x 1,5-2,5 um.

Pathogenitit und Okologie
BSL-1; Verticillium epiphytum ist ein mykoparasitischer Organismus und wurde bisher
nicht als Verursacher von Mykosen des Menschen beschrieben (Stand 2014). Allerdings

sind nicht ndher klassifizierte Isolate der Gattung als seltene Verursacher von kutanen
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Hautldsionen und opportunistische Erreger dokumentiert (Bashir et al. 2006; Shin et al.
2002). V. epiphytum ist eine saprotrophe und chitinophile Art mit einem Hauptverbrei-
tungsgebiet in tropischen Regionen und wurde bisher in Uganda, Indien und Thailand
iiberwiegend von verschiedenen Rostpilzen und anderen imperfekten Pilzen isoliert

(Moosavi et al. 2011; Zare et al. 2001).

Untersuchtes Material

JWO062P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (55
Jahre) mit einer Dermatomykose und einer braunen Verfarbung des vierten Zehennagels
und einer Onychomykose des kleinen Zehennagels des rechten Fufles; gesammelt am
21.01.2011 in Anton, Provinz Coclé, Panama. Der Organismus wurde am 21.01.2011
zweimal aus Nagelmaterial auf Nihrmedium mit Cycloheximid isoliert und als

JW062p6 und JW062p7 subkultiviert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der ITS und LSU nrDNA Sequenzabschnitte des Isolates JW062p6 (ITS:
657 bp, LSU: 585 bp) mit Sequenzen aus 6ffentlichen Datenbanken zeigte eine Uber-
einstimmung von 98 - 100 Prozent mit Sequenzen von Stdmmen der Art Verticillium
epiphytum, einem Stamm der unter einem mit V. epiphytum synonymisierten Namen in
GenBank hinterlegt wurde, Cephalosporium curtipes var. uredinicola, der Art Lecani-
cillium psalliotae Treschew und weiteren Stimmen von verschiedenen Arten der Clavi-
cipitaceae, wie Torrubiella petchii Hywel-Jones, Torrubiella pruinosa (Petch) Minter &

B.L. Brady und Torrubiella tenuis Petch (Tab. 228-231).

Tabelle 228: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW062p6 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer

Lecanicillium psalliotae (ATCC 58724) 93 % 100 % (612/612) 0 KC881072

Cephalosporium curtipes var. uredinicola 85 % 100 % (561/561) 0 AJ292405

(CBS 650.85)

Lecanicillium psalliotae (IMI 090246) 80 % 99 % (523/530) 4 EF513027

Verticillium epiphytum (FUMF101) 80 % 98 % (519/529) 2 KF548667
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Tabelle 229: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW062p6 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Verticillium epiphytum (CBS 384.81) | 97 % 99 % (567/569) 0 AF339547
Torrubiella tenuis (NHJ 6791) 100 % 99 % (579/585) 0 EU369046
Torrubiella pruinosa (NHJ 12994) 100 % 99 % (579/585) 0 EU369041
Torrubiella petchii (NHJ 6240) 100 % 99 % (579/585) 0 EU369038

Tabelle 230: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW062p6 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer

Verticillium epiphytum (CBS 154.61) 94,2 % 100 % (619/619) 0 --

Lecanicillium psalliotae (ATCC 58724) 93,1 % 100 % (612/612) 0 KC881072

Cephalosporium curtipes var. uredinicola 85,4 % 100 % (561/561) 0 AJ292405

(CBS 650.85)

Verticillium epiphytum (CBS 101285) 94,8 % 98,4 % (613/623) 0 --

Tabelle 231: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW062p6 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer

Verticillium epiphytum (CBS 154.61) 100 % 100 % (585/585) 0 --

Verticillium epiphytum (CBS 650.85) 100 % 100 % (585/585)

0
Verticillium epiphytum (CBS 101285) | 94,8 % 99,8 % (554/555) 0 --
0

Verticillium epiphytum (CBS 384.81) 100 % 99,6 % (567/569) AF339547

Diskussion

Die Klassifizierung der Isolate JW062p6 und JW062p7 basierten auf morphologischen
Merkmalen und molekularen Daten (ITS und LSU nrDNA). Beobachtete morphologi-
sche Merkmale wie iiberwiegend einzelne, relativ lange und direkt auf undifferenzierten
Hyphen gebildete Phialiden oder wirtelig verzweigte Konidiophore, die Form und Gro-
e der Konidien und die Bildung von weillen Kolonien mit einer braunlich gelben
Riickseite entsprachen der Beschreibung von Verticillium epiphytum in der Literatur
(Hansford 1943; Zare et al. 2001). Die gemessenen Groflen der Konidien waren aller-
dings etwas kleiner als die von Zare et al. (2001) angegebenen Werte (Zare et al. 2001:
3,5-10,5 x 1-2 um) und es konnten entgegen der Beschreibung der Art in Zare et al.
(2001) keine Chlamydosporen beobachtet werden (Zare et al. 2001).

Der Vergleich der ITS und LSU nrDNA Sequenzdaten des Isolates JW062p6 mit Se-

quenzen aus Offentlichen Datenbanken zeigte die groBte Ubereinstimmung der unter-
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suchten DNA-Regionen mit Sequenzen von Stimmen der Arten Verticillium epiphytum
(Syn: Cephalosporium curtipes var. uredinicola), Lecanicillium psalliotae, Torrubiella
petchii, Torrubiella pruinosa und Torrubiella tenuis (Tab. 228-231). Die in GenBank
und MycoBank vorhandenen Daten und die verwendeten DNA-Regionen ermdglichen
keine direkte Unterstlitzung der morphologischen Bestimmung der Isolate auf Artebene,
allerdings wird die Gruppierung der Isolate JW062p6 und JW062p7 in die Gattung Ver-
ticillium s.1. unterstiitzt.

Die Arten der Gattung Torrubiella unterscheiden sich morphologisch von den Isolaten
JWO062p6 und JWO062p7, der Gattung Verticillium und Lecanicillium durch das Fehlen
eines anamorphen Entwicklungsstadiums bzw. die Bildung eines Hirsutella-artigen im-
perfekten Stadiums in Kultur und die Ausbildung von Perithecien in vivo (Maurya et al.
2013; Hywel-Jones 1997). Die Art Lecanicillium psalliotae unterscheidet sich von den
untersuchten Isolaten (JWO062p6, JIW062p7) und Verticillium epiphytum durch kiirzere
Phialiden und durch die Bildung eines in das Nahrmedium diffundierenden, roten Pig-
ments (Zare und Gams 2001a; Zare et al. 2001). Andere Merkmale wie die Form und
GroBle der Konidien, die Bildung von Chlamydosporen oder Kristallen variieren zwi-
schen einzelnen Isolaten der Art V. epiphytum und konnen daher nicht zur weiteren
Artabgrenzung verwendet werden (Zare et al. 2001).

Aus dem gesammelten Material der Probe JW062P konnten neben Verticillium cf. e-
piphytum weitere Pilzstimme kultiviert werden. So wurden zusitzlich drei sterile Kulti-
vate (JWO062pl, JW062p5, JWO062p10), drei Stamme der Art Curvularia lunata
(JW062p2, IW062p3, IW062p9), ein Isolat der Art Curvularia geniculata (JW062pl1),
der Dermatophyt Trichophyton interdigitale (JW062p8) und vier Stimme des Dermato-
phyten 7. rubrum (JW062p4, JIW062p12, IW062p13, JIW062p14) isoliert.

Die Lasion JWO62P stellt sehr wahrscheinlich das Resultat einer Infektion der unter-
suchten Korperpartien mit den Dermatophyten Trichophyton rubrum und Trichophyton
interdigitale dar. Auch wenn Stimme der Gattung Verticillium als Verursacher von ku-
tanen Infektionen oder als opportunistische Krankheitserreger dokumentiert wurden
(Bashir et al. 2006; Shin et al. 2002), handelt es sich bei den isolierten Stimmen
JW062p6 und JWO062p7 eher um eine Kontamination des gesammelten Materials
(Gupta et al. 2001; Summerbell et al. 2005).
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Abbildung 86: Kulturen von Verficillium cf. epiphytum (JW062p6) auf verschiedenen Nihrmedien.
A: Kimmig-Agar (14 d). B: SGA (7 d). C: SGA (14 d). D: MYP (14 d). E: OA (10 d). F: OA (21 d).

Ein Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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Abbildung 87: Mikromorphologische Strukturen von Verticillium cf. epiphytum (JW062p6). A-C:

Einzelne Phialiden (gefirbt mit Phloxin). D-F: Freie Konidien (in Lactophenol, gefirbt mit Was-
serblau). A-E: Mafistab = 20 pm, F: Mafistab = 10 pm.
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Abbildung 88: Verticillium cf. epiphytum (JW062p6). A: Phialiden in unterschiedlichen Entwick-
lungsstadien. B: Freie Konidien. Mafistab = 10 pm.
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Microascales Luttr. ex Benny & Kimbr.

A synopsis of the orders and families of Plectomycetes with keys to genera. Mycotaxon

12(1980): 1-91.

Es wurden insgesamt 15 Stdmme aus 11 unterschiedlichen Proben isoliert, die innerhalb
der Microascales der Familie Microascaceae Luttr. ex Malloch und den Gattungen Lo-
photrichus R.K. Benj., Microascus Zukal, Scopulariopsis Bainier und Wardomycopsis

Udagawa & Furuya zugeordnet wurden (Tab. 10).

Lophotrichus R K. Benj.

Two species representing a new genus of the Chaetomiaceae. Mycologia 41 (1949):

346-354.

Typus: Lophotrichus ampullus R.K. Benj.

Anamorph: unbekannt.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Sordariomycetes

Unterklasse: Hypocreomycetidae

Ordnung: Microascales

Familie: Microascaceae

Gattung: Lophotrichus

(Systematik nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Die Gattung Lophotrichus wurde von Benjamin (1949) basierend auf der Typusart Lo-
photrichus ampullus aufgestellt und beinhaltet aktuell etwa sieben akzeptierte Arten
(Guarro et al. 2012) und zehn assoziierte Namen (MycoBank und IndexFungorum:

Stand 2014).

Koloniemorphologie

Bildung von wolligen bis filzig haarigen oder wattigen, moderat bis rasch wachsenden,
hell braunen bis dunkelbraunen oder graubraunen bis schwarz pigmentierten Kolonien
mit weillem, grauem oder braunem Luftmyzel und Bildung von schwarzen Perithecien

(Guarro et al. 2012).
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Mikromorphologie

Arten der Gattung Lophotrichus sind durch dunkel pigmentierte, oberflachlich oder ein-
gesenkt gebildete Perithecien mit septierten und glatten Seten, unitunicaten, keulenfor-
migen oder zylindrischen Asci mit acht Sporen und der Bildung einzelliger, glatter,
fusiformer oder gebogener, im jungen Zustand dextrinoider, hell brauner Ascosporen

mit zwei Keimporen charakterisiert (Guarro et al. 2012).

Pathogenitiit und Okologie

BSL-1, Arten der Gattung Lophotrichus wurden bisher nicht als Verursacher von Infek-
tionen des Menschen oder anderer Tiere beschrieben (de Hoog et al. 2014) und sind
cellulolytische, coprophile Organismen mit einer weltweiten Verbreitung (Guarro et al.

2012).

Isolate

Es wurden zwei Stimme (JWO076p3, JW076p6) isoliert, die der Gattung Lophotrichus
zugeordnet wurden (Tab. 9-10). Die Isolate wurden anhand morphologischer Merkmale
unter Verwendung des taxonomischen Schliissels in Guarro et al. (2012) und nrDNA

Sequenzdaten als Lophotrichus bartlettii bestimmt (Guarro et al. 2012).

Lophotrichus bartlettii (Massee & E.S. Salmon) Malloch & Cain Abb. 89-91
The genus Kernia. Can. J. Bot. 49 (1971): 855-867.

Basionym

Magnusia bartlettii Massee & E.S. Salmon, Annals of Botany 15 (1901): 333.

Synonyme

Kernia bartlettii (Massee & E.S. Salmon) R.K. Benj., Aliso 3 (1956): 344.

Kernia bifurcotricha A.S. Saksena & Mukerji, Trans. Brit. Mycol. Soc. 54 (1970): 146.
Lophotrichus brevirostratus L.M. Ames, A monograph of the Chaetomiaceae (1963): 52.
Magnusia bartlettii Massee & E.S. Salmon, Annals of Botany 15 (1901): 333.

Abteilung: Ascomycota
Klasse: Sordariomycetes
Unterklasse: Hypocreomycetidae

Ordnung: Microascales
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Familie: Microascaceae
Gattung: Lophotrichus
(Synonyme nach Doveri (2011), Systematik nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie

Kimmig: moderat, iiberwiegend submers wachsende Kolonien von ca. 45 mm nach 10
d bei 25 °C; Kolonien schwarzbraun mit hell gelblich brauner Randzone, submers, mit
weillem, wollig filzigem, emersem Zentrum; keine Bildung von Ascomata beobachtet;

Kolonieruckseite schwarzbraun.

SGA: emerses und submerses, moderates Koloniewachstum von 30-45 mm nach 10 d
bei 25 °C; Kolonien hellbraun mit weilem, wollig filzigem, erhabenem Luftmyzel und
hell gelblich brauner, submerser Randzone; keine Bildung von Ascomata beobachtet;

Kolonieriickseite hell gelbbraun bis dunkel braun.

OA: emerses und submerses, moderates Koloniewachstum von 30-40 mm nach 10 d bei
25 °C; junge Kolonien iiberwiegend submers, hell gelblich braun, innerhalb von 5 d
Bildung von unzihligen, dicht sitzenden, schwarzen, setosen Ascomata ausgehend vom
Koloniezentrum; éltere Kolonien mit weillem, wolligem bis filzigem Luftmyzel, briun-
lich gelber, submerser Randzone und kreisformiger Ausbreitung der Ascomata und Bil-

dung von Exudattropfen; Riickseite gelblich olivgriin bis gelblich dunkelbraun.

MYP: moderat, liberwiegend submers wachsende Kolonien, mit einem Durchmesser
von etwa 40 bis 45 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien hell gelblich braun, membrands,
innerhalb von 5d Bildung von unzéhligen, verteilten, schwarzen, setosen Ascomata aus-

gehend vom Koloniezentrum; Kolonieriickseite cremefarben bis hell gelblich braun.

Mikromorphologie

Hyphen subhyalin bis hell braunlich, septiert, bis 4 um breit; kein asexuelles Stadium
beobachtet; Perithecien dunkel schwarzbraun bis schwarz, rundlich bis oval, (200) 250-
350 (375) x (200) 240-310 (375) um, mit langen, apikalen Seten; Seten brdunlich, un-
verzweigt, gerade oder leicht gewellt, septiert, glatt, bis 800 um lang; Asci ldnglich oval
bis keulenformig, 20-25 (30) x (10) 12-16 (20) um, mit acht Sporen; Ascosporen hell
braun, oval bis zitronenformig, 7-9 (12) x 5-6,5 um, mit jeweils einem apikalen Keim-

porus.
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Pathogenitit und Okologie

BSL-1; Lophotrichus bartlettii ist bisher nicht als pathogener Organismus dokumentiert
worden (Stand 2014). Haufig aus Kotproben verschiedener Tiere oder Erde isolierter,
saprotropher und coprophiler Ascomycet mit einer weltweiten Verbreitung (Guarro et

al. 2012; Massee und Salmon 1901).

Untersuchtes Material

JWO076P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (41 Jahre) mit
einer Dermatomykose und einer Onychomykose der grolen Zehenndgel beider Fiil3e;
gesammelt am 28.01.2011 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama. Der Pilz wurde am
20.13.2011 zweimal aus Nagelmaterial auf Nihrmedium ohne Cycloheximid isoliert

und als JW076p3 und JW076p6 subkultiviert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der LSU ntDNA Sequenzdaten des Isolates JW076p6 (LSU: 585 bp) mit
Sequenzen aus &ffentlichen Datenbanken zeigte die groBfte Ubereinstimmung mit Se-
quenzen von Stdmmen verschiedener molekular und morphologisch nahverwandter Gat-
tungen der Microascaceae, wie Enterocarpus Locq.-Lin., Graphium Corda, Kernia und
Lophotrichus R.K. Benj., und den Arten Enterocarpus grenotii Locq.-Lin., Graphium
eumorphum (Sacc.) Sacc., Kernia geniculotricha Seth, K. hippocrepida Malloch & Cain
(Tab. 232), Lophotrichus bartlettii und L. martinii R.K. Benj. (Tab. 233). Die Ergebnis-
se des BlastSearch in GenBank (Tab. 232) zeigten keine Ubereinstimmung mit Arten
der Gattung Lophotrichus, da innerhalb der Datenbank keine Sequenzdaten der LSU
nrDNA fiir diese Gattung vorhanden waren (Stand 2014).

Tabelle 232: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW076p6 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Enterocarpus grenotii (CBS 380.78) 96 % 97 % (552/567) 2 AF275533
Kernia geniculotricha (CBS 599.68) 96 % 96 % (549/570) 5 AF275532
Graphium eumorphum (FCUL 060807SF12) 100 % 95 % (562/591) 6 JF746156
Kernia hippocrepida (CBS 774.70) 96 % 96 % (549/572) 7 AF275531
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Tabelle 233: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW076p6 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer

Lophotrichus martinii (CBS 326.50) 100 % 99,7 % (585/587) 2 --

Lophotrichus martinii (CBS 292.52) 100 % 99,7 % (585/587)

2
Lophotrichus bartlettii (CBS 277.75) | 98,5 % 99,7 % (576/578) 2 --
2

Lophotrichus martinii (CBS 388.84) 100 % 99,5 % (584/587)

Diskussion

Die taxonomische Bestimmung der Isolate JWO076p3 und JWO076p6 als Lophotrichus
bartlettii wurde anhand von morphologischen Merkmalen durchgefiihrt. So entsprachen
die untersuchten morphologischen Strukturen wie Ascomata, Asci und Ascosporen der
Beschreibung der Art in der Literatur (Doveri 2011; Guarro et al. 2012; Malloch und
Cain 1971; Massee und Salmon 1901). Allerdings waren die gemessenen Groflen der
Perithecien kleiner als die Angaben in Massee und Salmon (1901) (Massee und Salmon
1901: 250-500 um) und etwas groBer als die in Doveri (2011) (Doveri 2011: 250-280
pum) und Guarro et al. (2012) (Guarro et al. 2012: 180-320 pum) aufgefiihrten Werte
(Doveri 2011; Guarro et al. 2012; Massee und Salmon 1901). Die GréB3en von Asci und
Ascosporen entsprachen den Angaben in der Literatur, wobei die gemessenen Werte
eine etwas groBere Varianz aufwiesen (Doveri 2011; Guarro et al. 2012; Massee und
Salmon 1901).

Der Vergleich der LSU nrDNA mit Sequenzen aus 6ffentlichen Datenbanken zeigte die
groBte Ubereinstimmung der Sequenzdaten mit Sequenzen verschiedener molekular und
morphologisch nah verwandter Gattungen der Microascaceae wie Enterocarpus, Gra-
phium, Kernia und Lophotrichus, namentlich Enterocarpus grenotii, Graphium
eumorphum, Kernia geniculotricha, K. hippocrepida (GenBank, Tab. 232), Lophotri-
chus bartlettii und L. martinii (MycoBank, Tab. 233). Arten der Gattung Lophotrichus
unterscheiden sich von der Gattung Kernia durch die Bildung von ostiolaten Ascomata,
langlicheren Asci und groBeren Ascosporen (Doveri 2011; Guarro et al. 2012; Malloch
und Cain 1971), wéhrend sich Enterocarpus-Arten durch ein Capillitium und nicht osti-
olate Ascomata von Arten der Gattung Lophotrichus unterscheiden (Doveri 2011). Die
Gattung Graphium ist durch gut entwickelte, dunkle Synnemata mit Konidien in
schleimigen Kopfchen charakterisiert und als anamorphe Form verschiedener teleomor-
pher Stadien innerhalb der Microascaceae dokumentiert worden (Doveri 2011; Gelden-

huis et al. 2004; Guarro et al. 2012; Malloch und Cain 1971; Seifert et al. 2011). Die
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Arten der Gattung Lophotrichus unterscheiden sich untereinander durch die Form der
Ascomata und die GroBe der Sporen, so bilden L. ampullus R.K. Benj., L. plumbescens
Morinaga, Minoura & Udagawa und L. martinii geschnébelte Ascomata und L.
macrosporus (Faurel & Locq.-Lin.) Arx, Figueras & Guarro gréf3ere Ascosporen als L.
bartlettii. L. geniculosporus Locq.-Lin. unterscheidet sich durch die Bildung von
asymmetrischen Ascosporen mit einer deutlichen Wolbung und L. fimeti (Arx, Mukerji
& N. Singh) Gilgado, Guarro, Gené¢ & Cano durch die Prisenz eines Graphium-artigen
asexuellen Stadiums (Benjamin 1949; Guarro et al. 2012; Massee und Salmon 1901).

Lophotrichus bartlettii ist nicht als Verursacher oder als Besiedler von Mykosen an
Menschen oder Tieren dokumentiert (de Hoog et al. 2014) und von der untersuchten
Lasion wurden neben L. bartlettii (JWO076p6) weitere Pilzstimme isoliert. So konnte
ebenfalls ein Stamm der Art Microascus cinereus (JWO076pl), zwei Arten der Gattung
Candida, C. duobushaemulonii (JWO076p2) und C. tropicalis (JW076p4), und ein Phia-
lophora-artiges Isolat (JWO076p5) aus der untersuchten Lasion kultiviert werden. M.
cinereus ist der einzige der von der Lision isolierten filamentdsen Pilze, der in der Lite-
ratur als primérer Verursacher von Nagelmykosen dokumentiert wurde (de Hoog et al.
2014). C. duobushaemulonii und C. tropicalis sind iiberwiegend als opportunistische
Krankheitserreger und Verursacher von systemischen Mykosen bei immunsupprimier-
ten Personen beschrieben worden. Allerdings wurden auch Félle von Haut-, Nagelmy-
kosen und sekunddrer Besiedlung bereits vorhandener Lésionen dokumentiert (de Hoog
et al. 2014; Chun et al. 2004). Als wahrscheinlichster Verursacher der Lasion ist M.
cinereus anzunehmen. Inwieweit andere der isolierten Organismen als sekundéire Be-
siedler oder Verursacher der Lasionen betrachtet werden konnen, miisste durch eine
weitere Beprobung der Lédsion und weitere Untersuchungen, wie eine mikroskopische
Observierung von Probenmaterial evaluiert werden (Daniel et al. 1998; Gupta et al.

2001; Summerbell et al. 2005).
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Abbildung 89: Kulturen von Lophotrichus bartlettii (JW076p6) auf verschiedenen Nihrmedien. A:
Kimmig-Agar (14 d). B: SGA (14 d). C: MYP (14 d). D: OA (10 d). E: OA (21 d). F: Perithecien auf
OA (Ubersicht: MaBistab = 1 cm, Detail: MaBstab = 500 um). Ein Quadrat entspricht 0,25 cm>
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Abbildung 90: Mikromorphologische Strukturen von Lophotrichus bartlettii (JW076p6). A: Asci
(gefiarbt mit Phloxin). B, C: Ascosporen. D: Detail Peridiumwand. A, C, D: Mafistab = 10 pm. B:
Mafstab =20 pm.
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Abbildung 91: Lophotrichus bartlettii (JW076p6). A: Perithecium mit Seten. B. Asci. C. Ascosporen. A: Mal3-
stab =200 pm. B, C: Mafistab = 10 pm.
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Phylogenetische Analyse ausgewihlter Gattungen der Microascaceae

Zur Unterstiitzung der taxonomischen Klassifizierung der Isolate der Gattungen
Microascus, Scopulariopsis und Wardomycopsis (Microascaceae) wurden phylogeneti-
sche Analysen basierend auf ITS und LSU nrtDNA Sequenzdaten der Isolate JW034pl1,
JWO035p1, JWO037pl, JWO037p3, JWO039p4, JW042pl1, JWO050p4, JWO055p4 und
JWO074pl, sowie weiterer Sequenzen von Stdmmen unterschiedlicher Gattungen der
Microascaceae unter Verwendung von DNA-Sequenzen der Arten Chaetomium globo-
sum und C. funicola als AuBBengruppe (Tab. 280) durchgefiihrt. In den phylogenetischen
Analysen erfolgte eine Gliederung des Stammbaums in vier, den Gattungen und Gat-
tungskomplexen Doratomyces-Wardomyces, Microascus-Scopulariopsis, Scedosporium
und Wardomycopsis entsprechende Hauptgruppen (Abb. 92-93). Innerhalb des auf ITS
nrDNA Sequenzdaten basierenden Stammbaums wurden jeweils die Sequenzen der
Isolate der Gattungen Scedosporium und Parascedosporium, ebenso wie die Sequenzen
der Stamme der Gattungen Wardomycopsis, Wardomyces und Doratomyces eine eigene,
separate Gruppe untergliedert. Wahrend im Rahmen dieser Untersuchung verwendete
ITS nrDNA-Sequenzen von Isolaten der Gattungen Microascus und Scopulariopsis in
drei Untergruppen gegliedert wurden (Abb. 92). So wurde eine Gruppe aus den DNA-
Sequenzen der Arten Scopulariopsis brevicaulis, S. flava, der Isolate JW035p1 und
JW039p1, sowie den Sequenzen der Arten Yunnania penicillata und Microascus man-
ginii gebildet. Die zweite Gruppe beinhaltet Sequenzen der Arten Scopulariopsis
brumptii, S. chartarum, S. hibernica, Graphium dubautiae, Kernia hyalina und die ITS
nrDNA Sequenz des Isolates JW074pl. Die dritte Gruppe besteht aus ntDNA Sequen-
zen von Stdimmen der Arten Microascus cinereus, M. cirrosus, M. trigonosporus, M.
trigonosporus var. trigonosporus und Scopulariopsis gracilis, sowie der ITS nrDNA

Sequenz des Isolates JW034p1 (Abb. 92).
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Microascus cinereus FMR 12347
59 | Microascus cinereus JW034p1
Microascus cirrosus ATCC MYA-4885 Microascus cinereus
L Scopulariopsis gracilis FMR 12224
Microascus cinereus FMR 12339

63

Microascus trigonosporus var. trigonosporus CBS 665.71
Microascus trigonosporus CBS 218.31
— | | Microascus cirrosus UOA 14291

<|M|'croascus cirrosus FMR 12332

Microascus trigonosporus

Microascus cirrosus

Scopulariopsis chartarum FMR 3997

Graphium dubautiae HSAUP042788
Scopulariopsis cf. croci JW074p1
Kernia hyalina CBS 766.70

Scopulariopsis hibernicia HSAUP063244
Scopulariopsis chartarum ATCC 16279
Scopulariopsis hibernica

55| Scopulariopsis brumptii FMR 12241
Scopulariopsis brumptii FMR 12210

4’ Scopulariopsis cf. carbonaria JW039p1

Scopulariopsis brumptii-
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) Yunnania penicillata CBS 130296 Scopulariopsis carbonaria
— Scopulariopsis cf. carbonaria JW035p1

&5 Scopulariopsis flava
- Microascus manginii DAQ 225614 Microascus manginii |
71| | Scopulariopsis brevicaulis WM 04.498 Scopulariopsis brevicaulis

98 | Scopulariopsis brevicaulis UAMH 7771
Wardomyces humicola CBS 369.62

i Wardomyces inflatus CBS 216.61 Wardomyces
a3 | Doratomyces microsporus ATT132
| Doratomyces purpureofuscus HSAUP052690 Dorat
oratomyces

Doratomyces stemonitis ICMP 14955
Doratomyces verrucisporus HSAUP051029

99 | Wardomycopsis humicola FMR 3993
Wardomycopsis inopinata CBS 122041
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1
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) B Parascedosporium
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Chaetomium funicola XSD-95

100 Chaetomium globosum JW039p4
100 'Chaetomium globosum BLE21

Chaetomium, Sordariales
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Abbildung 92: Phylogenetischer Stammbaum der in Panama isolierten Stimme JWO034pl,
JWO035p1, JW037p1, JW037p3, JW039p4, JW074p1 und weiterer genetisch assoziierter Arten und
Isolate unterschiedlicher Gattungen der Microascaceae, basierend auf ITS nrDNA Sequenzdaten,
unter Verwendung von Sequenzen von Stimmen der Arten Chaetomium globosum und C. funicola
als Auflengruppe (Tab. 280). Die phylogenetische Analyse wurde mit der Maximum Likelihood
Methode, basierend auf dem Kimura 2-Parameter Model in MEGA6 durchgefiihrt (Kimura 1980;
Tamura et al. 2013). Der initiale Stammbaum fiir die heuristische Analyse wurde unter Anwen-
dung der Neighbor-Joining Methode, basierend auf einer Matrix paarweiser Distanzen unter Ver-
wendung des Maximum Composite Likelihood Ansatzes ermittelt. Der finale Datensatz bestand aus
42 Nukleotid-Sequenzen mit insgesamt 317 informativen Positionen. Eine diskrete Gamma-
Verteilung (+G, Parameter = 0,3414) wurde fiir die Modellierung evolutionirer Raten zwischen
unterschiedlichen Positionen verwendet, wobei die Moglichkeit evolutionir invariabler Basen-
Positionen mit in die Berechnungen aufgenommen wurde (+I, 28,5530 %). Der Stammbaum mit

der hochsten log Likelihood (-1478,0575) wurde dargestellt und die Prozentzahl iibereinstimmen-
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der Cluster, innerhalb der im Rahmen der heuristischen Analyse erzeugten Biiume, wurde an den
entsprechenden Knoten mitangegeben. Der Stammbaum wurde im Mafistab entsprechend der
Substitutionen pro Position dargestellt, wobei die Astlingen der Anzahl der Substitutionen pro

Position entsprechen.

Der basierend auf LSU nrDNA Sequenzdaten ermittelte Stammbaum (Abb. 93) zeigte
ebenfalls eine Gliederung der beteiligten Taxa in vier Hauptgruppen, allerdings erfolgte
bei einigen der untersuchten ntDNA Sequenzen eine andere Positionierung innerhalb
der verschiedenen Gruppen. So wurden aus den LSU nrDNA Sequenzen der Stdmme
der Arten Microascus cinereus, M. cirrosus, M. trigonosporus, Scopulariopsis gracilis
und S. chartarum ein gemeinsames Clade gebildet, das sich in zwei weitere Untergrup-
pen, einmal bestehend aus den Sequenzen der Arten M. trigonosporus und S. charta-
rum, und einmal aus den Sequenzen der Arten M. cinereus, M. cirrosus, S. gracilis und
der des Isolates JW034p1 untergliedert (Abb. 93). Ein weiteres Clade beinhaltet die
Sequenzen von Isolaten der Art Scopulariopsis brumptii und des Stammes JW074pl in
jeweils separaten Untergruppen. Die zweite Gruppe innerhalb des Microascus-
Scopulariopsis Komplexes wurde aus Sequenzen der Isolate JWO035pl, JW039pl,
JW042p1 und der Sequenz des Scopulariopsis carbonaria Stammes MUCL 9027 gebil-
det (Abb. 93), wihrend eine weitere Gruppe aus den Sequenzen der Arten Scopulariop-
sis brevicaulis, S. flava, S. fusca, Microascus manginii und M. niger besteht (Abb. 93).
Die Sequenzen der Arten Wardomycopsis inopinata und W. litoralis, ebenso wie die
Sequenzen von Scedosporium boydii, S. minutisporum und Graphium eumorphum, als
auch die Sequenzen der Arten Doratomyces microsporus, D. stemonitis und Microascus
giganteus wurden jeweils in einem eigenen Clade gruppiert (Abb. 93).

Die phylogenetischen Analysen basierend auf ITS und LSU nrDNA Sequenzdaten,
zeigten die genetische Zugehorigkeit der untersuchten ntDNA Sequenzen der Isolate
JWO034pl, JW035p1, JW037p1, JWO037p3, JW039p4, JWO042p1, JWO050p4, JTW055p4
und JW074pl zu den Arten Microascus cinereus (JW034pl), Scopulariopsis carbona-
ria JWO035pl1, JIWO039p1, JIW042p1, Yunnania penicillata) und Wardomycopsis litoralis
(JWO037pl1, JIW037p3, IW050p4, JW055p4) und die molekulare Verwandtschaft der Art
Yunnania penicillata zu den Microascales und der Art Scopulariopsis carbonaria. Die
phylogenetische Position des Isolates JW074p1 konnte nicht eindeutig geklart werden,
da zum Zeitpunkt der phylogenetischen Analyse keine ntDNA Sequenzen der Art Sco-

pulariopsis croci in GenBank verfligbar waren (Stand 2014).
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Abbildung 93: Phylogenetischer Stammbaum der in Panama isolierten Stimme JW034pl,
JWO035p1, JW037p1, JW039p1, JW039p4, JW042p1, JW050p4, JW055p4, JW074p1 und weiterer
genetisch assoziierter Arten und Isolate unterschiedlicher Gattungen der Microascales, basierend
auf LSU nrDNA Sequenzdaten unter Verwendung von Sequenzen der Arten Chaetomium globosum
und C. funicola als Auiengruppe (Tab. 280). Die phylogenetische Analyse wurde mit der Maximum
Likelihood Methode, basierend auf dem Tamura-Nei Model in MEGA6 durchgefiihrt (Tamura und
Nei 1993; Tamura et al. 2013). Der initiale Stammbaum fiir die heuristische Analyse wurde unter
Anwendung der Neighbor-Joining Methode, basierend auf einer Matrix paarweiser Distanzen un-
ter Verwendung des Maximum Composite Likelihood Ansatzes ermittelt. Der finale Datensatz
bestand aus 34 Nukleotid-Sequenzen mit insgesamt 431 informativen Positionen. Fiir die Modellie-
rung evolutionirer Raten zwischen unterschiedlichen Positionen wurde eine diskrete Gamma-
Verteilung (+G, Parameter = 0,1795) verwendet. Der Stammbaum mit der héchsten log Likelihood
(-1370,3211) wurde dargestellt und die Prozentzahl iibereinstimmender Cluster, innerhalb der im
Rahmen der heuristischen Analyse erzeugten Biiume, wurde an den entsprechenden Knoten mitan-
gegeben. Der Stammbaum wurde im Mafistab entsprechend der Substitutionen pro Position darge-

stellt, wobei die Astlingen der Anzahl der Substitutionen pro Position entsprechen.
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Microascus Zukal

Ueber einige neue Pilze, Myxomyceten und Bakterien. Verhandlungen der Zoologisch-

Botanischen Gesellschaft Wien 35 (1885): 333-342.

Typus: Microascus longirostris Zukal
Anamorph-Stadien: Scopulariopsis Bainier, Wardomyces F.T. Brooks & Hansf., Wardomycopsis Udaga-
wa & Furuya (de Hoog et al. 2014; Domsch et al. 2007; Seifert et al. 2011).

Synonym

Fairmania Sacc., Annls Mycol. 4 (1906): 276.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Sordariomycetes

Unterklasse: Hypocreomycetidae

Ordnung: Microascales

Familie: Microascaceae

(Systematik und Synonyme nach Guarro et al. 2012, Morton und Smith 1963, IndexFungorum und
MycoBank: Stand 2014).

Die Gattung Microascus wurde von Zukal (1885) basierend auf der Typusart Microas-
cus longirostris aufgestellt, von Barron et al. (1961), Morton und Smith (1963) und Arx
(1975) anhand morphologischer Merkmale revidiert und beinhaltet aktuell 13 akzeptier-
te Arten und 54 (MycoBank: Stand 2014) bzw. 59 (IndexFungorum: Stand 2014) asso-
ziierte Namen (Arx 1975; Barron et al. 1961; Morton und Smith 1963; Seifert et al.
2011).

Koloniemorphologie
Bildung von moderat und begrenzt wachsenden, filzigen bis wolligen oder haarigen,
weillen, braunen oder grauen Kolonien (de Hoog et al. 2014; Guarro et al. 2012; Morton

und Smith 1963).

Mikromorphologie

Arten der Gattung Microascus sind charakterisiert durch dunkel pigmentierte, ober-
flachlich oder submers gebildete, kugel- bis ampullenférmige, ostiolate Ascomata (Peri-
thecien), hdufig mit einem zylindrischen und langem Hals mit Seten, obovaten, kugel-

formigen oder fassformigen, unitunicaten und vergidnglichen Asci mit meist acht
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Ascosporen und einzellige, im jungen Zustand dextrinoiden, glatten, asymmetrischen,
nieren-, herz- oder linsenférmigen, hell gelblich bis gelblichbraun oder gelblich orange
pigmentierten Ascosporen, wobei die Freisetzung der Sporen als Cirrus oder unter Bil-
dung einer lokalen Sporenmasse an der Spitze des Peritheciums erfolgt. Zudem erfolgt
die Bildung eines anamorphen Stadiums (siehe Scopulariopsis und Wardomycopsis) mit
einfachen kaum verzweigten bis penicillaten Konidiophoren, annellidischen konidioge-
nen Zellen und dunkel pigmentierten, obovaten, kugel- oder keulenférmigen, truncaten,
ornamentierten oder glatten Konidien mit Keimschlitzen, die in trockenen Ketten oder
einzeln gebildet werden konnen (de Hoog et al. 2014; Guarro et al. 2012; Morton und
Smith 1963).

Pathogenitit und Okologie

BSL-1; Arten der Gattung Microascus sind als saprotrophe, coprophile Organismen mit
einer weltweiten Verbreitung und als Verursacher von kutanen Lésionen, Onychomyko-
sen und opportunistischen Infektionen bei immunsupprimierten und anderweitig pradis-
ponierten Personen dokumentiert worden (de Hoog et al. 2014; Guarro et al. 2012; Mor-

ton und Smith 1963).

Isolate

Insgesamt wurden zwei Stimme (JWO034pl, JWO076pl) isoliert, die der Gattung
Microascus zugeordnet wurden (Tab. 9-10). Die entsprechenden Isolate wurden anhand
morphologischer Merkmale unter Verwendung der taxonomischen Schliissel in Guarro
et al. (2012), de Hoog et al. (2014) und Morton und Smith (1963), sowie ntDNA Se-
quenzdaten als Microascus cinereus klassifiziert (de Hoog et al. 2014; Guarro et al.

2012; Morton und Smith 1963).

Microascus cinereus Curzi Abb. 94-96

Rapporti fra 1 generi Microascus Zukal e Scopulariopsis Bainier. Boll. Staz. Patol. Veg.

Roma 11 (1931): 55-60.

Anamorph-Stadium: Scopulariopsis cinerea Emile-Weill & L. Gaudin (1919).
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Synonyme

Microascus doquetii Moreau, Rev. Mycol. 18 (1953): 174.

Microascus griseus P.N. Mathur & Thirum., Sydowia 16 (1962): 49.

Microascus lunasporus P.M. Jones, Mycologia 28 (1936): 503.

Microascus pedrosoi Fuentes & Wolf, Mycologia 48 (1956): 63.

Peristomium desmosporum var. verticillium Lechmere, C. r. hebd. Séanc. Acad. Sci., Paris 155 (1913):
178.

Scopulariopsis cinerea Emile-Weill & L. Gaudin, Arch. Méd. exp. Anat. path. 28 (1919): 460.
Scopulariopsis oidiospora Zach, Ost. Bot. Z. 83 (1934): 182.

Sporotrichum arabicum Massee, J. Bot. Lond. 34 (1896): 153.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Sordariomycetes

Unterklasse: Hypocreomycetidae

Ordnung: Microascales

Familie: Microascaceae

Gattung: Microascus

(Systematik und Synonyme nach Guarro et al. 2012, Morton und Smith 1963, IndexFungorum und
MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie

Kimmig: Emerses, moderates Koloniewachstum von etwa 25 mm in 10 d bei 25 °C;
junge Kolonien weil} bis schmutzig weill und mit leicht filziger Oberflachentextur; &lte-
re Kolonien graubraun, mit filzig pudriger Kolonieoberflache und wattig weilem, dege-

neriertem Luftmyzel; Kolonieriickseite gelblich braun bis gelblich braunoliv.

SGA: Emerses, moderates Koloniewachstum von ca. 30 mm in 10 d bei 25 °C; junge
Kolonien schmutzig weil} bis hell braun, anliegend, mit filzigem Zentrum, éltere Kolo-
nien graubraun, mit filzig pudrigem Koloniezentrum und vereinzelten bis unzédhligen,

tiber die Kolonie verteilten Perithecien; Kolonieriickseite schmutzig weif} bis hell braun.

OA: Emerses, moderates Koloniewachstum von ca. 30 mm in 10 d bei 25 °C; Kolonien
hell graubraun mit einem weil3en, samtigen und flachen Rand, einer mittleren Zone mit
Perithecien und einem filzigem Zentrum; dltere Kolonien mit orangenen, fadenformig
aus den Perithecien austretenden Sporenmassen (Cirri) oder Bildung von lokalen

Sporenmassen; Riickseite weil}, in Bereichen mit Perithecien dunkel gefarbt.
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MYP: Moderat wachsende, sparliche Kolonien, mit einem Durchmesser von etwa 25
bis 30 mm in 10 d bei 25 °C; junge Kolonien {iberwiegend emers wachsend, schmutzig
hell braun, mit filzigem Zentrum und Bildung von Perithecien nach ca. 7 d; éltere Kolo-
nien hell graubraun, mit verstirkt submersem Wachstum, Bildung von Fruchtkorpern
weiterhin auf das Zentrum der Kolonie beschrinkt. Kolonieriickseite hell gelblich

braun.

Mikromorphologie

Hyphen hyalin bis schwach briunlich, septiert, 1-2 um breit; Konidiogene Zellen ein-
zeln an undifferenzierten Hyphen oder in penicillater Anordnung an verzweigten Ko-
nidiophoren, mit annellidischer Konidiogenese; Konidiophore 2-3 um breit und bis 38
pum lang; annellidische Zellen 7-8,5 (10) x 2,5-3 um; Konidien in Ketten, subhyalin bis
graubraunoliv, mit abgegrenztem, basalem Hilum (Phasenkontrast), oval bis obovoid,
apikal abgerundet oder leicht zugespitzt, glatt oder vereinzelt mit fein warziger Orna-
mentierung, 2-3,5 (4) x 2-3 um; Perithecien geschnibelt, schwarz, rund bis oval, (165)
240-350 (400) pm; Hals (30) 50-150 (200) x 20-30 um lang, mit hyalinen Seten. Asci
verginglich, rund bis oval, (6) 7-9,5 x (5) 6,5-7,5 (8) um, mit 8 Sporen; Ascosporen
gelblich bis hell gelblich braun, dextrinoid, konkav-konvex, oval bis nierenformig, (4)

4,5-5 x2-2,5 pm.

Pathogenitit und Okologie

BSL-1; Microascus cinereus ist als seltener Verursacher von Onychomykosen und an-
deren Krankheiten bei immunsupprimierten Personen dokumentiert. M. cinereus ist ein
saprotropher Organismus mit einer weltweiten Verbreitung und wurde hiufig aus Erde,
von verrottenden Pflanzenmaterialien und Kot isoliert (Baddley et al. 2000; Curzi 1930;
de Hoog et al. 2000, 2014; Guarro et al. 2012; Iwen et al. 2012; Marques et al. 1995;
Tullio et al. 2010).

Untersuchtes Material

JWO034P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, mannlichen Person (47
Jahre) mit einer dunkel gefdrbten Lision der linken Wade und einer Onychomykose des
linken, kleinen Zehennagels; gesammelt am 06.09.2009 in Puerto Armuelles, Provinz
Chiriqui, Panama. Der Pilz wurde am 09.11.2009 einmal aus Nagelmaterial auf Nahr-

medium mit Cycloheximid isoliert und als JW034p1 subkultiviert.
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JWO076P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (41 Jahre) mit
einer totalen dystrophischen Onychomykose beider groler Zehennigel; gesammelt am
28.01.2011 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama. Der Stamm wurde am 20.03.2011
einmal aus Nagelmaterial auf Nidhrmedium ohne Cycloheximid isoliert und als

JWO076p1 subkultiviert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der ITS und LSU nrDNA Sequenzen des Isolates JW034p1 (ITS: 874 bp,
LSU: 585 bp) mit Sequenzen aus dffentlichen Datenbanken zeigte die groBte Uberein-
stimmung mit Sequenzen von Stdmmen verschiedener Arten der Gattung Microascus
Zukal, wie Microascus cirrosus Curzi, Microascus cinereus, Microascus trigonosporus
C.W. Emmons & B.O. Dodge und Microascus trigonosporus var. trigonosporus C.W.

Emmons & B.O. Dodge (Tab. 234-237).

Tabelle 234: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW034p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank

Nummer
Microascus cirrosus (ATCC MY A-4885) 69% 100 % (604/604) 0 JQ906771
Microascus trigonosporus (LVPELB164 _11) 68% 97% (561/581) 10 KF 280265
Microascus cirrosus (UOA/HCPF/GRC 14291) | 68% 96 % (585/608) 12 KC 254062
Microascus trigonosporus var. trigonosporus 68% 96 % (577/602) 19 AM 774156
(CBS 665.71)

Tabelle 235: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW034p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Microascus cirrosus (ATCC MY A-4885) 98 % 100 % (578/578) 0 JQ906766
Microascus cirrosus (70024521) 96 % 100 % (575/575) 0 HQ676488
Microascus trigonosporus (RSA 1942) 100 % 98 % (578/587) 3 U47835
Microascus cirrosus (CBS 217.31) 97 % 99 % (566/568) 0 AF275539
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Tabelle 236: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW034p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Microascus cirrosus (ATCC MY A-4885) 69% 100 % (604/604) 0 JQ906766
Microascus cinereus (FMR 12341) 68% 100 % (593/593) 0 --
Microascus cinereus (FMR 12347) 68% 100 % (593/593) 0 --
Microascus cinereus (FMR 12224) 68% 100 % (593/593) 0 --

Tabelle 237: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW034p1 (MycoBank)

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer

Microascus cinereus (CBS 300.61) 100% 100 % (585/585) 0 --

Microascus trigonosporus var. trigonosporus 100% 100 % (585/585) 0 --

(CBS 268.49)

Microascus cinereus (CBS 664.71) 100% 100 % (585/585) 0 --

Microascus trigonosporus var. terreus 100% 100 % (585/585) 0 --

(CBS 601.67)

Diskussion

Die Bestimmung der Isolate JW034pl und JWO076pl als Microascus cinereus wurde
basierend auf morphologischen Merkmalen und molekularen Daten (ITS und LSU
nrDNA) vorgenommen. So entsprachen die Koloniemorphologie und die mikromorpho-
logischen Merkmale der Isolate JW034p1 und JW076p1 der Beschreibung von M. cine-
reus (de Hoog et al. 2014; Guarro et al. 2012; Morton und Smith 1963; Udagawa 1962),
wobei die gemessenen Groflen einzelner Strukturen von den in der Literatur genannten
Werten abwichen. So waren die gemessenen GroBen der Perithecien des Stammes
JWO034pl mit (165) 240-340 (400) um etwas grofer als die in de Hoog et al. (2014),
Guarro et al. (2012) (170-340 pm) Morton und Smith (1963) (150-340 um) und in U-
dagawa (1962) ( 300-350 um) angegebenen Werte, wihrend die Asci des Isolates
JWO034pl mit (6) 7-9,5 (11) x (5) 6-7,5 (8) um etwas kleiner waren als in der Literatur
angegeben (de Hoog et al. 2014 und Guarro et al. 2012: 11-15 x 7-11; Morton und
Smith 1963: 10-14 x 8-12 um; Udagawa 1962: 8,5-9 x 7,5-8,5 um). Die Ascosporen (4-
5,5 x 2-2,5 um) und Konidien (2-3,5 (4) x 2-3 um) des Isolates aus Panama waren
ebenfalls kleiner als die angegebenen Groflen in der Literatur (Ascosporen: de Hoog et

al. 2014 und Guarro et al. 2012: 5-7 x 2,5-4 um; Morton und Smith 1963: 4,5-7 x 3-5
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um; Udagawa 1962: 5-6 x 3-4 um; Konidien: de Hoog et al. 2014 und Guarro et al.
2012: 3,5-5 x 3-4 um; Morton und Smith 1963: 4-7 x 3-3,5 um; Udagawa 1962: 3-4,5 x
2,5-3 um). Zusitzliche zur Artabgrenzung verwendete Merkmale wie die Lénge der
Schnébel der Perithecien oder die Bildung von Seten auf der Ascomataoberfliche bzw.
an der Perithecienmiindung zeigen innerhalb einzelner Stimme bereits eine so grofe
Varianz, dass der Wert dieser Merkmale in Bezug auf eine taxonomische Klassifizie-
rung eher gering ist (de Hoog et al. 2014; Guarro et al. 2012; Morton und Smith 1963;
Udagawa 1962).

Der Vergleich der ITS und LSU nrDNA Sequenz mit Sequenzen aus 6ffentlichen Da-
tenbanken zeigte die groBte Ubereinstimmung mit Sequenzen von Microascus cirrosus,
Microascus cinereus und Microascus trigonosporus (Tab. 234-237) und das Isolat
JWO034p1 bildete in phylogenetischen Analysen eine stabiles Clade gemeinsam mit Se-
quenzen von Stimmen der Arten M. cinereus, M. cirrosus, M. trigonosporus und Sco-
pulariopsis gracilis Samson (Abb. 92-93), was die Gruppierung des Isolates JW034pl
innerhalb der Gattung Microascus unterstiitzt und {iber den Vergleich morphologischer
Merkmale molekular verwandter Arten die taxonomische Klassifizierung der Stimme
JWO034p1 und JWO076p1 ermoglichte. M. cirrosus unterscheidet sich durch wesentliche
Merkmale von M. cinereus durch iiberwiegend breit keulenférmige bis obovoide Koni-
dien und breite nierenformige Ascosporen, wihrend M. cinereus zitronenférmige bis
obovoide Konidien und ovale bis leicht nierenférmige Ascosporen bildet. M. trigono-
sporus unterscheidet sich von M. cinereus durch die Bildung von trianguldren As-
cosporen und S. gracilis durch das Fehlen eines sexuellen Stadiums (Guarro et al. 2012;
Morton und Smith 1963; Samson und Klopotek 1972; Udagawa 1962).

In den Proben der Lasion JW034P wurde neben Microascus cinereus ebenfalls die Pilz-
art Trichosporon japonicum nachgewiesen. 7. japonicum ist in der Literatur auch als
Verursacher verschiedener Krankheitsbilder, liberwiegend systemischer Erkrankungen
bei immunsupprimierten oder anderweitig pradisponierten Personen, dokumentiert
(Agirbasli et al. 2008). Allerdings sind verschiedene Arten der Gattung Trichosporon
auch als Erreger kutaner Lisionen und Onychomykosen beschrieben worden (Colombo
etal. 2011; de Hoog et al. 2014). In mikroskopiertem Probenmaterial konnten Pilzhypen
nachgewiesen werden, was allerdings nur einen pilzlichen Ursprung der Lésion besti-
tigt. Moglicherweise handelt es sich in dem Fall der Onychomykose um eine primére
Infektion mit M. cinereus, wobei eine aktive Besiedlung der Léasion durch 7. japonicum

nicht ausgeschlossen werden kann.
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Aus dem Material der Probe JW076P wurden fiinf weitere Pilzstimme kultiviert. So
konnten zusitzlich zwei Hefestimme, Candida duobushaemulonii (Candida haemulonis
Typ II) JWO076p2) und Candida tropicalis JWO076p4), zwei Stimme der Art Lophotri-
chus bartlettii (JW076p3, JIW076p6) und ein weiterer Hyphomycet (JW076p5) isoliert
werden. C. duobushaemulonii und C. tropicalis sind liberwiegend als opportunistische
Krankheitserreger und Verursacher von systemischen Mykosen dokumentiert. Aller-
dings sind auch Fille von Haut-, Nagelmykosen und sekundérer Besiedlung bereits vor-
handener Lésionen beschrieben worden (Chun et al. 2004; de Hoog et al. 2014; Gargeya
et al. 1991; Ngwogu et al. 2014; Weisenborn 2008). Lophotrichus bartlettii wurde bis-
her nur als coprophiler Pilz und aus Bodenproben dokumentiert (Guarro et al. 2012).

Da aus dem Probenmaterial der untersuchten Lasionen (JWO034P, JWO076P) neben
Microascus cinereus keine Dermatophyten oder andere Pilze isoliert wurden, die als
Verursacher von dystrophischen Nagelmykosen bei nicht immunsupprimierten oder
anderweitig pradisponierten Personen dokumentiert sind, ist M. cinereus als der wahr-
scheinlichste Verursacher der entsprechenden Infektionen zu betrachten. Fiir eine ab-
schliefende epidemiologische Beurteilung der Isolate als Verursacher des Krankheits-
bildes, sowie in Bezug auf die wirkliche Prisenz der isolierten Organismen in der
Lision, miisste eine weitere Probenahme durchgefiihrt werden (Daniel et al. 1998;

Gupta et al. 2001; Gupta et al. 2012; Summerbell et al. 2005).
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Abbildung 94: Kulturen von Microascus cinereus (JW034p1) auf verschiedenen Nihrmedien. A:
Kimmig-Agar (14 d), B: SGA (7 d), C: SGA (14 d), D: OA (10 d), E: OA (21 d), F: OA (5 Wochen),
Ascosporen, die als Cirri aus Perithecien austreten (Ubersicht: MaBstab = 1 cm, Detail: MaBstab =

500 pm). Ein Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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10 pm

Abbildung 95: Mikromorphologische Strukturen von Microascus cinereus (JW034p1). A-D: Scopu-

lariopsis cinerea. A, B, C: Konidientriger mit Annelliden (B, C: gefirbt mit Kongorot). D: Freie
Konidien (Phasenkontrast). E-H: Microascus cinereus. E: Asci mit dextrinoiden Ascosporen. F:
Junge (gefirbte) und reife (ungefirbte) Ascosporen. G: Freie Ascosporen. H: Ascosporen (REM).
A-G: Mafistab = 10 pm. H: Mafistab = 6 pm.
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Abbildung 96: Microascus cinereus (JW034p1). A: Einzelne konidiogene Zellen und verzweigte
Konidiophore (Scopulariopsis cinerea). B: Konidien (Scopulariopsis cinerea). C: Perithecien mit
unterschiedlich ausgepriigten Schniibeln. D: Wandtextur (Perithecium). E: Asci und freie As-

cosporen. A, B, D, E: Mafistab =10 pm, C: Mafistab = 100 pm.
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Scopulariopsis Bainier

Mycothéque de 1 Ecole de Pharmacie, XII-XVI. Bull. Soc. Mycol. Fr. 23 (1907): 98.

Typus: Scopulariopsis brevicaulis (Sacc.) Bainier

Teleomorph: Microascus Zukal (Guarro et al. 2012).

Synonyme

Acaulium Sopp, Skr. VidenskSelsk. Christiania, KI. I, Math.-Natur. (1912): 42.
Masonia G. Sm., Trans. Br. mycol. Soc. 35 (1952): 149.

Masoniella G. Sm., Trans. Br. mycol. Soc. 35 (1952): 237.
Phaeoscopulariopsis M. Ota, Jap. J. Derm. Urol. 28 (1928): 405.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Sordariomycetes
Unterklasse: Hypocreomycetidae
Ordnung: Microascales

Familie: Microascaceae

(Synonyme und Systematik nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Die Gattung Scopulariopsis wurde 1907 von Bainier basierend auf der Typusart Scopu-
lariopsis brevicaulis beschrieben und beinhaltet etwa 25 akzeptierte Arten (Seifert et al.
2011) und 97 (MycoBank: Stand 2014) bzw. 106 Namen (IndexFungorum: Stand
2014).

Koloniemorphologie
Bildung von haarigen, samtigen oder filzig wolligen, moderat bis rasch wachsenden,
weillen, hellbraunen bis braunen, grauen oder schwarzen Kolonien (de Hoog et al. 2014;

Domsch et al. 2007; Guarro et al. 2012; Morton und Smith 1963).

Mikromorphologie

Arten der Gattung Scopulariopsis sind charakterisiert durch aufrechte, oft verzweigte
Konidiophore, mit ampullenférmigen bis zylindrischen konidiogenen Zellen in penicil-
later Anordnung mit annellidischer Konidiogenese und in trockenen Ketten gebildeten,
kugel-, bis eiféormigen oder keulenférmigen, hyalinen oder pigmentierten, einzelligen,
glatten oder ornamentierten Konidien mit einer truncaten Basis (de Hoog et al. 2014,

Domsch et al. 2007, Guarro et al. 2012, Morton und Smith 1963).
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Pathogenitit und Okologie

BSL-1 und BSL-2; Arten der Gattung Scopulariopsis sind als Verursacher von
Onychomykosen, kutanen und subkutanen Mykosen, pulmonalen Infektionen und als
opportunistische Erreger unterschiedlicher systemischer und invasiver Mykosen be-
schrieben worden (de Hoog et al. 2014; Sandoval-Denis et al. 2013). Saprotrophe, héu-
fig von verdorbenen Lebensmitteln, Papier und anderen organischen Materialien, Erde
und Luft isolierte Organismen mit einer weltweiten Verbreitung (de Hoog et al. 2014;

Domsch et al. 2007; Guarro et al. 2012; Morton und Smith 1963).

Isolate

Insgesamt wurden fiinf Staimme (JW035p1, JW039p1, JW039p5, JW042p1, IW074p1)
isoliert, die der Gattung Scopulariopsis zugeordnet werden konnten (Tab. 9). Die Isolate
wurden anhand morphologischer Merkmale unter Verwendung der taxonomischen
Schliissel in de Hoog et al. (2014), Domsch et al. (2007), Morton und Smith (1963) und
nrDNA Sequenzdaten als Scopulariopsis carbonaria (JW035p1, JW039p1, JWO039p5,
JW042p1) und Scopulariopsis croci (JWO074p1) klassifiziert (Tab. 10).

Scopulariopsis carbonaria F.J. Morton & G. Sm. Abb. 97-99

The genera Scopulariopsis Bainier, Microascus Zukal and Doratomyces Corda. Myco-

logical Papers 86 (1963): 1-96.
Teleomorph-Stadium: unbekannt.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Sordariomycetes

Unterklasse: Hypocreomycetidae

Ordnung: Microascales

Familie: Microascaceae

Gattung: Scopulariopsis

(Systematik nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie
Kimmig: Emerses und submerses, moderates Koloniewachstum von etwa 30 mm nach

10 d bei 25 °C; junge Kolonien hell braungrau bis olivgrau, radidr bis unregelméaBig
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gefurcht, mit filzig pudriger Kolonietextur, submerser Randzone; idltere Kolonien
schwarzgraubraun, mit filzig pudriger Kolonieoberfliche; Kolonieriickseite dunkel

olivgrau bis olivschwarz.

SGA: Emerses und submerses, moderates Koloniewachstum von 30-35 mm nach 10 d
bei 25 °C; junge Kolonien olivgrau mit schmutzig weiller bis hell brauner Randzone,
flach, pudrig filzig, mit hell grauem, filzigem Zentrum; dltere Kolonien dunkel oliv-
graubraun, pudrig filzig, mit hell graubraunem Koloniezentrum und olivbrauner, sub-

merser Randzone; Kolonieriickseite olivschwarz bis olivschwarzbraun.

OA: Emerses und submerses, moderates Koloniewachstum von 25-35 mm nach 10 d
bei 25 °C; Kolonien graphitfarben bis dunkel grau, filzig pudrig, mit griinlich gelbwei-
Bem, submersen Rand, Bildung von Exudattropfen und eines gelblichen Pigments;

Riickseite gelblich olivgriin.

MYP: Moderat wachsende Kolonien, mit einem Durchmesser von etwa 25 bis 30 mm
nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien dunkel braunoliv bis schwarz braunoliv, filzig, mit
hell grauem filzig pudrigem Zentrum und submerser, heller gefarbter Randzone; éltere
Kolonien schwarz olivbraun, filzig pudrig, mit verstiarktem submersem Wachstum der

Randzone und Exudattropfen; Koloniertickseite olivbraunschwarz.

Mikromorphologie

Hyphen hyalin bis hell braun, dltere Hyphen dunkel braun, septiert, 2-3,5 um breit; Ko-
nidiogene Zellen einzeln an undifferenzierten Hyphen (selten), kurzen unverzweigten
Konidiophoren oder in penicillater Anordnung an verzweigten Konidiophoren, mit an-
nellidischer Konidiogenese; Konidiophore hell braun bis dunkel braun, 2-3 um breit
und bis 16 pm lang; Annelliden flaschenférmig, leicht bauchig, hell braun bis dunkel
braun, (3,5) 4-7 (8) x 2,5-3,5 um, annellidische Zone hyalin, kurz, 1-2,5 (3) x 1-2 um;
Konidien in Ketten, hell braun, in Masse schwarzbraun, oval bis obovoid, mit basalem

Stumpf, glatt, (3) 3,5-5 (6) x 2,5-3,5 um.

Pathogenitit und Okologie
BSL-1; Scopulariopsis carbonaria ist bisher nicht als pathogener Organismus beschrie-

ben worden. Haufig aus Erde, Kot oder Luftproben isolierter, saprotropher und kera-

369



tinophiler Organismus mit einer weltweiten Verbreitung (Filipello Marchisio et al.
1992; Filipello Marchisio und Fusconi 2001; Matsushima 1971; Morton und Smith
1963; Thormann und Rice 2007).

Untersuchtes Material

JWO035P: Haut- und Nagelmaterial von einer weiblichen Person (52 Jahre) mit Diabetes
und einer Tinea pedis des rechten Fulles und einer Onychomykose des rechten, groflen
Zehennagels; gesammelt am 06.09.2009 in Puerto Armuelles, Provinz Chiriqui, Pana-
ma. Der Pilz wurde am 09.11.2009 aus Nagelmaterial auf Ndhrmedium ohne Cyclo-
heximid isoliert und als JW035p1 subkultiviert.

JWO039P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (39
Jahre) mit einer Mykose der Haut und der Zehennégel beider Fiile; gesammelt am
15.09.2009 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama. Der Pilz wurde am 09.11.2009 aus
Haut- und Nagelmaterial auf Ndahrmedium ohne Cycloheximid isoliert und als JW039p1
und JW039p5 subkultiviert.

JWO042P: Haut- und Nagelmaterial von einer sonst gesunden, méinnlichen Person (41
Jahre) mit einer Mykose der Haut und des groBBen Zehennagels des rechten Ful3es; ge-
sammelt am 15.09.2009 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama. Das Isolat wurde am
09.11.2009 aus Nagelmaterial auf Ndhrmedium ohne Cycloheximid isoliert und als
JW042p1 subkultiviert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der ITS und LSU nrDNA des Isolates JW035p1 (ITS: 543 bp, LSU: 598
bp) mit Sequenzen aus &ffentlichen Datenbanken zeigte die groBte Ubereinstimmung
mit Sequenzen von Stimmen der Arten Yunnania penicillata H.Z. Kong, Scopulariopsis
brevicaulis (Sacc.) Bainier, Scopulariopsis carbonaria, Scopulariopsis fusca Zach,
Microascus cirrosus Curzi und weiteren nicht bis auf Artebene klassifizierten Stimmen
der Gattung Scopulariopsis (Tab. 238-241). Die Ergebnisse des BlastSearch zeigten nur
in MycoBank eine Ubereinstimmung des untersuchten nrDNA Abschnittes mit Scopu-
lariopsis carbonaria, da innerhalb GenBank keine Sequenzdaten der ITS ntDNA Regi-

on flir diese Art vorhanden waren (Stand 2014).
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Tabelle 238: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW035p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Yunnania penicillata (CBS 130296) 100 % 99 % (542/543) 0 JN831359
Scopulariopsis sp. (E64901M) 77 % 99 % (418/42) 3 KJ849226
Scopulariopsis brevicaulis (FMR 12276) 100 % 87 % (494/567) 35 EU821476
Scopulariopsis sp. (2468) 100 % 87 % (495/569) 37 EU821474

Tabelle 239: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW035p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Scopulariopsis carbonaria (MUCL 9027) 91 % 99 % (546/547) 0 HG380462
Microascus cirrosus (ATCC MY A-4885) 98 % 97 % (574/590) 3 JQ906766
Scopulariopsis sp. (ZW-2013) 98 % 97 % (571/591) 0 KF181216
Scopulariopsis brevicaulis (SC1101) 100 % 96 % (576/598) 1 KC311514

Tabelle 240: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW035p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Scopulariopsis chartarum (CBS 294.52) 100 % 99,8 % (542/543) 0 --
Yunnania penicillata (CBS 130296) 100 % 99,8 % (542/543) 0 JN831359
Scopulariopsis carbonaria (CBS 205.61) 100 % 99,6 % (541/543) 0 --
Scopulariopsis fusca (CBS 872.68) 97,2 % 83,5 % (452/541) 13 --

Tabelle 241: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW035p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer

Yunnania penicillata (CBS 130296) 98,8 % 99,8 % (590/591) 0 --

Scopulariopsis chartarum (CBS 294.52) 93,3 % 99,8 % (557/558) 0 --

Scopulariopsis carbonaria (MUCL 9027) 91,5 % 99,8 % (546/547) 0

Scopulariopsis carbonaria (CBS 205.61) 98,8 % 99,3 % (590/594) 3 --

Diskussion

Die Bestimmung der Isolate JW035p1, JW039p1, JW039pS5 und JWO042p1 als Scopula-

riopsis carbonaria wurde anhand morphologischer, molekularer und phylogenetischer

Daten durchgefiihrt. So zeigte der Vergleich der ITS und LSU nrDNA des Isolates

JWO035p1 mit Sequenzen aus 6ffentlichen Datenbanken eine Ubereinstimmung von iiber
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99 Prozent mit Sequenzen von Stimmen der Arten Yunnania penicillata, Scopulariopsis
chartarum und Scopulariopsis carbonaria (Tab. 238-241) und unterstiitzte so die Grup-
pierung der Isolate innerhalb der Microascaceae und ermoglichte iiber den Vergleich
morphologischer Strukturen der verschiedenen Arten eine taxonomische Klassifizierung
der Stimme.

So entsprachen die untersuchten morphologischer Strukturen der Isolate, wie Konidio-
phore, konidiogene Zellen und Konidien im Wesentlichen den Angaben fiir S. carbona-
ria in Form und GréB3e, wobei die gemessenen Werte um 0,5-1 um von den Literaturda-
ten abwichen und vereinzelt etwas verlédngerte annellidische Zonen ausgebildet wurden
(Matsushima 1971; Morton und Smith 1963). Scopulariopsis chartarum (G. Sm.) F.J.
Morton & G. Sm. unterscheidet sich dagegen in wesentlichen morphologischen Struktu-
ren von S. carbonaria, so bildet S. chartarum laut der Beschreibung in Morton und
Smith (1963) iiberwiegend einzelne Annellophore bzw. reduzierte, unverzweigte Ko-
nidiophore und zugespitzte Konidien (Morton und Smith 1963). Yunnania penicillata
urspriinglich von Kong (1998) als morphologisch intermedidre Gattung zwischen Peni-
cillium und Scopulariopsis beschrieben, zeigte eine hohe Ubereinstimmung der ITS
nrDNA Sequenz mit der ITS Sequenzabfolge der Isolate aus Panama (Tab. 238, 240,
241) und bildete in phylogenetischen Analysen zusammen mit den Isolaten JW035pl
und JWO039pl ein stabiles Clade innerhalb des Microascus-Scopulariopsis-Komplexes
(Abb. 92). Ebenfalls entsprachen die GroBenangaben fiir konidiogene Zellen und Koni-
dien den gemessenen Werten der panamaischen Isolate. Allerdings ermoglichten die
Abbildungen in Kong (1998) keinen abschlieBenden Vergleich der morphologischen
Strukturen und laut Kong (1998) handelt es sich bei den konidiogenen Zellen nicht um
Annellophore (Kong 1998). Eine Analyse der ITS ntDNA Sequenz und der morpholo-
gischen Strukturen des Typus-Stammes der Art Y. penicillata durch Houbraken und
Samson (2011) zeigte ebenfalls die Assoziierung der Art mit der Ordnung Microascales
und die deutliche Priasenz von annellidischen Zellen (Houbraken und Samson 2011).
Ebenfalls entsprachen die in Houbraken und Samson (2011) dargestellten morphologi-
schen Strukturen von Y. penicillata der Zeichnung von S. carbonaria in Matsushima
(1971) und den iiber die CBS Datenbank verfiigbaren Fotographien der Mikromorpho-
logie von S. carbonaria
(http://www.cbs.knaw.nl/Collections/BioloMICS.aspx?Link=T&TableKey=146826160
00000067&Rec=25155&Fields=All). Die fiir Y. penicillata verfiigbaren Daten sprechen

fiir eine Synonymisierung von Y. penicillata mit S. carbonaria, allerdings sollte fiir eine
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abschlieBende taxonomische Beurteilung der Isolate aus Panama und Y. penicillata ein
direkter morphologischer Vergleich mit lebenden Stimmen von S. carbonaria und Y.
penicillata durchgeflihrt werden.

Aus dem Probenmaterial der Lasion JW035P konnten neben S. carbonaria (JW035pl)
zwei weitere Pilzstimme, Trichophyton rubrum (JW035p2) und ein steriles Myzel
(JWO035p3), isoliert werden. Im gesammelten Material der Probe JW039P konnten eben-
falls weitere Pilze nachgewiesen werden. So wurden insgesamt zwei Isolate von S. car-
bonaria (JW039p1, JIW039p5), ein Stamm der Art 7. rubrum (JW039p2), drei Isolate
der Art Chaetomium globosum (JW039p3, JW039p4, JW039p7), ein steriler Hyphomy-
cet (JWO039p6), sowie ein Hefepilz (JW039p8) aus dem gesammelten Material kulti-
viert. Im Material der Probe JW042P wurden ebenfalls mehrere Pilze nachgewiesen, so
konnten ein Stamm der Art S. carbonaria (JW042pl), ein Isolat der Art Aspergillus
ochraceus (JW042p4), ein weiterer Hyphomycet (JW042p3) und eine Hefe (JW042p2)
kultiviert werden.

Bei den Lasionen JW035P und JW039P handelt es sich wahrscheinlich um eine Primér-
infektion mit 7. rubrum, und im Falle der Lasion JW039P um eine anschlieBend erfolg-
te Besiedlung mit Chaetomium globosum (de Hoog et al. 2014; Gupta et al. 2001;
Summerbell et al. 2005). In dem untersuchten Probenmaterial der Lésion JW042P konn-
ten keine pathogenen Organismen nachgewiesen werden, die als Verursacher von Haut-
und Nagelldsionen dokumentiert wurden. Lediglich 4. ochraceus ist bisher in der Lite-
ratur als opportunistischer Erreger beschrieben worden (de Hoog et al. 2014). Inwieweit
S. carbonaria oder einer der anderen isolierten Pilze als Verursacher der Lésion be-
trachtet werden kann, miisste durch weitere Proben ermittelt werden. (Daniel et al.
1998; Gupta et al. 2001; Summerbell et al. 2005).

Scopulariopsis carbonaria ist wahrscheinlich im Rahmen der untersuchten Lésionen
eher als eine luftgetragene Kontamination zu betrachten, obwohl eine aktive Besiedlung
von Nagelldsionen auf Grund der keratinolytischen Eigenschaften von S. carbonaria,
besonders im spdteren Stadium einer Nagelmykose, nicht ausgeschlossen werden kann
(de Hoog et al. 2014; Gupta et al. 2001; Filipello Marchisio und Fusconi 2001; Sum-
merbell et al. 2005).
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Abbildung 97: Kulturen von Scopulariopsis carbonaria (JW035p1) auf verschiedenen Medien. A:
Kimmig-Agar (14 d), B: SGA (7 d), C: SGA (14 d), D: MYP (14 d), E: OA (10 d), F: OA (21 d). Ein
Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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Abbildung 98: Mikromorphologische Strukturen von Scopulariopsis carbonaria (JW035p1). A-E:

Konidiophore mit annellidischen Zellen (D: gefirbt mit Phloxin). F: Freie Konidien in Ketten. A-C:
Mafstab =20 pm. D-F: Mafistab =10 pm.
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Abbildung 99: Scopulariopsis carbonaria (JW035p1). A: Konidiophore. B: Konidien. Mafistab = 10
pm.
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Scopulariopsis croci J.F.H. Beyma Abb. 100-103

Beschreibung einiger neuer Pilzarten aus dem Centraalbureau voor Schimmelcultures,

Baarn (Nederland). Antonie van Leeuwenhoek 10 (1945): 41-56.

Teleomorph-Stadium: unbekannt.

Synonym

Masoniella croci (J.F.H. Beyma) G. Sm., Trans. Br. mycol. Soc. 37 (1954): 166.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Sordariomycetes

Unterklasse: Hypocreomycetidae

Ordnung: Microascales

Familie: Microascaceae

Gattung: Scopulariopsis

(Synonym und Systematik nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie

Kimmig: iberwiegend emerses, moderates Koloniewachstum von etwa 20-25 mm nach
10 d bei 25 °C; junge Kolonien cremefarben bis schmutzig weil3, erhaben, mit wollig
filziger Kolonietextur und einer submersen Wachstumszone; dltere Kolonien schmutzig
weil} bis schwach hellgrau, mit filzig wolliger Kolonieoberflache und verstiarkt submer-

sem Wachstum; Kolonieriickseite gelblich braun bis hell graubraunoliv.

SGA: emerses, moderates Koloniewachstum von ca. 25 mm nach 10 d bei 25 °C; junge
Kolonien schmutzig weif3 bis hell beige mit rein weilem, filzig wolligem Luftmyzel,
flach bis leicht erhaben, mit weillem, filzigem Zentrum; dltere Kolonien beige bis hell
braun, mit weiller bis leicht cremefarbener, filziger, wattiger oder wolliger Oberfldche;

Kolonieriickseite cremefarben bis hell graubraunoliv.

OA: emerses, moderates Koloniewachstum von 25-30 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolo-
nien rein weill, membrands, fein samtig, mit einer unregelmifig verlaufenden Randzone
und Bildung eines gelblichen Pigments; éltere Kolonien weil}, samtig filzig und mit
einer deutlichen Fiarbung des Ndhrmediums; Riickseite hell braunlich gelb bis braunlich

oliv.

377



MYP: rasch wachsende Kolonien, mit einem Durchmesser von etwa 45 bis 55 mm nach
10 d bei 25 °C; junge Kolonien schmutzig weil} bis hell braun, membrands, mit sparli-
chem, weilem, filzig faserigem Luftmyzel, einem filzig faserigem Zentrum und einer
breiten submersen Randzone; dltere Kolonien hell gelblich braun, vereinzelt mit hell
braunlich grauen, filzig pudrigen Bereichen und verstirktem submersem Wachstum der
Randzone; Kolonieriickseite mit einer cremefarbenen Randzone und einem gelblich

braunen bis oliv gelblich braunem Zentrum.

Sonstiges: Es wurde kein Wachstum bei 37 °C beobachtet.

Mikromorphologie

Hyphen hell braun bis dunkel braun, septiert, 1-2 um breit; Konidiogene Zellen iiber-
wiegend einzeln an undifferenzierten Hyphen oder an Hyphenbiindeln gebildet, selten
in Form kurzer wenig verzweigter Konidiophore mit annellidischer Konidiogenese
(REM); Annellophore subhyalin bis braun, flaschenférmig, leicht bauchig, basal mit
verdickten Zellwdnden und einem lang ausgezogenem Hals, (4) 6,5-13,5 (20) x (2) 2,5-
4,5 (5) um, annellidische Zone hyalin, sehr undeutlich, 1-1,5 pm breit; Konidien in Ket-
ten, hyalin bis braun, in Masse schwarzbraun, anfangs zitronenformig, spater rund oder
oval bis obovoid, mit leichtem basalem Stumpf und fein warziger bis granuldre Orna-
mentierung (REM), bei lichtmikroskopischer Betrachtung glatt bzw. auf Grund einer die
Konidien iiberziehenden, braunlichen, mucilaginésen Schicht, scheinbar mit einer lap-
pig faltigen bis stacheligen Ornamentierung, 3,5-4,5 (5) x (2) 2,5-3,5 (4) um. Vereinzelt
erfolgt in sehr alten Kulturen (> 6 Monate) auf MYP die Bildung von dunkelbraunen bis
schwarzen Sklerotien bzw. Ascomata-artigen Strukturen mit zelluldrer Wandstruktur,
(40) 50-70 (75) x (40) 45-60 (70) um. Eine Bildung von Asci oder Ascosporen konnte

nicht beobachtet werden.

Pathogenitit und Okologie

BSL-1; Scopulariopsis croci ist bisher nicht als pathogener Organismus beschrieben
worden (Stand 2014). Aus Erde, Kot oder von anderen organischen Substraten, wie Ge-
treide und Mehl oder Luftproben isolierter, saprotropher Organismus mit einer weltwei-
ten Verbreitung (Filipello Marchisio et al. 1993; Kong et al. 2007; Morton und Smith
1963; Novakova 2009; Steele 1967).
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Untersuchtes Material

JW074P: Haut- und Nagelproben von einer sonst gesunden, weiblichen Person (40 Jah-
re) mit einer Tinea pedis des rechten FuBBes und einer Onychomykose des rechten, gro-
Ben Zehennagels; gesammelt am 28.01.2011 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama. Der
Pilz wurde am 30.03.2011 aus Nagelmaterial auf Ndhrmedium ohne Cycloheximid iso-

liert und als JW074p1 subkultiviert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der ITS und LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW074p1 (ITS: 561 bp,
LSU: 513 bp) mit Sequenzen aus dffentlichen Datenbanken zeigte die groBte Uberein-
stimmung mit Sequenzen von Stimmen der Arten Graphium dubautiae F. Stevens &
Weedon, Scopulariopsis brumptii Salv.-Duval, Scopulariopsis chartarum (G. Sm.) F.J.
Morton & G. Sm., Scopulariopsis croci, Scopulariopsis gracilis Samson und Microas-

cus trigonosporus C.W. Emmons & B.O. Dodge (Tab. 242-245).

Tabelle 242: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW074p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Graphium dubautiae (HSAUP 042788) | 95 % 94 % (508/539) 3 FJ914669
Microascus trigonosporus (CBS 218.31) | 94 % 93 % (494/532) 6 DQ491513
Scopulariopsis chartarum (FMR 3997) 90 % 94 % (476/509) 6 AM774160
Scopulariopsis gracilis (FMR 12224) 100 % 91 % (512/565) 14 KP132760

Tabelle 243: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW074p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Scopulariopsis croci (FMR 4004) 98 % 99 % (508/513) 4 LM652507
Scopulariopsis brumptii 98 % 98 % (502/511) 4 HG380456
(UTHSC 10-2920)

Scopulariopsis brumptii 98 % 98 % (506/517) 6 HG380451
(UTHSC 07-639)

Scopulariopsis brumptii (MUCL 9003) | 96 % 98 % (488/499) 5 HG380450

Tabelle 244: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW074p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer

Scopulariopsis chartarum (CBS 522.69) | 97,9 % 95,5 % (525/550) 3 --

Scopulariopsis brumptii (CBS 296.61) 91,8 % 95,2 % (492/517)

3
Scopulariopsis croci (CBS 158.44) 99,1 % 94,3 % (525/557) 3 --
Graphium dubautiae (HSAUP 042788) | 95,9 % 94,2 % (508/539) 3 FJ914669
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Tabelle 245: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW074p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer

Scopulariopsis brumptii (CBS 296.61) 98,8 % 99,8 % (486/487) 0

Scopulariopsis chartarum (CBS 522.69) | 93,3 % 99,8 % (486/487) 0

Scopulariopsis croci (CBS 158.44) 98,8 % 99,6 % (486/488) 1

Scopulariopsis brumptii (CBS 896.68) 94,9 % 98,6 % (480/488) 1

Diskussion

Die Bestimmung des Isolates JW074p1 als Scopulariopsis croci beruht auf morphologi-
schen, molekularen und phylogenetischen Daten (Abb. 92-93). So bildete der Stamm
JWO074p1 entsprechend der Beschreibung von S. croci in der Literatur iberwiegend ein-
zelne, apikal verldngerte Annellophore mit einer geschwollenen Basis an undifferenzier-
ten Hyphen oder Hyphenbiindeln und runde bis ovale, mit einer braunen Schleimschicht
bedeckte Konidien (Morton und Smith 1963; van Beyma thoe Kingma 1944). Zudem
entsprachen die gemessenen Groflen ebenfalls weitestgehend den Angaben in Morton
und Smith (1963) (Annellophore: 5-15 x 1,5-2,5 um, Konidien: 3,5-5 x 3-4 um) und
van Beyma thoe Kingma (1944) (Annellophore: 13-15 % 3-4 um, Konidien: 4-4,7 pm
Durchmesser), wobei die Grof8en der Annellophore ((4) 6,5-13,5 (20) x (2) 2,5-4,5 (5)
pum) und Konidien (3,5-4,5 (5) x (2) 2,5-3,5 (4) um) des Isolates JW074p1 etwas vari-
abler waren als die angegebenen Werte (Morton und Smith 1963; van Beyma thoe
Kingma 1944).

Der Vergleich der ITS und LSU nrDNA Sequenz mit Sequenzen aus dffentlichen Da-
tenbanken zeigte die groBte Ubereinstimmung mit Sequenzen von Graphium dubautiae,
Scopulariopsis brumptii, Scopulariopsis chartarum, Scopulariopsis croci, Scopulariop-
sis gracilis und Microascus trigonosporus (Tab. 242-245), wobei die maximale Uber-
einstimmung der ITS nrDNA des Isolates JW074p1 etwa 96 Prozent betrug (Tab. 242,
244), withrend die LSU nrDNA eine Ubereinstimmung von 98 bis 99 Prozent mit DNA
Sequenzen von Stdmmen der Arten S. brumptii, S. chartarum und S. croci zeigte (Tab.
243, 245). Die in GenBank und MycoBank vorhandenen Daten ermdglichten keine di-
rekte Unterstlitzung der morphologischen Bestimmung des Isolates, allerdings wurde
die Gruppierung des Stammes JWO074pl innerhalb der Microascaceae, in die Gattung
Scopulariopsis und in den Scopulariopsis brumptii-Komplex unterstiitzt.

G. dubautiae unterscheidet sich von S. croci und den anderen Vertretern des Scopulari-

opsis brumptii-Komplexes durch die Bildung von Synnemata und hyalinen Konidien,
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wihrend sich M. trigonosporus durch die Bildung von Ascomata und S. gracilis durch
zylindrischere Annelliden und {iberwiegend verzweigte Konidiophore morphologisch
von S. brumptii, S. chartarum und S. croci differenzieren ldsst (Domsch et al. 2007;
Guarro et al. 2012; Morton und Smith 1963; Seifert et al. 2011; Stevens 1925). Aller-
dings unterscheiden sich die taxonomisch und molekular nah verwandten Arten S.
brumptii und S. chartarum morphologisch nur unwesentlich von S. croci. Alle drei Ar-
ten bilden {iberwiegend einfache Annellophore an einzelnen Hyphen oder Hyphenbiin-
deln und gelegentlich einfache Konidiophore mit Gruppen von drei bis vier Annelliden
(de Hoog et al. 2014; Domsch et al. 2007; Morton und Smith 1963; van Beyma thoe
Kingma 1944), wobei die Anneliden von S. brumptii kiirzer als die der beiden anderen
Arten sind (Domsch et al. 2007, Morton und Smith 1963, S. brumptii: 4-10 x 2,5-3,5
um; S. chartarum: 5-15 x 2-2.5 pm). Die Konidien von S. brumptii (Morton und Smith
1963: 4,25-5,25 % 3,5-4,5 pm; Domsch et al. 2007: 4,3-5,3 x 3,5-4,5 um) und S. charta-
rum (Morton und Smith 1963: 4-5 x 3-4 um; Domsch et al. 2007: 4-5,5 x 3-4 pm) sind
rund bis ovoid und glatt (S. brumptii) bzw. ovoid bis subglobos und apikal zugespitzt
bis abgerundet (S. chartarum) (Domsch et al. 2007; Morton und Smith 1963). Ebenso
wie die Konidien von S. croci sind die Konidien von S. brumptii und S. chartarum mit
einer braunen, mucolagindsen Schicht {iberzogen die den Anschein einer stacheligen
bzw. rauen Ornamentierung erweckt (Domsch et al. 2007; Morton und Smith 1963). Die
Bildung von Sklerotien oder Ascomata wurde bisher fiir keine der drei Arten beschrie-
ben (Domsch et al. 2007; Morton und Smith 1963; van Beyma thoe Kingma 1944). Ne-
ben den morphologischen Merkmalen, die fiir eine Differenzierung der Arten S.
brumptii, S. chartarum und S. croci nicht ausreichend sind, unterscheiden sich die ge-
nannten Arten in Bezug auf das Koloniewachstum und die maximale Wachstumstempe-
ratur. So wichst S. brumptii im Gegensatz zu S. chartarum und S. croci noch bei 37 °C
und S. croci erreicht in sieben Tagen etwa eine Koloniegroe von 18-21 mm, wihrend
S. chartarum innerhalb von sieben Tagen nur Kolonien mit einem Durchmesser von 4-6
mm bildet (Domsch et al. 2007; Morton und Smith 1963). Das Isolat JW074pl zeigte
kein Wachstum bei 37 °C und bildete Kolonien mit einem Durchmesser von 20-55 mm
innerhalb von zehn Tagen, was in Kombination mit den morphologischen Merkmalen
die Klassifizierung als S. croci unterstiitzt. In phylogenetischen Analysen bildete das
Isolat JW074pl mit S. croci bzw. mit S. chartarum und G. dubautiae eine stabile
Schwestergruppe zu S. brumptii und weiteren Arten innerhalb des Scopulariopsis

brumptii-Komplexes (Abb. 92-93) und bestitigte damit ebenfalls die Gruppierung des
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Stammes JW074pl innerhalb des S. brumptii-Komplexes. Allerdings sind die vorhan-
denen Sequenzdaten in GenBank nicht ausreichend, um eine genaue Klassifizierung des
Stammes JW074pl zu ermoglichen, daher sollte flir eine abschlieBende taxonomische
Beurteilung des Isolates JWO074pl und der systematischen Klassifizierung von S.
brumptii, S. chartarum und S. croci ein Vergleich mit lebenden Typusstimmen und
Herbarbelegen und eine umfassendere phylogenetische Analyse mit mehreren Genregi-
onen durchgefiihrt werden.

Aus dem Probenmaterial der Lasion JW074P konnten neben S. croci (JW074p1) mehre-
re weitere Pilzarten isoliert werden. So wurden zusitzlich zwei Stimme der Art 7richo-
phyton rubrum (JWO074p4, JW074p7), zwei nicht subkultivierte Stimme der Gattung
Curvularia (JW074p2, JW074p3), ein Stamm der Art Aspergillus versicolor (JW074p6)
und ein Hyphomycet mit einer Chalara-Morphe (JW074p5) kultiviert.

Bei der Liasionen JW074P handelt es sich um das Ergebnis einer Infektion des Nagels
und der Haut mit dem anthropophilen Dermatophyten 7. rubrum. Inwieweit andere der
isolierten Organismen als Besiedler der Lision oder eine Kontamination des Probenma-
terials zu betrachten sind, miisste im Rahmen einer weiteren Probennahme untersucht

werden (Gupta et al. 2001; Summerbell et al. 2005).
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Abbildung 100: Kulturen von Scopulariopsis croci (JW074p1) auf verschiedenen Nihrmedien. A:
Kimmig-Agar (14 d). B: SGA (7 d). C: SGA (14 d). D: MYP (7 d). E: MYP (14 d). F: OA (21 d). Ein

Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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20 ym 20 pm

Abbildung 101: Mikromorphologische Strukturen von Scopulariopsis croci (JW074p1). A, B: An-
nellophore an Hyphenbiindeln mit zitronenformigen bis runden Konidien und Konidie mit deutli-
cher Schleimhiille (B: Pfeil). C: Konidiophor vom Scopulariopsis brumptii-Typ. D: Konidien in Ket-
ten mit brauner, stachelig erscheinender Schleimhiille (Pfeil). E, F: Sklerotien oder Ascomata mit
zelluliirer Wandstruktur. A, C, D: Gefirbt mit Phloxin. A-C, E-F: Mafistab = 20 pm. D: Mafistab =
10 pm.
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Abbildung 102: REM-Aufnahmen morphologischer Strukturen von Scopulariopsis croci
(JW074p1). A: Ubersicht. A-D: Annellophore mit annellidischer Konidiogenese (Pfeil). E, F: Koni-
dien mit Schleimschicht und scheinbarer ruguloser Ornamentierung und wirklicher fein warziger
Ornamentierung (Pfeil). A: Mafistab = 30 um, B, C: Mafistab = 2 pm. D, F: Mafistab =3 pm, E:
Mafistab =9 pm.
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Abbildung 103: Scopulariopsis croci (JW074p1). A: Annellophore in unterschiedlichen Entwick-
lungsstadien. B: Konidien, glatt oder mit Schleimhiille. C: Sklerotium bzw. Ascoma. Mafistab = 10

pm.
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Wardomycopsis Udagawa & Furuya

A new species of Microascus and its peculiar conidial state. Mycotaxon 7 (1978): 91-

96.

Typus: Wardomycopsis inopinata Udagawa & Furuya
Teleomorph-Stadium: Microascus Zukal (Guarro et al. 2012; Seifert et al. 2011; Udagawa und Furuya
1978).

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Sordariomycetes
Unterklasse: Hypocreomycetidae
Ordnung: Microascales

Familie: Microascaceae

(Systematik nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Die Gattung Wardomycopsis wurde 1978 von Udagawa & Furuya basierend auf der
Typusart Wardomycopsis inopinata beschrieben (Udagawa und Furuya 1978) und bein-
haltet vier akzeptierte Arten und Namen (Seifert et al. 2011; IndexFungorum und

MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie
Wachsige, samtige bis wattige oder pudrige, langsam bis moderat wachsende, dunkel
pigmentierte Kolonien (Barron 1966; Silvera-Simoén et al. 2008; Udagawa und Furuya

1978).

Mikromorphologie

Arten der Gattung Wardomycopsis sind durch subhyaline bis hell gelblich braun pig-
mentierte Hyphen, ovale bis rundliche konidiogene Zellen mit annellidischer Konidio-
genese an kurzen unverzweigten oder verzweigten Konidiophoren oder undifferenzier-
ten Hyphen und die Bildung von globosen bis ovalen Konidien mit longitudinalen
Keimschlitzen in kurzen Ketten charakterisiert (Barron 1966; Seifert et al. 2011; Silve-
ra-Simon et al. 2008; Udagawa und Furuya 1978).
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Pathogenitit und Okologie
BSL-1; Arten der Gattung Wardomycopsis sind saprotrophe Organismen und wurden
bisher aus Erde und Strandboden in Asien, Europa und Nord-Amerika isoliert (Barron

1966; Seifert et al. 2011; Silvera-Simon et al. 2008; Udagawa und Furuya 1978).

Isolate

Insgesamt wurden sechs Stamme (JWO037p1, JW037p3, IW037p4, JIW040p2, JIW050p4,
JWO055p4) von vier Lasionen isoliert, die der Gattung Wardomycopsis zugeordnet wur-
den (Tab. 9). Die Isolate wurden basierend auf morphologischen Merkmalen unter
Verwendung der taxonomischen Schliissel in Domsch et al. (2007) und der Angaben in
Barron (1966), Seifert et al. (2011), Silvera-Simon et al. (2008), Udagawa und Furuya
(1978) und ntDNA Sequenzdaten als Wardomycopsis litoralis klassifiziert (Tab. 10).

Wardomycopsis litoralis Silvera, Gené, Cano & Guarro Abb. 104-108

Wardomycopsis litoralis, a new soil borne hyphomycete. Mycotaxon 105 (2008): 195-
202.

Teleomorph-Stadium: unbekannt.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Sordariomycetes

Unterklasse: Hypocreomycetidae

Ordnung: Microascales

Familie: Microascaceae

Gattung: Wardomycopsis

(Systematik nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie

Kimmig: emerses, langsames Koloniewachstum von etwa 10 mm nach 10 d bei 25 °C;
junge Kolonien schmutzig weill bis hell braun, weich und schleimig, mit granularer
Textur und hell gelbbrauner Kolonieriickseite, vereinzelte Kolonien dunkel mit samtiger
Kolonieoberfldche; édltere Kolonien graubraun bis schwarz, mit samtiger Kolonieober-

flache und schwarzbrauner Riickseite.
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SGA: iiberwiegend emerses, moderates Koloniewachstum von ca. 15 mm nach 10 d bei
25 °C; junge Kolonien beige bis hell braun, anliegend, wachsig, mit leicht filzigem
Zentrum und cremefarbener, submerser Randzone; Kolonieriickseite cremefarben bis
hell gelbbraun; éltere Kolonien braun bis graubraun, mit leicht erhabenem, filzig pudri-
gem Koloniezentrum und cremefarbener, submerser Randzone; Kolonieriickseite

schmutzig weil} bis grau olivbraun.

OA: emerses, moderates Koloniewachstum von ca. 12 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolo-
nien hell grau bis schwarz, filzig, mit einem weillen, samtigen und flachen Rand; altere
Kolonien zunehmend dunkler bis schwarz gefirbt, filzig, mit Exudattropfen; Kolonie-

riickseite dunkel olivschwarz.

MYP: moderat wachsende Kolonien, mit einem Durchmesser von etwa 30 mm nach 10
d bei 25 °C; junge Kolonien liberwiegend emers wachsend mit submerser Randzone,
schmutzig weil3 bis hell grau, mit hell braunem, filzigem Zentrum; éltere Kolonien hell
blaugrau bis dunkel grau, mit filziger Oberflaiche und Exudattropfen. Kolonieriickseite

braungrau bis schwarzgrau.

Mikromorphologie

Hyphen hyalin bis schwach briunlich, septiert, funiculos, 1-2 um breit; Konidiogene
Zellen meist einzeln oder in kleinen Gruppen an undifferenzierten Hyphen oder an kur-
zen, verzweigten Konidiophoren, mit annellidischer Konidiogenese; Konidiophore sub-
hyalin bis hell braun, einfach bis mehrfach verzweigt, oval bis lang gestreckt, bis 14 um
lang; Annellidische Zellen subhyalin bis hell braun, rundlich bis oval, 2-4,5 (6) x 1,5-
2,5 (3) um; Konidien in kurzen Ketten, jung subhyalin bis hell olivgriin, mit zunehmen-
der Reife braun bis dunkel braun (in KOH Verfirbung zu malachitgriin, in Masse
schwarz), oval bis keulenformig, glatt, mit longitudinalem Keimschlitz, 4-6 (7) x (2)
2,5-3,5 pm; Chlamydosporen vorhanden, oval bis rund, mit moderat verdickter Wand,
(3) 3,5-5,5 (7) x (2) 2,5-4,5 (5) pm; auf Kimmig-Agar Bildung von Hefe-artigen Zellen,
hyalin, mit unregelmafiger Form, variabler Gr6e und verdickter Wand, (3) 5,0-11,0

(15) % (3) 4,0-10,0 (13) pm.

389



Pathogenitit und Okologie

BSL-1; Wardomycopsis litoralis ist bisher nur als saprotropher Organismus aus Strand-
erde in Spanien (Catalunya, Castello, Vinaros) dokumentiert worden (Silvera-Simon et
al. 2008). In vitro Experimente zeigten, dass der Pilz bei 37 °C (17 mm auf OA in 10 d)
und 40 °C (~ 1 mm auf OA in 10 d) wichst, Keratin-haltige Materialien wie Kuhhorn

und menschliches Haar besiedelt und die Fahigkeit besitzt Urea abzubauen.

Untersuchtes Material

JWO037P: Hautmaterial von einer sonst gesunden, weiblichen Person (39 Jahre) mit ei-
ner Mykose des rechten FuBles; gesammelt am 06.09.2009 in Puerto Armuelles, Provinz
Chiriqui, Panama. Der Pilz wurde am 09.11.2009 dreimal aus Hautmaterial auf Néhr-
medium mit Cycloheximid isoliert und als JW037p1, JW037p3 und JW037p4 subkulti-
viert.

JW040P: Hautmaterial von einer sonst gesunden, mannlichen Person (45 Jahre) mit
Tinea pedis des rechten FuBles und einer Onychomykose des groen Zehennagels; ge-
sammelt am 15.09.2009 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama. Der Pilz wurde am
09.11.2009 einmal aus Hautmaterial auf Ndhrmedium ohne Cycloheximid isoliert und
als JW040p2 subkultiviert.

JWO050P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (45 Jahre) mit
einer Mykose des groen Zehennagels des rechten Fulles; gesammelt am 17.01.2011 in
David, Provinz Chiriqui, Panama. Der Pilz wurde einmal aus Probenmaterial auf Nahr-
medium ohne Cycloheximid isoliert und als JW050p4 subkultiviert.

JWO55P: Nagelproben von einer sonst gesunden, weiblichen Person (72 Jahre) mit ei-
ner Onychomykose des dritten Zehennagels des linken Fulles, gesammelt am 17.01.
2011 in David, el Retorno, Provinz Chiriqui, Panama. Der Pilz wurde am 10.03.2011
einmal aus Probenmaterial auf Nahrmedium mit Cycloheximid isoliert und als JW055p4

subkultiviert.
Weitere untersuchte Stimme

Wardomycopsis litoralis CBS 119740
Wardomycopsis inopinata  CBS 122041
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Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der ITS und LSU nrtDNA Sequenzen des Isolates JW037p1 (ITS: 587 bp,
LSU: 589 bp) mit Sequenzen aus 6ffentlichen Datenbanken zeigte die groBte Uberein-
stimmung mit Sequenzen von Stimmen verschiedener Arten innerhalb der
Microascaceae, wie Doratomyces stemonitis (Pers.) F.J. Morton & G. Sm., Kernia
pachypleura Malloch & Cain, Microascus singularis (Sacc.) Malloch & Cain, War-
domyces humicola Hennebert & G.L. Barron, Wardomyces inflatus (Marchal) Henne-
bert, Wardomycopsis litoralis, Scopulariopsis brevicaulis (Sacc.) Bainier und Trichurus
terrophilus Swift & Povah (Tab. 246-249). Die Ergebnisse des BlastSearch der LSU
ntDNA Sequenz zeigten keine Ubereinstimmung mit Wardomycopsis litoralis, da in-
nerhalb der verfligbaren Datenbanken keine Sequenzdaten der LSU nrDNA fiir diese
Art vorlagen (Stand 2014).

Tabelle 246: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW037p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Wardomycopsis litoralis (FMR 8876) 80 % 99 % (414/419) 4 AM774158

Kernia pachypleura (WIN(M) 253) 99 % 89 % (530/597) 28 DQ318208

Kernia sp. (16WV09) 97 % 88 % (424/507) 39 JX270505
Wardomyces inflatus (HSAUP074048) | 99 % 86 % (520/603) 34 FJ946485

Tabelle 247: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW037p1 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Doratomyces stemonitis (AFTOL-ID 1380) 100 % 96 % (566/589) 0 DQ836907
Scopulariopsis brevicaulis (SC1101-19) 100 % 96 % (565/589) 1 KC311514
Scopulariopsis brevicaulis (IFM 54315) 100 % 96 % (565/589) 1 AB363754
Scopulariopsis brevicaulis (IFM 55293) 99 % 96 % (564/589) 1 AB297478

Tabelle 248: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW037p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Wardomycopsis litoralis (CBS 119740) | 78 % 99 % (410/414) 3 AM774158
Wardomycopsis litoralis (FMR 8876) 78 % 99 % (410/414) 3 AM774158

Kernia sp. (16 WVO08) 68 % 89 % (529/600) 39 JX270505

Kernia pachypleura (38252-S1) 68 % 89 % (488/579) 11 DQ318208

391




Tabelle 249: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW037p1 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Wardomyces humicola (CBS 487.66) | 100 % 98 % (578/590) 1 --

Wardomyces inflatus (CBS 188.78) 100 % 97 % (574/590) 1 --

Microascus singularis (CBS 414.64) 100 % 97 % (571/590) 2 --

Trichurus terrophilus (CBS 448.51) 100 % 97 % (569/589) 0 --

Diskussion

Die Bestimmung der Stamme JW037p1, JW037p3, JIW037p4, IW040p2, JIW050p4 und
JWO055p4 als Wardomycopsis litoralis wurde anhand von morphologischen Strukturen
und molekularen Daten des Stammes JW037pl (ITS nrDNA Sequenz) ermittelt und
durch phylogenetische Analysen (Abb. 92, 93) und den direkten morphologischen Ver-
gleich mit dem Typusstamm (CBS 119740) besttigt.

Die untersuchten morphologischen Strukturen der Isolate aus Panama entsprachen der
Beschreibung von W. litoralis in Silvera-Simoén et al. (2008) in Bezug auf Form und
Pigmentierung, wihrend die gemessenen Groflen kleiner als die in der Literatur angege-
benen Werte waren (Silvera-Simoén et al. 2008: Konidiophore: bis 20 um; konidiogene
Zellen: 5,5-7,5 % 3,5-5 pm; Konidien: 5-7 x 3-4,5 um). Entgegen den Angaben in Silve-
ra-Simon et al. (2008) konnte beim Typusstamm ebenso wie bei den Isolaten von W.
litoralis aus Panama Wachstum bei 40 °C (ca. Imm auf OA in 10 d) beobachtet werden
(Silvera-Simon et al. 2008). Der Vergleich der Sequenzabfolge der ITS und LSU nrD-
NA des Isolates JW037pl mit Sequenzen aus GenBank und weiteren Datenbanken
(MycoBank) zeigte die groBte Ubereinstimmung mit der ITS nrDNA Sequenz von
Wardomycopsis litoralis Stamm CBS 119740/FMR 8876 (Tab. 246, 248). Die LSU
nrDNA Sequenz ermdglichte keine direkte Unterstiitzung der morphologischen Be-
stimmung, da fiir W. litoralis keine Sequenzdaten der LSU nrDNA in GenBank oder
anderen Sequenz-Datenbanken vorhanden waren (Stand 2014, Tab. 247, 249). In phylo-
genetischen Analysen basierend auf ITS und LSU nrDNA Sequenzabschnitten wurden
die ntDNA Sequenzen der Isolate JWO037p1, JWO037p3, JW050p4 und JW055p4 mit
Sequenzen von Arten der Gattung Wardomycopsis und mit verifizierten Sequenzen der
Art Wardomycopsis litoralis in einem gemeinsamen, gut unterstiitzten Clade gruppiert
(Abb. 92, 93). Die Ergebnisse der phylogenetischen Analysen bestétigten somit eben-
falls die morphologische Klassifizierung der Isolate aus Panama als Wardomycopsis
litoralis.
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Wardomycopsis litoralis ist bisher nicht als pathogener Organismus dokumentiert wor-
den (Stand 2014). Die Isolationen in Panama aus Nagelmaterial (JW040P, JWO050P,
JWO055P) und Hautproben (JWO037P) stellt die erste Isolation von W. litoralis aus klini-
schem Probenmaterial dar und ist ebenfalls der erste Nachweis dieses Pilzes auflerhalb
von Spanien.

Aus dem Material der Probe JW037P wurde neben W. litoralis ein weiterer Pilz isoliert,
der allerdings taxonomisch nicht bestimmt werden konnte. In dem Probenmaterial der
Lasion JW040P konnte ebenfalls der Dermatophyt Trichophyton rubrum nachgewiesen
werden, wiahrend aus den gesammelten Nagelspdnen der Probe JWO050P neben W. lito-
ralis (JW050p4), zwei Stimme der Gattung Fusarium (JWO050p1, JW050p2) und ein
Isolat der Gattung Scolecobasidium (JW050p3) kultiviert werden konnten. Aus dem
Material der Probe JWO55P wurden ebenfalls drei weitere Stimme unterschiedlicher
Hyphomyeceten isoliert, ein Stamm der Art Curvularia lunata (JW055p2) und zwei ste-
rile Pilzstimme (JWO055p1, JIW055p3).

Die Féhigkeit Keratin als Substrat nutzen zu kdnnen sowie die wiederholte Isolation von
W. litoralis im Rahmen dieser Arbeit von unterschiedlichen und voneinander unabhén-
gig aufgetretenen Lésionen zeigt eine gewisse Relevanz von W. litoralis als Besiedler
bereits bestehender klinischer Haut- bzw. Nagelverdnderungen. Fiir eine abschlieBende
Bewertung der Krankheitsfille und der Pathogenitét von W. litoralis wiren eine wieder-
holte Untersuchung der entsprechenden Lisionen und weitergehende Versuche empfeh-

lenswert (Gupta et al. 2001; Summerbell et al. 2005).
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Abbildung 104: Kulturen von Wardomycopsis litoralis (JW037p1) auf verschiedenen Nihrmedien.
A: Kimmig-Agar (14 d). B: SGA (7 d). C: SGA (14 d). D: MYP (14 d). E: OA (10 d). F: OA (21 d).
Ein Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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Abbildung 105: Mikromorphologische Strukturen von Wardomycopsis litoralis (JW037p1). A-D:
Einzelne konidiogene Zellen und verzweigte Konidiophore. E: Konidien mit hyalinem Keimschlitz

in Ketten. F: Hefezellen (Kimmig-Agar). B, C, D, F: Gefirbt mit 1 % Phloxin Lésung. Maf}stab =
10 pm.
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Abbildung 106: REM-Aufnahmen morphologischer Strukturen von Wardomycopsis litoralis
(JW037p1). A: Konidiophor mit annellidischen Zellen, Mafistab = 5 pm. B: Konidien in Ketten,

Mafistab = 6 pm. C: Konidien, Mafistab = 3 pm. D: Konidie mit Keimschlitz, Mafistab =2 pm.

Abbildung 107: Keratin-haltige Materialien inkubiert mit Wardomycopsis litoralis (JW037p1). A:
Wachstum auf menschlichem Haar. B: Wachstum auf Kuhhorn. C, D: Mikrosektionen inokulierten

396



Kuhhorns mit einer Stirke von 10 pm (C: Mafistab = 50 pm, Phasenkontrast; D: Mafistab =20 pm,

gefirbt mit Baumwollblau).

Abbildung 108: Wardomycopsis litoralis (JW037p1). A: Konidiogene Zellen und Konidiophore. B:
Konidien mit Keimschlitz. C: Chlamydosporen-artige Zellen. D: Hefezellen (Kimmig-Agar). Maf}-
stab =10 pm.
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Sordariales Chadef. ex D. Hawksw. & O.E. Erikss.

The names of accepted orders of Ascomycetes. Syst. Ascomycetum 5 (1986): 175-184.

Es wurden insgesamt sechs Stimme aus vier Proben isoliert, die innerhalb der Sordaria-
les den Familien Cephalothecaceae Hohn. und Chaetomiaceae G. Winter, Rabenh. und
den Gattungen Chalara (Corda) Rabenh. s.l. und Chaetomium Kunze zugeordnet wur-

den (Tab. 10).

Chalara (Corda) Rabenh.
Deutschlands Kryptogamenflora 1 (1844): 38.

Typus: Chalara fusidioides (Corda) Rabenh.
Teleomorph: Chalara ist eine polyphyletische Gattung und es wurden insgesamt 16 verschiedene Arten in
fiinf verschiedenen Ascomyceten Ordnungen mit einem anamorphen Chalara-Stadium beschrieben

(Réblova 1999; Seifert et al. 2011). Fiir detaillierte Angaben siche Seifert et al. (2011).

Basionym

Torula subgen. Chalara Corda, Icon. fung. (Prague) 2 (1838): 9.

Synonyme

Chaetochalara B. Sutton & Piroz., Trans. Br. mycol. Soc. 48 (1965): 350.

Cylindrocephalum Bonord., Handb. Allgem. Mykol. (Stuttgart) (1851).

Excioconidium Plunkett, Bulletin of the Bernice P. Bishop Museum, Honolulu, Hawaii 19 (1925): 156.
Excioconis Clem. & Shear, Gen. fung., 2. Ed. (Minneapolis) (1931): 215, 397.

Hughesiella Bat. & A.F. Vital, Anais Soc. Biol. Pernambuco 14 (1956): 141.

Stilbochalara Ferd. & Winge, Bot. Tidsskr. 30 (1910): 220.

Stilbochalara Ferd. & Winge, Botanisk Tidsskrift 30 (1910): 220.

Torula subgen. Chalara Corda, Icon. fung. (Prague) 2 (1838): 9.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Leotiomycetes

Unterklasse: Incertae sedis

Ordnung: Helotiales

Familie: Incertae sedis

(Systematik nach Cai et al. 2009, Domsch et al. 2007, Synonyme nach IndexFungorum und MycoBank:
Stand 2014).
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Die Gattung Chalara wurde von Rabenhorst (1844) basierend auf der neu kombinierten
Art Chalara fusidioides als Typus aufgestellt und von Nag Raj und Kendrick (1975)
anhand morphologischer Merkmale monographisch bearbeitet und revidiert (Nag Raj
und Kendrick 1975). Alle weiteren seit 1975 bis 2002 beschriebenen Chalara-Arten
wurden durch McKenzie et al. (2002) evaluiert und taxonomisch bearbeitet (McKenzie
et al. 2002). Weitere Revisionen der Gattung und einzelner assoziierter Gattungsgrup-
pen basierend auf molekularen Daten wurden durch Paulin und Harrington (2000), Pau-
lin-Mahady et al. (2002), Cai et al. (2009) und Réblova et al. (2011) durchgefiihrt (Cai
et al. 2009; Paulin und Harrington 2000; Paulin-Mahady et al. 2002; Réblova et al.
2011b). Aktuell beinhaltet die Gattung Chalara etwa 100 akzeptierte Arten (Seifert et
al. 2011) und 140 (MycoBank: Stand 2014) bzw. 144 (IndexFungorum: Stand 2014)

assoziierte Namen.

Koloniemorphologie
Bildung von wollig filzigen, haarigen bis samtigen, anliegenden oder erhabenen, mode-
rat bis langsam wachsenden, wei3en, braunen oder braunschwarzen bis schwarze Kolo-

nien (McKenzie et al. 2002; Nag Raj und Kendrick 1975).

Mikromorphologie

Arten der Gattung Chalara sind charakterisiert durch typische, meist pigmentierte Phia-
liden mit einer langgezogenen, zylindrischen und tiefen Collarette und einer verdickten
Basis und hyalinen bis subhyalinen oder pigmentierten, zylindrischen, ein- bis zweizel-
ligen oder mehrzelligen Konidien, die in basipetalen Ketten gebildet werden (Cai et al.

2009; Nag Raj und Kendrick 1975; Seifert et al. 2011).

Pathogenitit und Okologie

BSL-1; Arten der Gattung Chalara sind als pflanzenpathogene Organismen verschiede-
ner Gattungen und Familien, sowie als saprotrophe Organismen auf verrottendem
Pflanzenmaterial dokumentiert worden (Nag Raj und Kendrick 1975; Seifert et al.
2011). Haufig aus Erdproben, von verrottenden Pflanzenteilen, aus Laubstreu, Nemato-
denzysten oder Holz isolierte, saprotrophe und cellulolytische Organismen, mit einer

weltweiten Verbreitung (Koukol 2011; Nag Raj und Kendrick 1975; Seifert et al. 2011).
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Isolate

Es wurde ein Stamm (JW074p5) isoliert, der basierend auf morphologischen Merkma-
len der Gattung Chalara s.1. zugeordnet wurde (Tab. 10). Ein weiteres Isolat (JWO076p5)
entspricht zwar nicht der klassischen morphologischen Beschreibung der Gattung Cha-
lara, bildete aber neben eher Phialophora-typischen Phialiden ebenfalls vereinzelt ko-
nidiogene Zellen mit einer langgezogenen, zylindrischen und tiefen Collarette und einer
verdickten Basis, wie sie typisch fiir die Gattung Chalara sind (Nag Raj und Kendrick
1975). Das Isolat JIW076p5 zeigte zudem in phylogenetischen Analysen eine genetische
Assoziation mit dem Stamm JWO074p5 und der Art Cryptendoxyla hypophloia (Abb.
109, 110). Die Isolate wurden basierend auf morphologischen Merkmalen unter Ver-
wendung der taxonomischen Schliissel in McKenzie et al. (2002), Nag Raj und Kend-
rick (1975), sowie weiterer Angaben in der Literatur (Koukol 2011; Réblova et al.
2011b; Seifert et al. 2011) und nrtDNA Sequenzdaten klassifiziert.

Phylogenetische Analysen der Isolate JW074pS und JW076p5

Es wurden phylogenetische Analysen zur Unterstiitzung der taxonomischen Klassifizie-
rung der Isolate JW074p5 und JWO076p5, basierend auf ITS und LSU nrDNA Sequenz-
abschnitten der Staimme JW074p5 und JWO076p5, sowie weiterer Sequenzen verschie-
dener Arten genetisch assoziierter Gattungen wie Cryptendoxyla, Cephalotheca,
Lecythophora und Phialemonium unter Verwendung von Sequenzen von Arten der Hy-
pocreales und Microascales als Aullengruppe durchgefiihrt (Tab. 280). In den phyloge-
netischen Analysen erfolgte eine Gliederung des Stammbaumes entsprechend der ver-
wendeten Ordnungen in drei Hauptgruppen (Abb. 109). Die Gruppe der Sordariales
setzt sich aus zwei weiteren Gruppen zusammen, die den Familien Cephalothecaceae
und Coniochaetaceae zugeordnet werden konnten (Abb. 109, 110). Die Gruppe der
Coniochaetaceae beinhaltet nur die im Rahmen dieser Untersuchung verwendeten Se-
quenzen der Isolate der Gattung Lecythophora, wihrend die Gruppe der Cephalothe-
caceae in zwei weitere Gruppen untergliedert wurde (Abb. 109, 110). Eine Gruppe wur-
de aus den Isolaten der Gattungen Cephalotheca und Phialemonium und die zweite
Gruppe aus den Sequenzen der Gattung Cryptendoxyla, sowie den Sequenzabschnitten
der Isolate JW074p5, JW076p5 und des als Scopulariopsis murina klassifizierten Isola-
tes HDN 13-409 gebildet (Abb. 109). Innerhalb dieser Gruppe wurde die Gattung Cryp-

tendoxyla als eine eigene genetische Linie dargestellt, wihrend die Sequenzen der Isola-
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te JW074p5, IW076p5 und des als Scopulariopsis murina klassifizierten Stammes HDN
13-409 in einem gemeinsamen Clade gruppiert wurden. Innerhalb dieser Gruppe wurde
aus den DNA-Abschnitten der Stimme JWO074p5 und JWO076p5 ein eigenes Clade ge-
bildet (Abb. 109).

100 [ Cephalotheca sulfurea CBS 135.34
62 L Phialemonium inflatum H34

Phialemonium atrogrisesum CBS 604.67
Phialemonium obovatum CBS 279.76
93 98| Cephalotheca faveolata IFM 53377

Cryptendoxyla hypophioia CCF 4522 | Sordariales,
Cephalothecaceae

93 100

99 || JWO76p5

741 JW074p5
Lecythophora hoffmannii CBS 245.38 Sordariales,

100 L— | ecythophora lignicola CBS 267.33 Coniochaetaceae

Scedosporium apiospermum CBS 117407

99| [ Microascus cirrosus ATCC MYA-4885 Microascales

9al— Microascus manginii DAO 225614
Acremonium hennebertii CBS 768.69
Leucosphaerina arxii CBS 737.84

L~Scopulariopsis murina® HDN13-409

100 Hypocreales

99 _lj Acremonium borodinense CBS 101148
57 Acremonium blochii CBS 993.69

0.05

Abbildung 109: Phylogenetischer Stammbaum der Isolate JW074p5, JW076p5 und genetisch asso-
ziierter Arten und Isolate basierend auf ITS nrDNA Sequenzdaten unter Verwendung von Sequen-
zen von Stimmen verschiedener Arten der Hypocreales und Microascales als Auflengruppe (Tab.
280). Die phylogenetische Analyse wurde mit der Maximum Likelihood Methode, basierend auf
dem Tamura 3-Parameter Model in MEGAG6 durchgefiihrt (Tamura 1992; Tamura et al. 2013). Der
initiale Stammbaum fiir die heuristische Analyse wurde unter Anwendung der Neighbor-Joining
Methode, basierend auf einer Matrix paarweiser Distanzen unter Verwendung des Maximum
Composite Likelihood Ansatzes ermittelt. Der finale Datensatz bestand aus 18 Nukleotid-
Sequenzen mit insgesamt 358 informativen Positionen. Eine diskrete Gamma-Verteilung (+G, Pa-
rameter = 1.380) wurde fiir die Modellierung evolutioniirer Raten zwischen unterschiedlichen Posi-
tionen verwendet, wobei die Moglichkeit evolutionir invariabler Basen-Positionen mit in die Be-
rechnungen aufgenommen wurde (+I, 47,0555 %). Der Stammbaum mit der hochsten log
Likelihood (-2041,5300) wurde dargestellt und die Prozentzahl iibereinstimmender Cluster, inner-
halb der im Rahmen der heuristischen Analyse erzeugten Bidume, wurde an den entsprechenden
Knoten mitangegeben. Der Stammbaum wurde im Mafistab entsprechend der Substitutionen pro
Position dargestellt, wobei die Astliingen der Anzahl der Substitutionen pro Position entsprechen.

(Tamura 1992; Tamura et al. 2013).
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Die Gliederung des Stammbaums basierend auf LSU nrDNA Sequenzdaten (Abb. 110)
entspricht im Wesentlichen der Topologie des ITS ntDNA Stammbaums und unter-
scheidet sich nur durch eine leicht andere Gruppierung der Gattung Cryptendoxyla
(Abb. 109, 110). Die phylogenetischen Analysen zeigten somit die molekulare Ver-
wandtschaft der Isolate JW074p5 und JW076p5 mit der Familie Cephalothecaceae und
der Gattung Cryptendoxyla, ebenso wie die Assoziierung der ITS ntDNA Sequenz des
als Scopulariopsis murina klassifizierten Stammes HDN13-409 mit der Gattung Cryp-
tendoxyla, den Stimmen JWO074p5 und JW076p5 und die Zugehorigkeit der entspre-
chenden Isolate zu den Sordariales (Abb. 109, 110).

. Cephalotheca faveolata IFM 53377
81 L Phialemonium obovatum CBS 400.83
% Phialemonium atrogrisesum CBS 252 .68
45 Cephalotheca sulfurea CBS 135.34 Spidanales,
l_ _ Cephalothecaceae
98 Cryptendoxyla hypophloia CBS 508.70
JW074p5
— 81 | JWOT76p5
Lecythophora hoffmannii CBS 245.38 Sordariales,
495|7— Lecythophora lignicola CBS 267.33 Coniochaetaceae
a1 Microascus cirrosus CBS 217.31
99 { Scopulariopsis candida CBS 506.66 Microascales
Scedosporium minutisporum CBS 116911
92 ———— Acremonium hennebertii CBS 768.69
5% Leucosphaej.'fna arxii(?.BS 737.84 Hypocreales
-‘iﬁ“ [Acremomum blochii CBS 993.69
40 Acremonium borodinense CBS 101148

0.02

Abbildung 110: Phylogenetischer Stammbaum basierend auf LSU nrDNA Sequenzdaten der Isola-
te JW074p5, JWO076pS und genetisch assoziierter Arten und Isolate unter Verwendung von Se-
quenzen von Stimmen verschiedener Arten der Hypocreales und Microascales als Auflengruppe
(Tab. 280). Die phylogenetische Analyse wurde mit der Maximum Likelihood Methode, basierend
auf dem Kimura 2-Parameter Model in MEGAG6 durchgefiihrt (Kimura 1980; Tamura et al. 2013).
Der initiale Stammbaum fiir die heuristische Analyse wurde unter Anwendung der Neighbor-
Joining Methode, basierend auf einer Matrix paarweiser Distanzen unter Verwendung des Maxi-
mum Composite Likelihood Ansatzes ermittelt. Der Datensatz bestand aus 16 Nukleotid-Sequenzen
mit insgesamt 450 informativen Positionen. Eine diskrete Gamma-Verteilung (+G, Parameter =
0,2054) wurde fiir die Modellierung evolutionirer Raten zwischen unterschiedlichen Positionen
verwendet, wobei die Moglichkeit evolutioniir invariabler Basen-Positionen mit in die Berechnun-
gen aufgenommen wurde (+I, 0 %). Der Stammbaum mit der héchsten log Likelihood (-2041,5300)
wurde dargestellt und die Prozentzahl iibereinstimmender Cluster, der im Rahmen der heuristi-

schen Analyse erzeugten BAume, wurde an den entsprechenden Knoten mitangegeben. Der
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Stammbaum wurde im Mafistab entsprechend der Substitutionen pro Position dargestellt, wobei
die Astliingen der Anzahl der Substitutionen pro Position entsprechen. (Kimura 1980; Tamura et

al. 2013)

aff. Chalara sp. JW074p5) Abb. 111-114

Teleomorph-Stadium: unbekannt.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Sordariomycetes

Unterklasse: Sordariomycetidae

Ordnung: Sordariales

Familie: Cephalothecaceae

Gattung: aff. Chalara

(Systematik basierend auf eigenen molekularen und phylogenetischen Daten, nach IndexFungorum und

MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie

Kimmig: emerses und submerses, moderates Koloniewachstum von 30-35 mm nach 10
d bei 25 °C; junge Kolonien blaugrau bis brdunlich anthrazit, mit einer wollig filzigen
Kolonietextur und einer heller pigmentierten submersen Randzone; éltere Kolonien
graubraun bis schwarz, mit filzig wolliger Kolonieoberfliche; Kolonieriickseite dunkel

olivgrau bis olivschwarz mit einer gelblich olivgriinen Randzone.

SGA: emerses und submerses, langsames bis moderates Koloniewachstum von 25-30
mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien hell olivgrau mit schmutzig weier bis hell
brauner Randzone, flach, wollig filzig, mit einem oliv grauem, filzigem Zentrum; dltere
Kolonien hell olivbraungrau, mit einer pudrig filzigen Oberflache und einer olivbrau-

nen, anliegenden Randzone; Kolonieriickseite dunkel braun bis olivbraunschwarz.

OA: emerses und submerses, langsames Koloniewachstum von etwa 15 mm nach 10 d
bei 25 °C; Kolonien graubraun bis dunkel grau, filzig wollig, mit einem gelblich braun-
lichen, submersen Rand; dltere Kolonien schwarz mit dunkel grauem Luftmyzel und

einer pudrig wolligfilzigen Kolonietextur; Kolonieriickseite graubraun bis schwarz.
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MYP: langsam bis moderat wachsende Kolonien, mit einem Durchmesser von etwa 20
mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien hell braunlich oliv, mit einem hell grauem
filzig haarigem Zentrum und einer submersen, heller gefirbten Randzone; dltere Kolo-
nien schwarzbraun bis schwarzgrau, filzigwollig, mit einer submersen, hell graubraunen
Randzone und einem hell grauem filzigem Zentrum; Kolonieriickseite olivbraun-

schwarz.

Mikromorphologie

Hyphen subhyalin bis hell braun, éltere Hyphen dunkel braun, septiert, 1-3 um breit;
Konidiogene Zellen liberwiegend einzeln an undifferenzierten Hyphen oder kurzen,
basal einfach verzweigten Konidiophoren, mit phialidischer Konidiogenese; Konidio-
phore hell braun bis dunkel braun, 2-3 pm breit und bis 20 um lang; Phialiden subzy-
lindrisch oder leicht flaschenformig, vereinzelt leicht bauchig, hell braun bis braun, (15)
16-26,5 (35) x 2-2,5 um, auf 1,5 pm an der Spitze verjiingt, mit einer deutlichen gera-
den bis leicht trichter-féormigen Collarette; Konidien in Ketten, subhyalin bis hell braun,
in Masse hell braun, zylindrisch bis schwach keulen- oder fassformig, glatt, (3) 4-6 (7)
X 1-2 um; Chlamydosporen vorhanden, braun bis dunkel braun, glatt, mit deutlich ver-
dickten Zellwéinden, einzeln oder in Ketten interkalar durch die Transformierung von
Hyphenzellen gebildet, von variabler Grofe, 5-20 x 5-15 um. Die Bildung von Ascoma-
ta konnte auf keinem der verwendeten Medien, auch nicht nach Inkubationszeiten von

mehr als einem Jahr, beobachtet werden.

Pathogenitit und Okologie

BSL-1; Arten der Gattung Chalara sind als pflanzenpathogene Pilze verschiedener Gat-
tungen und Familien und als saprotrophe Organismen auf verrottendem Pflanzenmateri-
al dokumentiert worden (Nag Raj und Kendrick 1975; Seifert et al. 2011). Cryp-
tendoxyla hypophloia, eine verwandte Art mit einem Chalara-Stadium, wurde als
Verursacher von Nagelmykosen an einem sonst gesundem Menschen beschrieben (Lys-
kova et al. 2014). Arten der Gattung wurden hdufig aus Erdproben, von verrottenden
Pflanzenteilen oder Holz isoliert und sind saprotrophe sowie cellulolytische Organismen
mit einer weltweiten Verbreitung (Koukol 2011; Nag Raj und Kendrick 1975; Seifert et
al. 2011).
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Untersuchtes Material

JW074P: Haut- und Nagelproben von einer sonst gesunden, weiblichen Person (40 Jah-
re) mit einer Tinea pedis des rechten FuBBes und einer Onychomykose des rechten, gro-
Ben Zehennagels; gesammelt am 28.01.2011 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama. Der
Pilz wurde am 31.03.2011 aus Nagelmaterial auf Nahrmedium mit Cycloheximid iso-

liert und als JW074p5 subkultiviert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der ITS und LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW074p5 (ITS: 606 bp,
LSU: 592 bp) mit Sequenzen aus dffentlichen Datenbanken zeigte die groBte Uberein-
stimmung mit Sequenzen von Stimmen unterschiedlicher Arten innerhalb der Sordaria-
les, wie Cryptendoxyla hypophloia Malloch & Cain, Cephalotheca foveolata Yaguchi,
Nishim. & Udagawa und Cephalotheca sulfurea Fuckel und mit unterschiedlichen als

Scopulariopsis murina Samson & Klopotek klassifizierten Isolaten (Tab. 250-253).

Tabelle 250: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW074p5 (GenBank).

Art (Stamm) Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Scopulariopsis murina (HDN13-409) 87 % 89 % (479/537) 24 KF986441
Cryptendoxyla hypophloia (CCF 3877) | 93 % 85 % (483/570) 20 HG518412
Cryptendoxyla hypophloia (CCF 4522) | 93 % 85 % (483/570) 20 HG518411
Cephalotheca foveolata (IFM 53377) 100 % 84 % (509/607) 33 AB278171

Tabelle 251: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW074p5 (GenBank).

Art (Stamm) Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Cryptendoxyla hypophloia (WM 10.89) 99 % 98 % (580/589) 0 HQO014708
Cryptendoxyla hypophloia (CCF 4522) 99 % 97 % (574/594) 6 HGS518411
Cryptendoxyla hypophloia (CBS 138.78) 99 % 97 % (573/593) 6 AB191031
Cephalotheca sulfurea (AH1001 3A) 99 % 95 % (559/590) 2 KC311468

Tabelle 252: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW074pS (MycoBank).

Art (Stamm) Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank

Nummer

Cryptendoxyla hypophloia (CBS 661.93) 96,4 % 82,6 % (484/586) 14 --

Scopulariopsis murina (LF064) 85,6 % 75,7 % (400/467) 22 FR8&22770
Cryptendoxyla hypophloia (CBS 508.70) 79,3 % 85,2 % (410/481) 8 --
Cephalotheca foveolata (IFM 53377) 100 % 84 % (509/607) 33 EU821474
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Tabelle 253: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW074pS (MycoBank).

Art (Stamm) Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank

Nummer
Cryptendoxyla hypophloia (CBS 796.84) 99,5 % 95,5 % (569/593) 4 --
Cryptendoxyla hypophloia (CBS 661.93) 99,3 % 95,9 % (568/592) 4 --
Cryptendoxyla hypophloia (CBS 138.78) 99,3 % 95,9 % (568/592) 4 --
Cryptendoxyla hypophloia (CBS 509.70) 99,3 % 95,8 % (568/593) 4 --
Diskussion

Die Klassifizierung des Isolates JW074p5 als aff. Chalara sp. basiert auf morphologi-
schen und molekularen Daten. So bildete der Stamm JW074p5 tiberwiegend an undiffe-
renzierten Hyphen oder einfachen vereinzelt basal verzweigten Konidientragern fiir die
Gattung Chalara typische, einzelne, schwach basal geschwollene, pigmentierte Phiali-
den mit einem lénglichen, sich verjiingendem Hals und einer deutlichen, tiefen und ge-
raden bis leicht trichter-formigen Collarette (Ellis 1971; Nag Raj und Kendrick 1975;
Seifert et al. 2011). Das Isolat JW074p5 entsprach keiner der in Nag Raj und Kendrick
(1976) und McKenzie (2002) beschriebenen Arten und die auch nach dem Jahr 2002
neu beschriebenen Arten mit einem Chalara-Stadium unterscheiden sich in wesentli-
chen morphologischen Merkmalen, wie Pigmentierung, Bildung von Chlamydosporen,
eines Synanamorph-Stadiums oder der Bildung von Ascomata von dem Isolat JW074p5
(Koukol 2011; McKenzie et al. 2002; Réblova et al. 2011b; van Wyk et al. 2011).

Der Vergleich der ITS und LSU ntDNA Sequenz des Isolates mit Sequenzen aus 6ffent-
lichen Datenbanken zeigte die groBte Ubereinstimmung mit Sequenzen von Stimmen
der Arten Cryptendoxyla hypophloia, Scopulariopsis murina, Cephalotheca foveolata
und Cephalotheca sulfurea (Tab. 250-253), wobei die maximale Ubereinstimmung der
untersuchten ntDNA Sequenzen von 82 - 89 Prozent (ITS) und 95 - 98 Prozent (LSU)
nicht ausreichend war, um eine eindeutige taxonomische Klassifizierung des Isolates zu
ermdglichen, allerdings konnte in Kombination mit dem Vergleich morphologischer
Strukturen eine Zuordnung des Isolates in bestehende taxonomische Gruppen durchge-
fiihrt werden. So unterscheiden sich Arten der Gattung Scopulariopsis durch annellidi-
sche Konidiogenese und die Bildung von penicillaten Konidiophoren von dem Isolat
JWO074p5 und zudem zeigten die entsprechenden Sequenzen KF986441 und FR822770
der als S. murina klassifizierten Isolate eine groBere Ubereinstimmung mit Sequenzen

von unterschiedlichen Vertretern der Sordariales, wihrend es sich bei der Gattung Sco-
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pulariopsis um ein Mitglied der Microascales handelt, was eine falsche Identifizierung
der entsprechenden Isolate nahelegt. Die Art Cephalotheca foveolata und die Gattung
Cephalotheca im allgemeinen unterscheiden sich durch die Bildung von Ascomata und
eines Phialemonium-artigen Anamorph Stadiums von dem Isolat JW074p5. Cryp-
tendoxyla hypophloia bildet zwar ein Chalara-Stadium, allerdings sind hier die mikro-
morphologischen Strukturen nicht pigmentiert und die Art unterscheidet sich zusétzlich
von dem Isolat JW074p5 durch die Bildung von Ascomata (Chesters 1935; Malloch und
Cain 1970; Morton und Smith 1963; Yaguchi et al. 2006). In phylogenetischen Analy-
sen basierend auf ITS und LSU nrDNA-Sequenzdaten wurde der Stamm JW074p5 ge-
meinsam mit einem weiteren Isolat (JW076p5) aus Panama in ein eigenes, mit der Art
Cryptendoxyla hypophloia assoziiertes und gut unterstiitztes Clade innerhalb der Cepha-
lothecaceae eingruppiert (Abb. 109, 110) was die Annahme unterstiitzt, dass es sich bei
dem Stamm JW074p5 moglicherweise um ein Isolat einer bisher nicht wissenschaftlich
beschriebenen Art handeln konnte. Fiir eine abschlieBende taxonomische Beurteilung
des Isolates sollte aber der direkte Vergleich morphologischer Strukturen lebender Iso-
late der molekular assoziierten Gattungen Cryptendoxyla, Lecythophora, Phialemonium
und mit den als Scopulariopsis murina klassifizierten Isolaten, sowie die Untersuchung
weiterer DNA-Regionen, durchgefiihrt werden. Da dies im Rahmen der vorliegenden
Arbeit nicht moglich war, wurde der Stamm JWO074p5 vorldufig als aff. Chalara sp.
bezeichnet.

Aus dem Probenmaterial der Lasion JW074P wurden neben aff. Chalara sp. JWO074p5)
mehrere weitere Pilzarten isoliert. So konnten zusétzlich zwei Stimme der Art Tricho-
phyton rubrum (JW074p4, JW074p7), zwei nicht subkultivierte Stimme der Gattung
Curvularia JW074p2, JIW074p3), ein Stamm der Art Aspergillus versicolor (JW074p6)
und ein Isolat der Art Scopulariopsis croci (JW074pl) kultiviert werden. Bei der Lésio-
nen JWO074P handelt es sich somit um das Ergebnis einer Infektion des Nagels und der
Haut mit dem anthropophilen Dermatophyten 7. rubrum. Inwieweit andere der isolier-
ten Organismen eventuell als Besiedler der Lésion oder als Kontamination des Proben-
materials zu betrachten sind, miisste im Rahmen einer weiteren Probennahme unter-

sucht werden (Gupta et al. 2001; Summerbell et al. 2005).
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Abbildung 111: Kulturen von aff. Chalara sp. (JW074pS) auf verschiedenen Nihrmedien. A: Kim-
mig-Agar (14 d). B: SGA (7 d). C: SGA (14 d). D: MYP (14 d). E: OA (10 d). F OA (21 d).

408



Abbildung 112: Mikromorphologische Strukturen von aff. Chalara sp. (JW074pS). A-D: Phialiden

und einfache Konidiophore mit Konidien in Ketten. E: Freie Konidien. F: Chlamydosporen. Maf-

stab =20 pm.
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Abbildung 113: REM-Aufnahmen mikromorphologischer Strukturen von aff. Chalara sp.

(JW074pS). A: Einfach verzweigter Konidiophor. B: Einzelne Phialide mit deutlicher apikaler
Offnung und Collarette. C: Freie Konidien. D: Aufsicht auf Phialidenéffnung mit jungen, endogen
gebildeten Konidien. A, C: Mafistab =10 pm. B, D: Maf3stab =5 pm.
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Abbildung 114: aff. Chalara sp. (JW074pS). A: Einzelne Phialiden und basal, einfach verzweigter
Konidiophor mit Konidien in Ketten. B: Einzelne Konidien. Mafistab = 10 pm.
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indet. Stamm JW076p5S Abb. 115-118

Teleomorph-Stadium: unbekannt.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Sordariomycetes

Unterklasse: Sordariomycetidae

Ordnung: Sordariales

Familie: Cephalothecaceae

Gattung: --

(Systematik basierend auf eigenen molekularen und phylogenetischen Daten, IndexFungorum und

MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie

Kimmig: flache, emers und submers, moderat bis rasch wachsende Kolonien mit einem
Durchmesser von ca. 35-45 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien schwarzolivbraun mit
braunoliv bis hell graubraunem, wollig filzigem Luftmyzel und einer submersen Rand-
zone; idltere Kolonien durch die Bildung von Konidien pudrig filzig bis wollig filzig,

schwarzolivbraun bis hell graubraun; Kolonieriickseite schwarzbraun bis schwarz.

SGA: flache bis erhabene, emers und submers, moderat wachsende Kolonien mit einem
Durchmesser von ca. 20-25 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien hell braunoliv, mit einer
gelblich braunen, submersen Randzone, flach, wollig filzig, mit einem schmutzig wei-
Ben, erhabenem und filzig wolligem Zentrum; dltere Kolonien schwarzolivbraun, kahl
und mit einem pudrig filzig haarigem Zentrum und einer olivgrauen, submersen Rand-

zone; Kolonieriickseite dunkel olivbraun bis schwarzbraun.

OA: flache, emers und submerse, moderat bis rasch wachsende Kolonien mit einem
Durchmesser von ca. 30-45 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien hell grau bis hell oliv-
anthrazit, filzig wollig, mit einem oliv brdunlichen, submersen Rand; éltere Kolonien
schwarzbraun mit dunkel graubraunem Luftmyzel und einer pudrig filzigen Kolonie-

oberflache; Kolonieriickseite olivbraun bis schwarz.

MYP: flache bis leicht erhabene, moderat bis rasch wachsende Kolonien mit einem
Durchmesser von 40 bis 45 mm nach 10 d bei 25 °C; junge Kolonien hell braunlich

grau, strahnig filzig, mit einem hell braungrauem filzig wolligem Zentrum und einer
412



anliegenden Randzone; éltere Kolonien schwarzgrau, pudrig filzigwollig, mit einer an-
liegenden bis submersen, hell grauolivbraunen Randzone und einem hell grauen filzi-

gem Zentrum; Kolonieriickseite olivschwarz bis braunolivschwarz.

Mikromorphologie

Hyphen braun bis dunkel braun, septiert, 2 bis 3,5 pm breit; Konidiogene Zellen in pe-
nicillater Anordnung, an kurzen, unverzweigten oder mehrfach verzweigten Konidio-
phoren, mit phialidischer Konidiogenese; Konidiophore braun bis dunkel braun, 2-3 pm
breit und (14) 20-35 (45) um lang; Phialiden ampullenférmig bis zylindrisch, oder bau-
chig verdickt, hell braun bis braun, (5) 6-10 (15) x (2) 2,5-3,5 (4) um, auf etwa 1,5-2
um an der Spitze verjiingt, mit einer geraden bis leicht trichter-formigen oder breit
trichter-formigen Collarette; Konidien in langen Ketten, hell braun bis braun, in Masse
dunkel braun bis schwarzbraun, zylindrisch bis oval-fassformig, glatt, 2,5-3,5 (4) x 1,5-
2,5 (3) pm.

Pathogenitiit und Okologie

BSL-1; (unbekannt). Der Stamm JWO076p5 wurde von einer Nagelmykose isoliert,
konnte aber keiner der bisher beschriebenen Arten oder Gattungen zugeordnet werden
(Stand 2014). Genetisch nahverwandte Gattungen wie Phialemonium W. Gams &
McGinnis, Cephalotheca Fuckel oder Cryptendoxyla Malloch & Cain sind saprotrophe,
haufig von verrottendem Holz oder anderen pflanzlichen Materialien isolierte Organis-
men und in der Literatur ebenfalls als primédre Verursacher bzw. opportunistische Erre-
ger und sekundére Besiedler unterschiedlicher Mykosen dokumentiert worden (de Hoog
et al. 2014; Hong et al. 2012; Lyskova et al. 2014; Perdomo et al. 2011a; Perdomo et al.
2013; Suh et al. 2006; Yaguchi et al. 2006).

Untersuchtes Material

JWO076P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (41 Jahre) mit
einer Dermatomykose und einer Onychomykose der groen Zehenndgel beider Fiil3e;
gesammelt am 28.01.2011 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama. Der Pilz wurde am
20.03.2011 einmal aus Nagelmaterial auf Ndhrmedium mit Cycloheximid isoliert und

als JWO076p5 subkultiviert.
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Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der ITS und LSU nrDNA Sequenz des Stammes JW076p5 (ITS: 573 bp,
LSU: 584 bp) mit Sequenzen aus 6ffentlichen Datenbanken zeigte die groBte Uberein-
stimmung mit Sequenzen von Isolaten der Arten Cephalotheca sulfurea Fuckel, Cryp-
tendoxyla hypophloia Malloch & Cain, Phialemonium atrogriseum (Panas.) D. Garcia,
Perdomo, Gené, Cano & Guarro, Phialemonium obovatum W. Gams & McGinnis und

mit verschiedenen als Scopulariopsis murina Samson & Klopotek klassifizierten Isola-

ten (Tab. 254-257).

Tabelle 254: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW076p5 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Scopulariopsis murina (HDN13-409) 93 % 99 % (532/536) 2 KF986441
Cryptendoxyla hypophloia (CCF 4522) 99 % 87 % (499/576) 24 HG518411
Phialemonium atrogriseum (JCM 23068) 99 % 84 % (479/571) 31 AB540569
Phialemonium obovatum (CBS 116.74) 98 % 84 % (478/572) 34 AB278186

Tabelle 255: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW076pS (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Cryptendoxyla hypophloia (WM 10.89) 99 % 99 % (583/584) 1 HQO014708
Cryptendoxyla hypophloia (CBS 508.70) 99 % 96 % (567/589) 7 AB191032
Cephalotheca sulfurea (AH1001 3A) 99 % 94 % (552/585) 3 KC311468
Phialemonium obovatum (CBS 400.83) 99 % 94 % (549/585) 3 AB278189

Tabelle 256: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW076p5 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Scopulariopsis murina (LF064) 81,8 % 99,3 % (466/469) 1 FR822770
Cryptendoxyla hypophloia (CBS 661.93) 98,9 % 82,8 % (478/577) 25 HG518412
Phialemonium obovatum (CBS 279.76) 56 % 85,7 % (275/321) 5 --
Cryptendoxyla hypophloia (CBS 509.70) 83,6 % 84,5 % (405/479) 16 --
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Tabelle 257: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW076p5 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Cryptendoxyla hypophloia (CBS 138.78) 99,8 % 96,1 % (565/588) 5 AB191031
Cryptendoxyla hypophloia (CBS 796.84) 99,8 % 96,1 % (565/588) 5 AB191035
Cryptendoxyla hypophloia (CBS 661.93) 99,8 % 96,1 % (560/589) 6 AB191034
Cryptendoxyla hypophloia (CBS 509.70) 99,8 % 95,9 % (564/588) 5 --

Tabelle 258: Molekulare Distanzen basierend auf der ITS nrDNA Sequenz der Isolate JW074p5,

JWO076p5 und weiteren Sequenzen von Arten der Gattungen Cephalotheca, Cryptendoxyla, Lecytho-

phora, Phialemonium und von einem als Scopulariopsis murina Klassifiziertem Isolat. Die Analyse

beruht auf einem finalen Datensatz von 418 informativen Positionen, alle Bereiche mit Liicken oder

fehlenden Daten wurden entfernt. Die Anzahl von Basensubstitutionen pro Position wurde mit

MEGAG6 unter Verwendung des Kimura 2-Parameter Models und einer Gamma-Verteilung von 0,3

ermittelt (Kimura 1980; Tamura et al. 2013).

Molekulare Distanzen (Substitutionen pro Position)

Art (Stamm) 1. 2. 3. 4. 5. 6. 7. 8. 9. 10.
1. JIW076p5

2. IW074p5 0,00

3. ,.Scopulariopsis murina“ (HDN13-409) 0,00 | 0,00

4. Cryptendoxyla hypophloia (CCF 4522) 0,14 | 0,14 | 0,14

5. Phialemonium obovatum (CBS 279.76) 0,18 | 0,18 | 0,17 | 0,29

6. Phialemonium inflatum (H34) 0,19 | 0,19 | 0,19 | 0,25 | 0,16

7. Cephalotheca sulfurea (CBS 135.34) 0,20 | 0,20 | 0,19 | 0,25 | 0,19 | 0,02

8. Cephalotheca foveolata (IFM 53377) 0,20 | 0,20 | 0,19 | 0,26 | 0,05 | 0,12 | 0,13

9. Phialemonium atrogriseum (CBS 604.67) 0,20 | 0,20 | 0,19 | 0,23 | 0,13 | 0,10 | 0,11 | 0,08

10. Lecythophora lignicola (CBS 267.33) 0,40 | 0,40 | 0,39 | 0,57 | 0,41 | 0,33 | 0,34 | 0,37 | 0,41

11. Lecythophora hoffimannii (CBS 245.38) 041 | 0,41 | 0,40 | 0,57 | 0,39 | 0,37 | 0,37 | 0,40 | 0,41 | 0,04
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Tabelle 259: Molekulare Distanzen basierend auf der LSU nrDNA Sequenz der Isolate JW074pS5,
JWO076p5 und weiteren Sequenzen von Arten der Gattungen Acremonium, Cephalotheca, Cryp-
tendoxyla, Lecythophora, Leucosphaerina und Phialemonium. Die Analyse beruht auf einem finalen
Datensatz von 512 informativen Positionen, alle Bereiche mit Liicken oder fehlenden Daten wurden
entfernt. Die Anzahl von Basensubstitutionen pro Position wurde mit MEGA6 unter Verwendung
des Tamura 3-Parameter Models und einer Gamma-Verteilung von 0,65 ermittelt (Tamura 1992;

Tamura et al. 2013).

Molekulare Distanzen (Substitutionen pro Position)

Art (Stamm) 1. 2. 3. 4. 5. 6. 7. 8. 9. 10. | 11. | 12.
1. IW074p5
2. JW076p5 0,01

3. Cryptendoxyla hypophloia 0,04 | 0,04
(CBS 508.70)

4. Cephalotheca sulfurea 0,07 | 0,06 | 0,06

(CBS 135.34)

5. Cephalotheca foveolata 0,07 | 0,08 | 0,08 | 0,05
(IFM 53377)

6. Phialemonium obovatum 0,07 | 0,07 | 0,07 | 0,04 | 0,02
(CBS 400.83)

7. Phialemonium atrogriseum 0,07 | 0,07 | 0,08 | 0,05 | 0,05 | 0,03
(CBS 252.68)

8. Lecythophora hoffmannii 0,10 | 0,10 | 0,11 | 0,11 | 0,14 | 0,12 | 0,11
(CBS 245.38)
9. Lecythophora lignicola 0,11 | 0,10 | 0,13 | 0,13 | 0,15 | 0,13 | 0,12 | 0,03

(CBS 267.33)

10. Acremonium borodinense 0,14 | 0,13 | 0,14 | 0,17 | 0,17 | 0,17 | 0,19 | 0,15 | 0,15
(CBS 101148)

11. Acremonium blochii 0,15 { 0,14 | 0,14 | 0,17 | 0,17 | 0,16 | 0,18 | 0,14 | 0,15 | 0,02
(CBS 993.69)

12. Leucosphaerina arxii 0,15 | 0,13 | 0,15 | 0,16 | 0,16 | 0,16 | 0,18 | 0,12 | 0,13 | 0,02 | 0,01
(CBS 737.84)

13. Acremonium hennebertii 0,18 | 0,16 | 0,17 | 0,18 | 0,18 | 0,17 | 0,20 | 0,15 | 0,17 | 0,08 | 0,05 | 0,05
(CBS 768.69)

Diskussion

Die taxonomische Klassifizierung des Isolates JW076p5 basiert auf molekularen Daten
und morphologischen Merkmalen. So bildete das Isolat olivbraunschwarze moderat
wachsende Kolonien und pigmentierte, einfache bis komplexe Konidiophore mit bau-
chigen, penicillat angeordneten, Phialophora-artigen Phialiden auf kurzen Trigerzellen

und oval-zylindrische Konidien. Das Isolat unterscheidet sich aber von den Gattungen
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Phialophora Medlar und Cadophora Lagerb. & Melin sowie weiteren morphologisch
dhnlichen Gattungen durch die Bildung von trockenen Konidien in Ketten und komple-
xer gebauten Konidiophoren (de Hoog et al. 2014; Domsch et al. 2007; Gams 2000;
Seifert et al. 2011). Die untersuchten ntDNA-Sequenzabschnitte des Stammes JWO076p5
zeigten, ebenso wie die nrDNA-Sequenzen des Isolates JW074p5 die groBte Uberein-
stimmung mit Sequenzen unterschiedlicher Arten der Cephalothecaceae, wie Cryp-
tendoxyla hypophloia, Cephalotheca foveolata, Cephalotheca sulfurea, Phialemonium
atrogriseum, Phialemonium obovatum und mit Sequenzen verschiedener als Scopulari-
opsis murina klassifizierter Isolate (Tab. 254-257). Wobei die ITS ntDNA Sequenz des
Isolates JW076p5 die groBte Ubereinstimmung (99 %) mit den Sequenzen der als Sco-
pulariopsis murina klassifizierten Isolate zeigte, wihrend die ntDNA-Sequenzen der
Arten C. hypophloia (83-87 %), P. atrogriseum (84 %) und P. obovatum (84 %) eine
deutlich geringere Ubereinstimmung der untersuchten DNA-Regionen aufwiesen (Tab.
254, 256). Allerdings zeigte der ntDNA-Sequenzabschnitt der als S. murina klassifizier-
ten Isolate HDN13-409 und LF064 bei einem Vergleich mit Sequenzen aus 6ffentlichen
Datenbanken keine Ubereinstimmung mit DNA-Sequenzen von verifizierten Stimmen
der Art S. murina oder anderen Arten und Gattungen der Microascales, sondern die As-
soziation der DNA-Sequenz mit verschiedenen Isolaten der Sordariales. In phylogeneti-
schen Analysen basierend auf ITS nrDNA Sequenzdaten erfolgte ebenfalls eine Grup-
pierung des Stammes HDN13-409 innerhalb der Sordariales, was nahe legt, dass es sich
bei den entsprechenden Isolaten nicht um Stamme der Art S. murina handelt (Abb. 109).
Der Vergleich des LSU nrDNA-Abschnittes des Isolates JW076p5 mit Sequenzen aus
offentlichen Datenbanken zeigte eine Ubereinstimmung von 96 - 99 Prozent mit Se-
quenzen von Stimmen der Art Cryptendoxyla hypophloia und eine Ubereinstimmung
von 94 Prozent mit Stimmen der Arten Cephalotheca sulfurea und Phialemonium
obovatum (Tab. 255-257) und bestdtigte so die molekulare Verwandtschaft des Isolates
JWO076p5 mit den Gattungen Cephalotheca, Cryptendoxyla und Phialemonium. Das
Isolat JWO75p6 unterscheidet sich allerdings durch die Bildung von penicillaten Ko-
nidiophoren und Konidien in langen, trockenen Ketten von den genannten Gattungen
und zusétzlich durch das Fehlen eines teleomorphen Stadiums von den Gattungen Ce-
phalotheca und Cryptendoxyla (Chesters 1935; de Hoog et al. 2014; Gams 2000; Mal-
loch und Cain 1970; Perdomo et al. 2011b; Perdomo et al. 2013).

Der direkte Vergleich alignierter Sequenzen der ITS und LSU nrDNA verschiedener

ausgewahlter Arten der Cephalothecaceae und weiterer taxonomischer Gruppen zeigte
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ebenfalls die groBte Ubereinstimmung der nrDNA-Sequenzen des Isolates JW076p5 mit
den Sequenzabschnitten des Stammes JW074p5 und den als S. murina klassifizierten
Isolaten (vertreten durch ,,Scopulariopsis murina*“ HDN13-409) (Tab. 258-259). Die
beobachteten Differenzen der ntDNA Sequenzabschnitte der Cryptendoxyla hypophloia
Staimme CBS 508.70, CCF 4522 und des Isolates JW076p5 bestitigten die molekulare
Verwandtschaft der Stimme JWO076p5 und JWO074p5 mit der Gattung Cryptendoxyla
und unterstiitzten eine Einordnung der Isolate in die Cephalothecaceae (Tab. 259). In
phylogenetischen Analysen basierend auf ITS und LSU nrDNA-Sequenzen formte das
Isolat JW076p5 gemeinsam mit dem Stamm JWO074p5 eine eigene mit der Art Cryp-
tendoxyla hypophloia assoziierte Gruppe innerhalb der Cephalothecaceae (Abb. 109,
110), was ebenfalls eine taxonomische Gruppierung des Isolates innerhalb der Cepha-
lothecaceae unterstiitzte und auf Grund der isolierten Position nahe legt, dass es sich bei
den Stimmen JW076p5 und JWO074p5 und den filschlicherweise als Scopulariopsis
murina klassifizierten Isolaten moglicherweise um Vertreter einer bisher nicht wissen-
schaftlich beschriebenen Gattung innerhalb der Cephalothecaceae handeln kénnte. Fiir
eine abschlieBende taxonomische Beurteilung der Isolate JW076p5 und JW074p5 miiss-
te allerdings der direkte Vergleich morphologischer Strukturen und weiterer DNA-
Regionen lebender Stimme von Arten der Gattungen Cryptendoxyla, Lecythophora,
Phialemonium, Phialemoniopsis, sowie mit den als Scopulariopsis murina klassifizier-
ten Isolaten durchgefiihrt werden.

Aus dem Probenmaterial der untersuchten Ldsion JWO76P konnten neben dem Isolat
JWO076p5 vier weitere Pilzstimme kultiviert werden. So wurden ebenfalls ein Stamm
der Art Microascus cinereus (JW076pl), zwei Arten der Gattung Candida, Candida
duobushaemulonii (JWO076p2) und Candida tropicalis (JW076p4), und ein Isolat der
Art Lophotrichus bartlettii (JWO076p6) isoliert. M. cinereus ist der einzige der von der
Lision isolierten Pilze, der in der Literatur als primérer Verursacher von Nagelmykosen
dokumentiert ist (de Hoog et al. 2014). C. duobushaemulonii und C. tropicalis sind
iiberwiegend als opportunistische Krankheitserreger und Verursacher von systemischen
Mykosen bei immunsupprimierten Personen beschrieben worden (de Hoog et al. 2014).
Allerdings sind auch Félle von Haut- und Nagelmykosen, sowie die sekundére Besied-
lung bereits existierender Lésionen dokumentiert worden (Chun et al. 2004; de Hoog et
al. 2014; Gargeya et al. 1991). Als wahrscheinlichster Verursacher der Lision ist M.
cinereus anzunehmen. Inwieweit der Stamm JWO076p5 oder andere der isolierten Orga-

nismen als sekundire Besiedler oder Mitverursacher der Lasionen betrachtet werden
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konnen, miisste durch eine weitere Beprobung der Lésion iiberpriift werden (Daniel et

al. 1998; Gupta et al. 2001; Summerbell et al. 2005).
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Abbildung 115: Kulturen von JW076p5 auf verschiedenen Nihrmedien. A: Kimmig-Agar (14 d). B:
SGA (7 d). C: SGA (14 d). D: MYP (14 d). E: OA (10 d). F OA (21 d).
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Abbildung 116: Mikromorphologische Strukturen von JW076p5. A-D: Konidiophore. A, C: Phiali-

den mit geraden tunnel-formigen Collaretten. B, D: Phialiden mit trichter-formigen Collaretten (D:

Phasenkontrast). E: Konidienketten. F: Freie Konidien. A-F: Mafistab =20 pm.
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Abbildung 117: REM-Aufnahmen morphologischer Strukturen des Isolates JW076p5. A: Konidio-

phore mit penicillat angeordneten Phialiden, Mafistab = 30 pm. B: Phialiden, Mafistab = 10 pm. C:
Phialiden mit Konidien, Mafstab = 6 pm. D: Phialiden und Konidien in Ketten, Mafistab = 6 pm.
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Abbildung 118: Stamm JWO076p5. A: Konidiophore mit penicillat angeordneten Phialiden und
Konidien in Ketten. B: Konidien in Ketten und freie Konidien. Mafstab = 10 pm.
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Chaetomium Kunze ex Fr.

Kunze, Mykologische Hefte 1 (1817): 15.
Fr., Syst. mycol. 3 (1829): 253.

Typus: Chaetomium globosum Kunze ex Fr.

Anamorph: Bei den meisten Arten erfolgt keine Ausbildung eines anamorphen Stadiums (de Hoog et al.
2014; Domsch et al. 2007; Guarro et al. 2012). Fiir einige Arten wurde jedoch die Existenz eines Acre-
monium-, Humicola-, Histoplasma- oder Scopulariopsis-artigen anamorphen Stadiums oder die Bildung

eines Botryotrichum Anamorphs beschrieben (Domsch et al. 2007; Glenn et al. 1996; Guarro et al. 2012).

Synonyme

Achaetomiella Arx, Gen. Fungi Sporul. Cult. (1970): 247.

Bolacotricha Berk. & Broome, Ann. Mag. nat. Hist. 7 (1851): 97.

Botryotrichum Sacc. & Marchal, in Marchal, Bull. Soc. R. Bot. Belg. 24 (1885): 66.
Chaetomiotricha Peyronel, Annls. Mycol. 12 (1914): 462.

Cladochaete Sacc., Annls. Mycol. 10 (1912): 318.

Farrowia D. Hawksw., Persoonia 8 (1975): 173.

Vanhallia L. Marchand, Bijdr. Natuurk. Wetensch. (1828): 261.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Sordariomycetes
Unterklasse: Sordariomycetidae
Ordnung: Sordariales

Familie: Chaetomiaceae

(Synonyme und Systematik nach Guarro et al. 2012, IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Die Gattung Chaetomium wurde von Kunze (1817) basierend auf der Typusart Chae-
tomium globosum aufgestellt, von Fries (1829) sanktioniert und von Arx et al. (1986)
anhand morphologischer Merkmale revidiert und beinhaltet aktuell etwa 105 akzeptierte
Arten (Guarro et al. 2012; von Arx et al. 1986) und 412 (MycoBank: Stand 2014) bzw.
427 (IndexFungorum: Stand 2014) assoziierte Namen.

Koloniemorphologie
Bildung von rasch wachsenden, wattigen bis filzig wolligen oder samtigen, schmutzig
weillen, gelblichen, rosafarbenen oder grau bis olivbraun pigmentierten Kolonien (de

Hoog et al. 2014; Guarro et al. 2012).
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Mikromorphologie

Arten der Gattung Chaetomium sind durch die superfizielle, globose bis pyriforme, os-
tiolate Ascomata (Perithecien) mit Seten, keulenformige, zylindrische oder obovate
Asci mit meist acht Ascosporen und dunkel pigmentierte, glatte und einzellige As-
cosporen mit ein oder zwei Keimporen charakterisiert. Die Sporenfreisetzung aus den
Perithecien erfolgt als Cirri oder unter Bildung einer lokalen Sporenmasse (de Hoog et

al. 2014; Guarro et al. 2012).

Pathogenitit und Okologie

BSL-1; Arten der Gattung Chaetomium wurden als opportunistische Erreger und Verur-
sacher von kutanen und subkutanen Infektionen der Haut und Nagelmykosen dokumen-
tiert (de Hoog et al. 2014) und sind saprotrophe, cellulolytische und keratinophile Orga-

nismen mit einer weltweiten Verbreitung (Guarro et al. 2012).

Isolierte Arten

Es wurden vier Stimme aus zwei Lésionen isoliert, die basierend auf morphologischen
Merkmalen der Gattung Chaetomium zugeordnet werden konnten (Tab. 9). Die isolier-
ten Stimme wurden basierend auf morphologischen und molekularen Merkmalen unter
Verwendung der taxonomischen Schliissel in de Hoog et al. (2014), Domsch et al.
(2007), Guarro et al. (2012) und nrDNA Sequenzdaten als Chaetomium globosum klas-
sifiziert (Tab. 10).

Chaetomium globosum Kunze ex Fr. Abb. 119-121
Systema Mycologicum 3 (1829): 1-260.

Synonyme

Chaetomium globosum Kunze, in Kunze und Schmidt, Mykologische Hefte 1 (1817): 15.
Chaetomidium barbatum Traaen, Nytt Magazin for Naturvidenskapene 52 (1914): 19.
Chaetomium affine Corda, Icones fungorum hucusque cognitorum 4 (1840): 37.
Chaetomium chartarum Ehrenb., Sylv. mycol. berol. (Berlin) 15 (1818): 27 (1818).
Chaetomium chlorinum (Sacc.) Grove, J. Bot., Lond. 50 (1912): 47.

Chaetomium chlorinum var. chlorinum (Sacc.) Grove, J. Bot., Lond. 50 (1912): 47.
Chaetomium chlorinum var. rufipilum Grove, J. Bot., Lond. 50 (1912): 47.
Chaetomium coarctatum Sergeeva, Not. syst. Pl. non-vasc. (1961): 146.

424



Chaetomium cochliodes Palliser, North American Flora 3 (1910): 61.

Chaetomium fibripilium 1L..M. Ames, Mycologia 42 (1950): 642.

Chaetomium fieberi var. chlorina Sacc., Michelia 1 (1877): 27.

Chaetomium fieberi var. rufipilum (Grove) Sacc., Syll. fung. (Abellini) 24(1928): 839.

Chaetomium globosum var. affine Tschudy.

Chaetomium globosum var. arhizoides Dreyfuss, Sydowia 28 (1976): 88.

Chaetomium globosum var. flavoviride E.K. Novéak, Annals Univ. Scient. bpest. Rolando E6tvds, Sec-
tion biol. 8 (1966): 207.

Chaetomium globosum var. griseum E.K. Novak, Annals Univ. Scient. bpest. Rolando E6tvos, Section
biol. 8 (1966): 207.

Chaetomium globosum var. ochraceoides Dreyfuss, Sydowia 28 (1976): 87.

Chaetomium globosum var. rectum Dreyfuss, Sydowia 28(1976): 881.

Chaetomium kunzeanum var. chlorina Sacc.

Chaetomium kunzeanum var. kunzeanum Zopf (1881).

Chaetomium kunzeanum Zopf (1881)

Chaetomium lusitanicum M.R.M. Gomes, Estudos e Informagéo (1953): 3.

Chaetomium mollipilium 1L M. Ames, Mycologia 42 (1950): 644.

Chaetomium ochraceum Tschudy, Am. J. Bot. 24 (1937): 472.

Chaetomium olivaceum Cooke & Ellis, Grevillea 6 (1878): 96.

Chaetomium rectum Sergeeva, Not. syst. Pl. non-vasc. (1961): 143.

Chaetomium spiculipilium L.M. Ames, A monograph of the Chaetomiaceae (1963): 37.

Chaetomium spirale Zopf, Nova Acta Academiae Caesareae Leopoldino-Carolinac Germanicae Naturae
Curiosorum 42 (1881): 275.

Chaetomium subglobosum Sergeeva, Not. syst. P1. non-vasc. (1960): 172.

Chaetomium subterraneum Swift & Povah, Mycologia 21 (1929): 210.

Abteilung: Ascomycota

Klasse: Sordariomycetes

Unterklasse: Sordariomycetidae

Ordnung: Sordariales

Familie: Chaetomiaceae

Gattung: Chaetomium

(Synonyme und Systematik nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Koloniemorphologie
Kimmig: erhabene oder anliegende, emerse, rasch wachsende Kolonien mit einem
Durchmesser von ca. 60 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien weil}, mit Bildung eines in

das Néhrmedium diffundierenden, gelblichen bis rétlichen Pigments, wattig wollig,
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iiberwiegend steril, vereinzelt erfolgt in alten Kolonien (> 3 Monate) die Bildung von

einzelnen Perithecien; Kolonieriickseite hell cremefarben.

SGA: flache oder erhabene, rasch wachsende Kolonien mit einem Durchmesser von ca.
70 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien weil bis cremefarben, mit Bildung und Diffusion
eines hell gelbbraunen bis rétlichen Pigments, mit deutlichen Verfarbung des Néhrme-
diums, wattig wollig bis filzig wollig, iiberwiegend steril, vereinzelt erfolgt in alten Ko-
lonien (> 2 Monate) die Bildung von einzelnen Perithecien; Kolonieriickseite hell

cremefarben.

OA: anliegende, iiberwiegend submerse, rasch wachsende Kolonien mit einem Durch-
messer von ca. 80 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien hell grau bis hell olivgrau, mit
Bildung eines in das Nahrsubstrat diffundierenden, oliv gelblichen bis rotlichen Pig-
ments, mit diinner, filzig wolligen Kolonieoberfldche, einem weilen, wattig wolligem
Zentrum und der Bildung zahlreicher dunkel gefarbter, haariger Perithecien, éltere Ko-
lonien dunkler geférbt, hdufig mit einer Schicht aus Ascomata bedeckt; Kolonieriicksei-

te hell bis olivfarben.

MYP: flache bis leicht erhabene, rasch wachsende Kolonien mit einem Durchmesser
von 60 bis 90 mm nach 10 d bei 25 °C; Kolonien schmutzig weil} bis cremefarben, mit
Diffusion eines gelblich braun bis rotbraun gefiarbten Pigments in das Ndhrmedium,
filzig wollig, vereinzelt mit spérlicher Ausbildung von Luftmyzel und verstarktem sub-
mersem Wachstum, Bildung von Perithecien oft reduziert und iiberwiegend in den

Randbereichen der Kolonie; Kolonieriickseite hell cremefarben.

Mikromorphologie

Hyphen subhyalin bis hell olivfarben, septiert, bis 3 um breit; kein asexuelles Stadium
vorhanden; Perithecien superfiziell, dunkel braun bis schwarzbraunoliv, rundlich, oval
bis ovoid, (150) 170-200 x 100-200 um, mit zahlreichen apikalen und lateralen Seten;
Seten braunlich, unverzweigt, spiralig oder gewellt, septiert, warzig, bis 500 pm lang;
Asci lianglich oval bis keulenformig, 25-40 x 10-15 um, mit 8 Ascosporen; Ascosporen
hell braun, oval bis zitronenférmig, (8) 8,5-10,5 (12) x (5) 6-7,5 (8) um, mit jeweils

einem apikalen Keimporus.

426



Pathogenitit und Okologie

BSL-1; Chaetomium globosum wurde als Verursacher von Nagelmykosen, kutanen und
subkutanen Hautldsionen und verschiedenen opportunistischen Infektionen dokumen-
tiert (de Hoog et al. 2014; Falcon et al. 2009; Hattori et al. 2000; Kim et al. 2013; Laga-
cé und Cellier 2012). C. globosum ist ein saprotropher, cellulolytischer und keratinophi-

ler Organismus mit einer weltweiten Verbreitung (Guarro et al. 2012).

Untersuchtes Material

JWO039P: Haut- und Nagelproben von einer sonst gesunden, minnlichen Person (39
Jahre) mit einer Tinea pedis und einer Onychomykose des groflen Zehennagels des
rechten FuBles. Das Material wurde am 15.09.2009 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama
gesammelt. Der Pilz wurde am 09.11.2009 einmal aus Haut- und zweimal aus Nagel-
proben auf Nahrmedium ohne Cycloheximid isoliert und als JW039p3 (Haut), JW039p4
und JW039p7 (Nagel) subkultiviert.

JWO70P: Nagelmaterial von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (40) mit einer
total dystrophischen Onychomykose des groflen Zehennagels des rechten Fufles, ge-
sammelt am 26.01.2011 in Puerto Armuelles, Provinz Chiriqui, Panama. Der Pilz wurde
am 20.03.2011 zweimal aus Probenmaterial auf Ndhrmedium ohne Cycloheximid iso-

liert und als JW070p1 und JW070p2 subkultiviert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der Sequenzen der ITS und LSU nrDNA des Isolates JW039p4 (ITS: 615
bp, LSU: 591 bp) mit Sequenzen aus 6ffentlichen Datenbanken zeigte eine Uberein-
stimmung der untersuchten ntDNA-Regionen von 100 Prozent mit Sequenzen verschie-
dener Stamme der Art Chaetomium globosum und mit einem als Chaetomium murorum
Corda klassifizierten Stamm (Tab. 260-263). Der direkte Vergleich alignierter DNA-
Sequenzen des Isolates JW039p4 mit in GenBank vorhandenen Sequenzen der Art C.
globosum und C. murorum wies ebenfalls eine Ubereinstimmung der ITS-Region des

Isolates JW039p4 von 100 Prozent mit Isolaten der Art C. globosum auf (Tab. 264).
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Tabelle 260: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW039p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Chaetomium murorum (UOA/HCPF 9860) 97 % 100 % (600/600) 0 GQ376100
Chaetomium globosum (IFM 55623) 96 % 100 % (600/600) 0 AB449671
Chaetomium globosum (IFM 52186) 96 % 100 % (600/600) 0 AB449668
Chaetomium globosum (IFM 50667) 96 % 100 % (600/600) 0 AB449666

Tabelle 261: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW039p4 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Chaetomium globosum (ATCC 6205) 98 % 100 % (582/582) 0 KC146368
Chaetomium globosum (CBS 164.62) 98 % 100 % (582/582) 0 JN209920
Chaetomium globosum (CGMCC 3.12919) 98 % 100 % (582/582) 0 JN209919
Chaetomium globosum (CGMCC 3.12915) 98 % 100 % (582/582) 0 JN209918

Tabelle 262: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW039p4 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Chaetomium murorum (UOA/HCPF 9860) 97,6 % 100 % (600/600) 0 GQ376100
Chaetomium globosum var. rectum (CBS 164.88) | 95 % 100 % (586/586) 0 --
Chaetomium globosum (CBS 724.84) 94 % 100 % 580/580 0 AB449665
Chaetomium globosum (IFM 40875) 94 % 100 % (580/580 0 AB449660

Tabelle 263: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW039p4 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer

Chaetomium globosum (CBS 142.88) 100 % 100 % (591/591) 0 --

Chaetomium globosum var. flavoviride 100 % 100 % (591/591) 0 --

(CBS 734.84)

Chaetomium globosum var. griseum 100 % 100 % (591/591) 0 --

(CBS 725.84)

Chaetomium globosum (CBS 545.83) 100 % 100 % (591/591) 0 --
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Tabelle 264: Molekulare Distanzen basierend auf der ITS nrDNA Sequenz ausgewiihlter Stimme

von Chaetomium globosum und Chaetomium murorum (Tab. 280). Die Analyse beruht auf einem

finalen Datensatz von 488 informativen Positionen, alle Bereiche mit Liicken oder fehlenden Daten

wurden aus dem Datensatz entfernt. Die Anzahl von Basensubstitutionen pro Position wurde mit

MEGAG6 unter Verwendung des Jukes-Cantor Models ermittelt (Jukes und Cantor 1964; Tamura

et al. 2013).
Molekulare Distanzen (Substitutionen pro Position)
Art (Stamm) 1. 2. 3. 4. 5. 6. 7. 8. 9. 10. | 11. | 12.
1. Chaetomium murorum
(C96)
2. Chaetomium murorum 0,00
(CBS 138.58)
3. Chaetomium murorum 0,00 | 0,00
(CBS 566.85)
4. Chaetomium murorum 0,00 | 0,00 | 0,00
(HMUABO 823097)
5. Chaetomium murorum 0,07 | 0,07 | 0,07 | 0,07
(UOA/HCPF 9860)
6. Chaetomium globosum 0,07 | 0,07 | 0,07 | 0,07 | 0,00
(BLE21)
7. Chaetomium globosum 0,06 | 0,06 | 0,06 | 0,06 | 0,01 | 0,01
(CBS 373.66)
8. Chaetomium globosum 0,07 | 0,07 | 0,07 | 0,07 | 0,00 | 0,00 | 0,01
(CBS 164.62)
9. Chaetomium globosum 0,07 | 0,07 | 0,07 | 0,07 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00
(IFM 40873)
10. Chaetomium globosum 0,07 | 0,07 | 0,07 | 0,07 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00
(®)
11. Chaetomium globosum 0,07 | 0,07 | 0,07 | 0,07 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00
(JW039p4)
12. Chaetomium globosum 0,07 | 0,07 | 0,07 | 0,07 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00
(JWO070pl1)
13. Chaetomium globosum 0,07 | 0,07 | 0,07 | 0,07 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00
var. flavoviride (MUCL
39526)
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Diskussion

Die Bestimmung der Isolate JW039p3, JW039p4, JW039p7, IW070p1 und JW070p2
als Chaetomium globosum basiert auf morphologischen und molekularen Daten (ITS
und LSU nrDNA Sequenz) und phylogenetischen Analysen (Abb. 92, 93). So entspra-
chen die untersuchten morphologischen Strukturen in Bezug auf Form und GroBe der
Beschreibung von C. globosum in der Literatur (de Hoog et al. 2014; von Arx et al.
1986) und die sequenzierten DNA Bereiche des Isolates JW039p4 zeigten ebenfalls die
groBte Ubereinstimmung mit Sequenzen von Isolaten der Art C. globosum (Tab. 260-
264). Bei der im Rahmen der BlastSearch Ergebnisse aufgetretenen Art C. murorum
(UOA/HCPF 9860) handelt es sich wahrscheinlich um ein falsch bestimmtes Isolat der
Art C. globosum, da der untersuchte Bereich der ITS-Sequenz des Isolates UOA/HCPF
9860 im Gegensatz zu anderen Stimmen dieser Art eine Ubereinstimmung von 100
Prozent mit Sequenzen der Art C. globosum aufweist (Tab. 264).

C. globosum ist als Verursacher von Nagelmykosen dokumentiert, allerdings wurden
aus den untersuchten Lasionen neben dieser Art weitere Pilze isoliert. So konnten aus
dem Material der Probe JWO039P zwei Stimme der Art Scopulariopsis carbonaria
(JWO039p1, JWO039p5), ein steriles Myzel (JW039p6), ein Isolat der Gattung Candida
(JW039p8) und der anthropophile Dermatophyt Trichophyton rubrum (JWO039p2) iso-
liert werden. Aus dem Material der Probe JWO070P wurden neben C. globosum, ein ste-
riler Pilzstamm (JWO070p5) und zwei Isolate der Art 7. rubrum (JW070p3, JWO070p4)
kultiviert.

Die untersuchten Lésionen stellen wahrscheinlich das Ergebnis einer priméren Infektion
mit 7. rubrum und einer sekundir erfolgten Besiedlung mit C. globosum dar (de Hoog
et al. 2014; Gupta et al. 2001; Gupta et al. 2012; Lagacé und Cellier 2012; Summerbell
et al. 2005). Inwiefern eine Beteiligung an der Mykose bzw. eine aktive Besiedlung der
Liasionen durch die ebenfalls isolierten Pilzstimme vorliegt, miisste durch weitere Pro-
bennahmen der entsprechenden Lésionen {iiberpriift werden (Summerbell et al. 2005;

Daniel et al. 1998; Gupta et al. 2001; Gupta et al. 2012).
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Abbildung 119: Kulturen von Chaetomium globosum (JW039p3, JW039p4) auf verschiedenen
Néihrmedien. A: Kimmig-Agar (14 d). B: SGA (14 d). C: MYP (14 d). D: OA (10 d). E: OA (21 d).
F: Kolonieoberfliche mit Perithecien (MYP) (Ubersicht: MaBstab = 1 cm, Detail: MafBistab = 250
pm). Ein Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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#
Abbildung 120: Mikromorphologische Strukturen von Chaetomium globosum (JW039p4). A: Vege-

tative Hyphen. B: Perithecium mit Seten. C: Oberflichentextur (Perithecium). D: Seten (gefirbt
mit Phloxin). E: Asci. F: Freie Ascosporen mit apikalen Keimporen. A, C, E: Mafistab = 50 pm. B:
Mafistab = 100 pm. D, F: Mafistab = 20 pm.
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Abbildung 121: Chaetomium globosum (JW039p4). A: Perithecium. B: Seten. C: Ascosporen. A:
Mafistab =250 pm. B, C: Mafistab = 10 pm.
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3.4.5 Tremellomycetes Doweld

Prosyllabus Tracheophytorum, Tentamen systematis plantarum vascularium (Tracheo-
phyta) (2001): LXXVIIL.

Insgesamt wurden 7 Stamme kultiviert, die einer Ordnung, einer Familie und Gattung,
sowie drei verschiedenen Arten der Tremellomycetes zugeordnet werden konnten (Tab.
10), wobei drei Isolate nicht taxonomisch bearbeitet wurden. Die entsprechenden Isolate

sind in alphabetischer Reihenfolge aufgefiihrt.

Trichosporonales Boekhout & Fell

Recognition of the basidiomycetous yeast Sporobolomyces ruberrimus sp. nov. as a
distinct species based on molecular and morphological analyses. FEMS Yeast Research

1 (2001): 265-270.

Es wurden insgesamt sieben Stimme aus fiinf unterschiedlichen Proben isoliert, die
innerhalb der Trichosporonales der Familie Trichosporonaceae Nann. und der Gattung

Trichosporon Behrend zugeordnet wurden (Tab. 10).

Trichosporon Behrend

Ueber Trichomycosis nodosa (Juhel-Renoy); Piedra (Osorio). Berliner Klin. Wochen-

schr. 27 (1890): 464-467.

Typus: Trichosporon ovoides Behrend

Teleomorph: Verschiedene Arten innerhalb der Tremellales (Seifert et al. 2011).

Synonyme

Apiotrichum Stautz, Phytopath. Z. 3 (1931): 209.

Ascotrichosporon Kock.-Krat., E. Slavikova, Zemek & Kuniak
Basidiotrichosporon Kock.-Krat., E. Slavikova, Zemek & Kuniak (1977)
Berkhoutia Verona & Cif., Mycopathologia 1 (1939): 222.

Fissuricella Pore, D'Amatao & Ajello, Sabouraudia 15 (1977): 71.
Geotrichoides Langeron & Talice, Annls Parasit. Hum. Comp. 10 (1932): 62.
Hyalococcus J. Schrét., in Cohn, Krypt.-Fl. Schlesien (Breslau) 3.1 (1889): 152.
Nadsoniomyces Kudryavtsev, Dokl. Akad. Nauk SSSR, Ser. A (1932): 292.
Neogeotrichum O. Magalh., Mem. Inst. Oswaldo Cruz 26 (1932): 164.

Protendomycopsis Windisch, Beitr. Biol. Pfl. 41 (1965): 355.
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Proteomyces Moses & Vianna, Mem. Inst. Oswaldo Cruz 5 (1913): 192.
Sarcinomyces Oho ex M. Ota, Jap. J. Derm. Urol. 26 (1926): 137.
Sarcinosporon D.S. King & S.C. Jong, Mycotaxon 3 (1975): 92.
Zoogloea Eberth, Zentbl. med. Wiss. (1873): 307.

Abteilung: Basidiomycota
Klasse: Tremellomycetes
Unterklasse: Tremellomycetidae
Ordnung: Tremellales

Familie: Trichosporonaceae

(Systematik nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).

Die Gattung Trichosporon wurde 1890 von Behrend, basierend auf der Typusart
Trichosporon ovoides, fiir den Verursacher von ,,White piedra®, weile, hdufig harte
oder feste, makroskopisch sichtbare Sklerotien-artige Strukturen, die an Bart- oder
Kopfhaar gebildet werden konnen, eingefiihrt (Ajello und Georg 1957; Colombo et al.
2011; de Hoog et al. 2014; Seifert et al. 2011). Die Gattung wurde mehrfach basierend
auf morphologischen, molekularen und physiologischen Merkmalen revidiert und bein-
haltet aktuell etwa 50 akzeptierte Arten (Colombo et al. 2011) und 136 (MycoBank:
Stand 2014) bzw. 128 (IndexFungorum: Stand 2014) assoziierte Namen (MycoBank:
Stand 2014).

Koloniemorphologie
Bildung von weiBlen bis cremefarbenen oder gelblichen bis braunlichen, hefeartigen,
wachsigen bis samtigen, langsam bis moderat wachsenden Kolonien (de Hoog et al.

2014; Seifert et al. 2011).

Mikromorphologie
Arten der Gattung Trichosporon sind durch echten Hyphen, die mit zunehmendem Alter
in Arthrokonidien zerfallen und die gelegentliche Bildung von knospenden Zellen oder

Appressorien charakterisiert (de Hoog et al. 2014; Domsch et al. 2007).

Pathogenitit und Okologie
Arten der Gattung Trichosporon wurden als Verursacher von kutanen Infektionen,
Onychomykosen und als opportunistische Erreger unterschiedler Mykosen des Men-

schen dokumentiert (Chagas-Neto et al. 2009, de Hoog et al. 2014). Trichosporon-Arten
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sind saprotrophe, ubiquitdr verbreitete mit Insekten, Vogeln, Flederméusen und anderen
Séugetieren, einschlieflich dem Menschen, assoziierte Mikroorganismen und wurden
haufig aus Luft, Erde, verrottendem Holz, aus Insektenddrmen, Vogelkot, Wasser, Kise

und anderen Substraten isoliert (Colombo et al. 2011; de Hoog et al. 2014).

Isolate

Insgesamt wurden sieben Stimme (JWO034p2, JWO041p3, JWO041p5, JWO041p9,
JWO059p2, IW077pl) isoliert, die der Gattung Trichosporon zugeordnet werden konnten
(Tab. 9). Von den Isolaten konnten vier Staimme basierend auf ntDNA Sequenzdaten
und morphologischen Merkmalen als die Arten Trichosporon asahii (JWO059p2,
IWO077pl), T. japonicum (JWO034p2) und 7. montevideense (JWO083pl) klassifiziert
werden (Tab. 10).

Phylogenetische Analyse ausgewiihlter Arten der Gattung 7Trichosporon

Zur Unterstiitzung der taxonomischer Klassifizierung der als Trichosporon identifizier-
ten Isolate wurden phylogenetische Analysen basierend auf kombinierten ITS und LSU
nrDNA Sequenzdaten der Isolate JW034p2, JW059p2, JW077p1, JWO083p1 und weite-
rer Sequenzen von Stimmen unterschiedlicher Arten der Gattung Trichosporon unter
Verwendung von Sequenzen verschiedener Arten der Gattung Bandoniozyma als Au-
Bengruppe durchgefiihrt (Tab. 280). In der phylogenetischen Analyse erfolgte die Glie-
derung der verwendeten Sequenzen in zwei Hauptgruppen (Abb. 122), wobei eine der
Gruppen die Sequenzen der Arten der Ovoides Gruppe (Middelhoven et al. 2004) ent-
hilt, wahrend die andere Gruppe aus Sequenzen von Arten der anderen drei von Mid-
delhoven et al. (2004) aufgestellten Untergruppen Gracile, Porosum und Cutaneum ge-
bildet wurde (Middelhoven et al. 2004). Die Sequenzen der Isolate JW034p2, JIW059p2
und JWO077pl wurden innerhalb der Ovoides-Gruppe jeweils in einem Clade gemein-
sam mit Sequenzen der Arten Trichosporon japonicum (JW034p2) bzw. Trichosporon
asahii (JWO059p2, JW077p1) gruppiert, wiahrend innerhalb der Gracile-Gruppe ein ge-
meinsames Clade bestehend aus den DNA Sequenzabschnitten des Isolates JW83p1 und
der Arten Trichosporon domesticum und Trichosporon montevideense gebildet wurde
(Abb. 122). Die phylogenetische Analyse basierend auf kombinierten ITS und LSU
nrDNA Sequenzdaten, zeigte die molekulare Zugehorigkeit der Isolate JW034p2,
JW059p2, JWO077pl und JWO083pl zu der Gattung Trichosporon und den Arten
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Trichosporon asahii (JW059p2, JIW077pl), T. japonicum (JWO034p2) und 7. montevi-
deense (JWO083pl).

Trichosporon gracile CBS 8189

L Trichosporon dulcitum CBS 8257

Trichosporon laibachii CBS 5790

Trichosporon multisporum CBS 2595

Trichosporon brassicae CBS 6382

53 Trichosporon scarabaeorum CBS 5601

Trichosporon domesticum CBS 8280

L = Trichosporon montevideense JW083p1

Trichosporon montevideense CBS 6721
o — Trichosporon gamsii CBS 8245

t 100 —Trichosporon sporotrichoides CBS 8246 Porosum-

99

Gracile-
Clade

Trichosporon guehoae CBS 8521 Clade
33 — Trichosporon dematis CBS 2043
LTﬂ'chospcu'on mucoides CBS 7625
100 Trichosporon cutaneum CBS 2466
61 Lﬂr’chosporon Jirovecii CBS 6864
30 Trichosporon oleaginosus ATCC 20509
70 {—Trichosporon inkin CBS 5585
Trichosporon ovoides CBS 7556
_{ Trichosporon caseorum CBS 9052
9 L Trichosporon lactis CBS 9051
100 | — Trichosporon aquatile CBS 5973
{'n’chosporon insectorum ATCC MYA-4361

Cutaneum-
Clade

8

w

8

Trichosporon faecale CBS 4828
Trichosporon coremiiforme CBS 2482

4 Trichosporon asahii CBS 2479

Trichosporon asahii JW059p2

Trichosporon asahii JW077p1
Trichosporon asteroides CBS 2481

, Trichosporon japonicum JW034p2

o Trichosporon japonicum CBS 8641

Trichosporon japonicum PUMCHBY27
— Bandoniozyma aquatica ATCC MYA-4876
100 | Bandoniozyma glucofermentans BG02-7-15-015A-1-1
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Abbildung 122: Phylogenetischer Stammbaum der als Trichosporon Klassifizierten Isolate
JW034p2, IW059p2, IW077p1, JWO083p1 und weiterer genetisch assoziierter Arten und Isolate der
Gattung Trichosporon basierend auf kombinierten ITS und LSU nrDNA Sequenzdaten unter Ver-
wendung von Sequenzen von Stimmen verschiedener Arten der Gattung Bandoniozyma als Aufien-
gruppe (Tab. 280). Die phylogenetische Analyse wurde mit der Maximum Likelihood Methode,
basierend auf dem Tamura 3-Parameter Model in MEGA6 durchgefiihrt (Tamura 1992; Tamura
et al. 2013). Der initiale Stammbaum fiir die heuristische Analyse wurde unter Anwendung der
Neighbor-Joining Methode, basierend auf einer Matrix paarweiser Distanzen unter Verwendung
des Maximum Composite Likelihood Ansatzes ermittelt. Der finale Datensatz bestand aus 34 Nuk-

leotid-Sequenzen mit insgesamt 977 informativen Positionen. Eine diskrete Gamma-Verteilung
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(+G, Parameter = 0,5626) wurde fiir die Modellierung evolutionirer Raten zwischen unterschiedli-
chen Positionen verwendet, wobei die Moglichkeit evolutionir invariabler Basen-Positionen mit in
die Berechnungen aufgenommen wurde (+I, 46,4827 %). Der Stammbaum mit der hochsten log
Likelihood (-4117,8328) wurde dargestellt und die Prozentzahl iibereinstimmender Cluster, inner-
halb der im Rahmen der heuristischen Analyse erzeugten Biiume, wurde an den entsprechenden
Knoten mitangegeben. Der Stammbaum wurde im Mafistab entsprechend der Substitutionen pro
Position dargestellt, wobei die Astliingen der Anzahl der Substitutionen pro Position entsprechen.
Die Benennung der unterschiedlichen Gruppen basiert auf Middelhoven et al. (2004). (Middel-
hoven et al. 2004; Tamura 1992; Tamura et al. 2013).

Trichosporon asahii Akagi ex Sugita, A. Nishikawa & Shinoda Abb. 123-125

Reclassification of Trichosporon cutaneum by DNA relatedness by the spectrophoto-
metric method and the chemiluminometric method. J. Gen. Appl. Microbiol., (Tokyo)
40 (1994): 397-408.

Teleomorph-Stadium: unbekannt.

Synonyme

Geotrichum infestans (Moses & Vianna) Brumpt, Précis Parasitol. hum., 5. Edn. (Paris) (1936): 1738.
Mpycoderma infestans (Moses & Vianna) Fonseca & Ledo, Brasil-Med. 43 (1929): 667.

Proteomyces infestans Moses & Vianna, Memorias do Instituto Oswaldo Cruz 5 (1913): 192.
Sporotrichum infestans (Moses & Vianna) Sartory, Champ. paras. homme anim. (1922): 655.
Trichosporon asahii Akagi, J. gen. appl. Microbiol., Tokyo 29 (1929): 733.

Trichosporon asahii var. asahii Akagi ex Sugita, A. Nishikawa & Shinoda, J. gen. appl. Microbiol.,
Tokyo 40 (1994): 405.

Trichosporon cutaneum var. infestans (Moses & Vianna) Diddens & Lodder

Trichosporon infestans (Moses & Vianna) Cif. & Redaelli, Arch. Mikrobiol. 6 (1935): 58.

Abteilung: Basidiomycota

Klasse: Tremellomycetes

Unterklasse: Tremellomycetidae

Ordnung: Tremellales

Familie: Trichosporonaceae

Gattung: Trichosporon

(Systematik nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014).
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Koloniemorphologie

Kimmig: emerses, moderates Koloniewachstum von 25-30 mm nach 10 d bei 25 °C;
junge Kolonien cremefarben bis hell braun, fein samtig und wachsig, mit einem erhabe-
nem Zentrum und einem glatten Rand; éltere Kolonien dunkler gefarbt und zunehmend
mit samtig haariger Oberflaiche und granuldren Auswiichsen; Kolonieriickseite hell

gelblich braun bis braun.

SGA: emers, moderat wachsende Kolonien von 20-30 mm nach 10 d bei 25 °C; junge
Kolonien cremefarben bis hell braunlich weil}, samtig bis haarig und wachsig weich,
radidr gefurcht und eingefaltet, mit erhabenem Zentrum und einem faserigem Rand; mit
zunehmendem Alter Kolonien rein weill mit einem hell braunlich weillem Zentrum, mit
samtig haariger Oberfliche und erhabenem Koloniezentrum; Kolonieriickseite gelblich

weil} bis hell braunlich gelb.

OA: emerses und submerses, langsames Koloniewachstum von ca. 15-20 mm nach 10 d
bei 25 °C; Kolonien weil}, samtig haarig, zentral erhaben, mit submerser Randzone;
altere Kolonien liberwiegend submers wachsend, weil} bis cremefarben, samtig haarig;

Kolonieriickseite hell braunlich gelb.

MYP: Moderat wachsende Kolonien mit einem Koloniedurchmesser von etwa 30 bis 40
mm nach 10 d bei 25 °C, beige bis cremefarben, glatt bis samtig haarig, leicht radiir
gefurcht, mit breiter submerser Randzone und erhabenem Zentrum; Kolonieriickseite

farblos bis hell braunlich gelb.

Mikromorphologie
Hyphen hyalin, bis 2-4 pm breit, in Arthrokonidien zerfallend; Arthrokonidien dick-
wandig, rundlich, oval bis zylindrisch oder fassformig, (2) 5-8 (10) x 2-3,5 (4) um.

Pathogenitit und Okologie

BSL-2; Trichosporon asahii ist als Verursacher von kutanen Mykosen, Onychomyko-
sen, Pneumonitis und systemischen Erkrankungen und als opportunistischer Erreger
verschiedener weiterer Mykosen iiberwiegend bei immunsupprimierten Personen do-
kumentiert worden. 7. asahii ist ein saprotropher Organismus mit einer weltweiten Ver-

breitung in tropischen und subtropischen Regionen (Ahmad et al. 2005; Chagas-Neto et
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al. 2009; Colombo et al. 2011; de Hoog et al. 2014; de Oliveira Silva et al. 2008; Lee et
al. 2002; Sood et al. 2006; Sugita et al. 2000a).

Untersuchtes Material

JWO059P: Nagelproben von einer sonst gesunden, weiblichen Person (65 Jahre) mit ei-
ner deutlich dunkel gefdrbten Onychomykose des linken, grolen Zehennagels, gesam-
melt am 20.01.2011 in Los Santos, Provinz Los Santos, Panama. Der Pilz wurde am
30.03.2011 einmal aus Nagelmaterial auf Ndhrmedium mit Cycloheximid isoliert und
als JW059p2 subkultiviert.

JWO077P: Haut- und Nagelproben von einer sonst gesunden, weiblichen Person (80 Jah-
re) mit einer Tinea pedis des rechten Fu3es und einer Onychomykose des rechten, gro-
Ben Zehennagels; gesammelt am 28.01.2011 in Bugaba, Provinz Chiriqui, Panama. Der
Pilz wurde am 30.03.2011 aus Nagelmaterial auf Nahrmedium ohne Cycloheximid iso-

liert und als JW077p1 subkultiviert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der ITS und LSU ntDNA Sequenzdaten des Isolates JW059p2 (ITS: 558
bp, LSU: 615 bp) mit Sequenzen aus offentlichen Datenbanken zeigte eine Uberein-
stimmung von 99 - 100 Prozent mit Sequenzen von Stimmen der Arten Trichosporon
asahii und Trichosporon faecale (Bat. & J.S. Silveira) E. Guého & M.T. Sm. (Tab. 265-
268).

Tabelle 265: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW059p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichosporon asahii (PMMO08-11001) 100 % 100 % (558/558) 0 KP132861
Trichosporon faecale (DH545) 99 % 99 % (556/557) 0 EF153624
Trichosporon asahii (NCCPF940027) | 99 % 100 % (553/553) 0 KM822862
Trichosporon asahii (IFM 48429) 99 % 100 % (553/553) 0 AB369919

Tabelle 266: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW059p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichosporon asahii (JYC1040) 100 % 100 % (567/567) 0 KM555210
Trichosporon asahii (3.4-4) 100 % 99 % (615/616) 1 FJ455110
Trichosporon asahii (CBS 2479) 100 % 99 % (615/616) 1 EUS559350
Trichosporon asahii (IFM 48429) 100 % 99 % (615/616) 1 AB363786
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Tabelle 267: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW059p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichosporon asahii var. asahii (CBS 7633) 100 % 100 % (558/558) 0 --
Trichosporon asahii (PMMO08-11001) 100 % 100 % (558/558) 0 KP132861
Trichosporon asahii (PYCC 3469) 94,8 % 100 % (547/547) 0 KC881081
Trichosporon asahii (CBS 2479) 94,8 % 100 % (547/547) 0 F1943429
Tabelle 268: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW059p2 (MycoBank).
Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank Nummer
Trichosporon asahii (CBS 4829) 83,3 % 100 % (512/512) 0 --
Trichosporon asahii (CBS 2479) 100 % 99,8 % (615/616) 1 EUS559350
Trichosporon asahii (CBS 7632) 100 % 100 % (615/616) 1 AB492241
Trichosporon asahii (CBS 8640) 99,8 % 100 % (615/616) 1 AF189881
Diskussion

Die taxonomische Identitit der Stimme wurde anhand von molekularen Daten (ITS
nrDNA und LSU nrDNA Sequenz) und phylogenetischen Analysen ermittelt (Abb.
122). Der Vergleich der ITS und LSU nrDNA Sequenzen des Isolates JW059p2 mit
Sequenzen aus dffentlichen Datenbanken zeigte die groBte Ubereinstimmung der unter-
suchten Sequenzen mit Sequenzdaten von 7. asahii und T. faecale, wobei die Sequen-
zen der Art T. asahii eine Ubereinstimmung bis 100 Prozent aufwiesen (Tab. 265-268).
Den BlastSearch Ergebnissen der LSU nrDNA Sequenz muss auf Grund der hdheren
Variabilitit der D1/D2 Region eine groflere Relevanz zugesprochen werden, allerdings
zeigen nah verwandte Arten der Gattung Trichosporon innerhalb der ntDNA Region oft
nur geringe Sequenzunterschiede von wenigen Basenpaaren, so dass fiir eine sichere
molekulare Bestimmung mehrere molekulare Marker verwendet werden sollten (Fell et
al. 2000; Scorzetti et al. 2002). In phylogenetischen Analysen basierend auf kombinier-
ten Datensédtzen aus ITS und LSU nrDNA wurden die Sequenz des Isolates JW077p1
mit Sequenzen von 7. asahii in eine gut unterstiitzte gemeinsame Untergruppe einge-
ordnet, was die Bestimmung des Isolates als 7. asahii bestitigt (Abb. 122).

Aus den Proben der Lision JWO059P wurde neben Trichosporon asahii ebenfalls ein
Stamm der Art Aspergillus giganteus (JWO059p1) kultiviert. A. giganteus ist bisher nicht
als human- oder tierpathogener Organismus dokumentiert worden, wihrend 7. asahii als
Besiedler von Nagelkeratin und Erreger von Onychomykosen beschrieben wurde (de
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Hoog et al. 2014; Lee et al. 2002). Mdglicherweise handelt es sich bei der untersuchten
Onychomykose um das Resultat einer Infektion mit 7richosporon asahii, wéhrend A.
giganteus wahrscheinlich eher als eine Kontamination des Probenmaterials zu betrach-
ten ist. Fiir eine abschlieende Bewertung des Krankheitsfalles wéren allerdings eine
weitere Probenahme und eine mikroskopische Untersuchung des gesammelten Proben-

materials notig (Gupta et al. 2001; Summerbell et al. 2005).
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Abbildung 123: Kulturen von Trichosporon asahii (JW059p2) auf verschiedenen Nihrmedien. A:
Kimmig-Agar (14 d). B: SGA (7 d). C: SGA (14 d). D: MYP (14 d). E: OA (10 d). F: OA (21 d).
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Abbildung 124: Mikromorphologische Strukturen von Trichosporon asahii (JW059p2). A: Geflecht

aus Hyphenzellen. B: Einzelne Hyphen. C, D: Hyphen in Arthrokonidien zerfallend. A: Mafistab =
50 pm, B-D: Mafistab =20 pm.

A U@O

Abbildung 125: Trichosporon asahii (JW059p2). A: Hyphenzellen zu Arthrokonidien zerfallend
und freie Arthrokonidien. B: Keimende Arthrokonidien. Mafistab = 10 pm.
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Trichosporon japonicum Sugita & Nakase Abb. 126-128

Trichosporon japonicum sp. nov. isolated from the air. Int. J. Syst. Bacteriol. 48 (1998):
1425-1429.

Teleomorph-Stadium: unbekannt.

Abteilung: Basidiomycota
Klasse: Tremellomycetes
Unterklasse: Tremellomycetidae
Ordnung: Tremellales

Familie: Trichosporonaceae
Gattung: Trichosporon

(Systematik nach IndexFungorum und MycoBank: Stand 2014)

Koloniemorphologie

Kimmig: emerses, moderates Koloniewachstum von etwa 30 mm nach 10 d bei 25 °C;
junge Kolonien cremefarben bis hell braun, fein haarig und wachsig, mit erhabenem
Zentrum und faserigem Rand; éltere Kolonien dunkler gefdrbt und zunehmend mit sam-

tig haariger Oberfldche; Kolonieriickseite hell gelblich braun bis braun.

SGA: emers, moderat wachsende Kolonien von ca. 30 mm nach 10 d bei 25 °C; junge
Kolonien cremefarben, samtig bis haarig und wachsig weich, radidr gefurcht und aufge-
faltet, mit erhabenem Zentrum; mit zunehmendem Alter Kolonien gelbbréunlich creme-
farben, mit samtig haariger Oberfldche und erhabenem Koloniezentrum und verstirktem

submersem Randwachstum; Koloniertickseite gelblich weif3 bis hell gelbbraun.

OA: emerses und submerses, moderates Koloniewachstum von ca. 25 mm nach 10 d bei
25 °C; Kolonien weil}, radidr gefaltet, samtig haarig, zentral erhaben, mit submerser
Randzone; éltere Kolonien liberwiegend submers wachsend, cremefarben, samtig haa-

rig; Kolonieriickseite gelblich weil3 bis hell braunlich gelb.

MYP: moderat wachsende Kolonien mit einem Koloniedurchmesser von etwa 40 bis 50
mm nach 10 d bei 25 °C, glatt bis samtig haarig, radidr gefurcht und gefaltet, mit breiter
submerser Randzone und erhabenem Zentrum; Kolonieriickseite farblos bis hell braun-

lich gelb.

445



Mikromorphologie

Hyphen hyalin, bis 4 pm breit, in Arthrokonidien zerfallend; Arthrokonidien dickwan-
dig, rundlich, oval bis zylindrisch, (2) 3,5-8 (10) x 2-3,5 (4) um; Chlamydosporen vor-
handen, rund bis oval, (9) 13-23 (26) % (9) 12-22 (24) um.

Pathogenitit und Okologie

BSL-1; Trichosporon japonicum ist als moglicher Verursacher von systemischen Er-
krankungen und opportunistischer Erreger verschiedener Mykosen sowie Besiedler von
Hautldsionen dokumentiert worden (Agirbasli et al. 2008; Kroner et al. 2013; Taj-
Aldeen et al. 2009). T. japonicum ist ein saprotropher Organismus mit vermutlich welt-
weiter Verbreitung und wurde bisher in Japan, Deutschland, Italien und der Tiirkei
nachgewiesen (Agirbasli et al. 2008; Kroner et al. 2013; Manzano et al. 2011; Sugita
und Nakase 1998).

Untersuchtes Material

JWO034P: Haut- und Nagelproben von einer sonst gesunden, ménnlichen Person (47
Jahre) mit einer dunkel gefarbten Lasion der linken Wade und einer Onychomykose des
linken, kleinen Zehennagels, gesammelt am 06.09.2009 in Puerto Armuelles, Provinz
Chiriqui, Panama. Der Pilz wurde am 09.11.2009 einmal aus Nagelmaterial auf Néhr-

medium mit Cycloheximid isoliert und als JW034p2 subkultiviert.

Molekulare Identifizierung (Barcoding)

Der Vergleich der ITS und LSU nrDNA des Isolates JW034p2 (ITS: 557 bp, LSU: 583
bp) mit Sequenzen aus &ffentlichen Datenbanken zeigt die groBte Ubereinstimmung mit
Sequenzen von Stammen der Arten Trichosporon asahii Akagi ex Sugita, A. Nishikawa
& Shinoda, Trichosporon asahii var. asahii Akagi ex Sugita, A. Nishikawa & Shinoda,
Trichosporon asteroides (Rischin) M. Ota, Trichosporon faecale (Bat. & J.S. Silveira)
E. Guého & M.T. Sm. und Trichosporon japonicum (Tab. 269-272).

Tabelle 269: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW034p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichosporon faecale (DH545) 100 % 99 % (555/557) 0 EF153624
Trichosporon asahii (IFM 48429) 99 % 99 % (551/554) 0 AB369919
Trichosporon japonicum (CBS 8641) 95 % 100 % (530/530) 0 NR073263
Trichosporon asteroides (ATCC 34900) | 95 % 100 % (530/530) 0 KC881079
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Tabelle 270: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW034p2 (GenBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung Gaps | GenBank
Nummer
Trichosporon japonicum (PUMCHBY11) 99 % 99 % (581/585) 4 EU882091
Trichosporon japonicum (PUMCHBY27) 99 % 99 % (581/585) 4 EU882092
Trichosporon japonicum (CBS 8641) 99 % 99 % (581/585) 4 AF308657
Trichosporon asteroides (CBS 2481) 99 % 99 % (580/585) 4 AF075513
Tabelle 271: BlastSearch Ergebnisse der ITS nrDNA Sequenz des Isolates JW034p2 (MycoBank).
Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank Nummer
Trichosporon japonicum (CBS 9781) 99 % 100 % (530/530) 0 --
Trichosporon asteroides (ATCC 34900) | 95 % 100 % (530/530) 0 KC881079
Trichosporon asteroides (ATCC 34902) | 68 % 100 % (530/530) 0 KC881081
Trichosporon japonicum (CBS 8641) 95 % 100 % (530/530) 0 AF444473

Tabelle 272: BlastSearch Ergebnisse der LSU nrDNA Sequenz des Isolates JW034p2 (MycoBank).

Stamm Deckung | Ubereinstimmung | Gaps | GenBank
Nummer
Trichosporon japonicum (CBS 8641) 96 % 100 % (560/560) 0 AF308657
Trichosporon asahii var. asahii (CBS 4829) 88 % 100 % (512/512) 0 --
Trichosporon asahii (CBS 2479) 96 % 99 % (559/560) 0 AF105393
Trichosporon asteroides (CBS 2481) 96 % 99 % (559/560) 0 AF075513

Diskussion

Die taxonomische Identitit des Stammes JW034p2 wurde anhand von molekularen Da-

ten (ITS nrtDNA und LSU nrDNA Sequenz) und phylogenetischen Analysen ermittelt
(Abb. 122). Der Vergleich der ITS und LSU ntDNA Sequenz des Isolates JW034p2 mit

Sequenzen aus dffentlichen Datenbanken zeigte die groBte Ubereinstimmung der unter-

suchten Sequenzen mit Sequenzdaten der nah verwandten Arten 7. japonicum, T. asahi-

i, T. asteroides und T. faecale (Tab. 269-272). Den BlastSearch Ergebnissen der LSU

nrDNA Sequenz muss auf Grund der hoheren Variabilitdt der D1/D2 Region eine gro-

Bere Relevanz zugesprochen werden, allerdings zeigen nah verwandte Arten innerhalb

der ntDNA Region oft nur geringe Sequenzunterschiede von wenigen Basenpaaren, so

dass fiir eine sichere molekulare Bestimmung mehrere molekulare Marker verwendet

werden miissen (Fell et al. 2000; Scorzetti et al. 2002).
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In phylogenetischen Analysen basierend auf kombinierten Datensdtzen aus ITS und
LSU nrDNA Sequenzen erfolgte die Gruppierung der Sequenzen des Isolates JW034p2,
T. japonicum und T. asteroides in einem gut unterstiitzten gemeinsamen Subclade in-
nerhalb des Clades ,,Ovoides* nach Middelhoven et al. (2004) (Abb. 122), was eine
morphologische Bestimmung des Isolates JW034p2 als 7. japonicum ermdglichte, da
sich T. asteroides von T. japonicum durch die Ausbildung meristematischer Hyphenzel-
len und das Fehlen von Appressorien unterscheidet (de Hoog et al. 2014; Sugita und
Nakase 1998).

Trichosporon japonicum wurde urspriinglich aus Luftproben in Japan isoliert (Sugita
und Nakase 1998) ist aber inzwischen auch als Verursacher von Krankheiten bei im-
munsupprimierten oder anderweitig pradisponierten Personen und als sekundirer Be-
siedler von Hautldsionen beschrieben worden (Agirbasli et al. 2008; Kréner et al. 2013;
Taj-Aldeen et al. 2009). In den Proben der Lasion JW034P wurde ebenfalls der Pilz
Microascus cinereus (JW034p1) nachgewiesen. M. cinereus ist in der Literatur als Ver-
ursacher von Infektionen am Menschen, iiberwiegen von kutanen Haut- oder Nagelmy-
kosen dokumentiert (de Hoog et al. 2014). In mikroskopiertem Probenmaterial konnten
Pilzhypen nachgewiesen werden, was allerdings nur einen pilzlichen Ursprung der L&-
sion bestitigt. Moglicherweise handelt es sich bei der Onychomykose um eine primire
Infektion mit M. cinereus und einer anschlieBenden Besiedlung mit 7. japonicum. Fiir
eine abschlieBende Bewertung des Krankheitsfalles wiéren allerdings eine weitere Pro-
benahme und gegebenenfalls eine genauere Analyse der im Nativpriparat gefundenen

Pilzelemente nétig (Gupta et al. 2001; Summerbell et al. 2005).
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Abbildung 126: Kulturen von Trichosporon japonicum (JW034p2) auf verschiedenen Medien. A:
Kimmig-Agar (14 d). B: SGA (7 d). C: SGA (14 d). D: MYP (14 d). E: OA (7 d). F: OA (14 d). Ein
Quadrat entspricht 0,25 cm?.
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Abbildung 127: Mikromorphologische Strukturen von Trichosporon japonicum (JW034p2). A-C:
Hyphen zerfallend in Arthrokonidien und freie Arthrokonidien. D: Chlamydosporen. Mafistab =
20 pm.

Abbildung 128: Trichosporon japonicum (JW034p2). A: Hyphen in Arthrokonidien zerfallend und
einzelne Arthrokonidien. B: Hefezellen. C: Chlamydosporen. Maf3stab = 10 pm.
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4 Diskussion

4.1 Klinik der untersuchten Lisionen

Die Verbreitung und Auspragung von superfiziellen, kutanen und subkutanen Mykosen
sowie die entsprechenden Erreger variieren in der menschlichen Bevolkerung je nach
soziokulturellem, soziodkonomischem und geographischem Umfeld mit einem gehéduf-
ten Auftreten in tropischen Regionen (Bhatia und Sharma 2014; Cai et al. 2016; El Fe-
kih et al. 2012; Havlickova et al. 2008; Lupi et al. 2005; Rezaei-Matehkolaei et al.
2013; Seebacher et al. 2008; Vena et al. 2012). Mykosen der Fiie und im Besonderen
Nagelmykosen werden hédufig von den betroffenen Personen nicht erkannt oder ledig-
lich als ein kosmetisches Problem betrachtet (Burzykowski et al. 2003; Merlin et al.
1999; Watanabe et al. 2010). Die Verbreitung und Persistenz der Infektionserreger so-
wie der entsprechenden Erkrankungen in der menschlichen Population in Panama wird
zudem durch einen engen rdumlichen Kontakt in familidren Strukturen, besonders in
landlichen Regionen und die Beschrinkung von medizinischen Konsultationen auf erns-
te Erkrankungen begiinstigt (de Vos 2001; Gupta 2000; Hammer et al. 2011; Leon
2003; Lloyd und Desai 1992; Nenoff et al. 2014). Personen zeigen mit steigendem Alter
ebenfalls eine groBere Pravalenz fiir Pilzinfektionen der Haut und Négel (Elewski 1998;
English und Atkinson 1974; Ghannoum und Isham 2014; Gupta 2000). Entsprechend
konnte bei einem Grofiteil der im Rahmen dieser Studie in Panama untersuchten Perso-
nen, die ein durchschnittliches Alter von 50 (= 19) Jahren aufwiesen, Lésionen der Fiille
einschlieBlich Haut- und Nagelldsionen beobachtet werden (80,8 %; n = 42). Innerhalb
dieser Gruppe war der Anteil der Probanden mit Haut- und Nagelldsionen mit 19 Perso-
nen (45,2 %) am groften, gefolgt von 17 Personen (40,5 %) nur mit Nagelldsionen, finf
Probanden (11,9 %) nur mit Hautldsionen und einer Person (2,4 %) mit Haut- und Na-
gelldsionen der FiiBe und der rechten Hand (,,Zwei Fiile-eine Hand* Syndrom). Die
zweitgroBte Studiengruppe waren Personen mit sonstigen Hautldsionen (14,3 %; n = 6)
und beinhaltete zwei Teilnehmer mit Chromomykosen (33,3 %), einen Probanden mit
Tinea nigra (16,7 %) und drei weitere Personen (50 %) mit schuppigen und teilweise
wunden Lésionen des Unterarms, der Wade und des Spanns beider Fiile. Personen nur
mit Nagelldsionen der Fingernédgel bildeten die kleinste Gruppe (7,7 %; n = 4), wobei
die Probanden jeweils immer nur einen betroffenen Nagel aufwiesen. Die Gruppe bein-
haltete drei Personen mit einer klinischen Verdnderung des Daumennagels und eine

Person mit einer Lésion des Mittelfingernagels. Von den 52 in Panama gesammelten

451



Proben konnten in 39 Fillen (75 %) erfolgreich Pilzstimme nachgewiesen werden. Von
33 Probanden mit Léisionen der FiiBe wurden bei drei Personen (9,1 %) mit Hautlésio-
nen, 12 Studienteilnehmern (36,4 %) mit Nagelldsionen und 18 Probanden (54,5 %) mit
Haut- und Nagelldsionen Pilzstimme aus dem gesammelten Probenmaterial isoliert. Bei
den sechs Personen mit sonstigen Hautldsionen wurden bei beiden Chromomykosen
und der Tinea nigra Pilzstdimme kultiviert, wéhrend von den anderen drei Hautldsionen
nur in einem Fall (33,3 %) Pilzisolate nachgewiesen werden konnten. Von den Lasionen

der Fingernédgel konnten bei zwei Probanden (50 %) Pilze nachgewiesen werden.

Diese Beobachtungen entsprechen den Ergebnissen anderer Studien, die ebenfalls
Onychomykosen und Hautlésionen der Fiile als die am héufigsten auftretenden mykoti-
schen Erkrankungen beschrieben haben (Budak et al. 2013; Burzykowski et al. 2003;
Elewski 1998; Ghannoum und Isham 2014; Havlickova et al. 2008; Ilkit und Durdu
2015; Miigge et al. 2006; Rezaei-Matehkolaei et al. 2013; Watanabe et al. 2010; Welsh
et al. 2010). Chromomykosen und Tinea nigra sind weltweit verbreitete, regelméBig in
subtropischen und tropischen Regionen auftretende, durch opportunistische Pilzarten
nach traumatischen Inokulationen verursachte Erkrankungen (Bonifaz et al. 2008a; de
Hoog et al. 2014; Krzysciak et al. 2014; Lupi et al. 2005; Rossetto und Cruz 2012) und
wurden in Panama ebenfalls durch Calero (1946; 1948), Piepenbring et al. (2007), Tapia
(1965) und Walsh (1948) beschrieben. Die Lisionen der drei anderen Probanden mit
sonstigen Hautldsionen entsprachen nicht dem typischen Erscheinungsbild einer Derma-
tomykose und stellen wahrscheinlich keine primér durch Pilzinfektionen verursachten
Hautverdnderungen dar (Fitzpatrick et al. 2001; Frankel 2006; Wolff et al. 2013). Die
im Rahmen dieser Studie untersuchten Fingernagelldsionen waren iiberwiegend ober-
flichliche Nagelverdnderungen und sind wahrscheinlich auf mechanische Verletzungen
und evtl. sekundir erfolgte Infektionen mit opportunistisch-pathogenen Organismen
zuriickzufithren (Das et al. 2008; Elewski 1998; Fitzpatrick et al. 2001; Frankel 2006;
Gelotar et al. 2013).

Aus dem Material von 39 Probanden konnten insgesamt 201 Pilzstimme isoliert wer-
den, was einem Durchschnitt von etwa flinf Isolaten pro Lasion entspricht. Die grof3e
Anzahl der Stimme ist sehr wahrscheinlich dadurch bedingt, dass ein Grofteil der Pro-
ben von chronischen, seit mehreren Jahren bestehenden Lésionen gesammelt wurde und
somit die entsprechenden Korperregionen im Laufe der fortschreitenden Zersetzung der

besiedelten Matrix und der Ansammlung von mazeriertem organischem Material se-
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kundér durch saprotrophe Organismen besiedelt bzw. kontaminiert werden konnten
(Elewski 1998; Ellis et al. 1997; English und Atkinson 1974; Gupta 2000; Gupta et al.
2012; Weitzman und Summerbell 1995). Zudem sind Fiile und Hénde generell nicht
steril und selbst bei gesunden Personen kann von asymptomatischen Haut- und Nagel-
regionen ein breites Spektrum verschiedener pilzlicher Organismen, einschlie8lich hu-
manpathogener Vertreter, isoliert werden (Alvarez und Caicedo 2007; Alteras und Saryt
1979; Bergson und Fernandes 2001; Findley et al. 2013; Paulino et al. 2006; Trofa et al.
2008). Weitere Kontaminationen des Probenmaterials konnen zudem wahrend der Pro-
bennahme selbst erfolgt sein, da viele der Proben nicht in geschlossenen Riumen ge-

sammelt wurden.

4.2 Erregerspektrum

Entsprechend der Klassifizierung der Isolate nach dem D-H-S System (Rieth) wurden
bei 48,7 Prozent der Proben mit einem positiven Kultivierungsergebnis Dermatophyten
(n=19), bei 5,1 Prozent nur Hefestimme (n = 2), bei 20,5 Prozent Schimmelpilze und
Hefen (n = 8) und bei 25,6 Prozent nur Schimmelpilze (n = 10) isoliert. Von den 33
Personen mit Lésionen der Fiile wiesen 19 Probanden (57,6 %) eine Infektion mit Der-
matophyten auf. Bei den restlichen Probanden wurden bei einem Studienteilnehmer (3
%) nur Hefen, von sieben Personen (21,2 %) nur Schimmelpilze und bei sechs Proban-
den (18,2 %) Hefen und Schimmelpilze kultiviert. Aus dem gesammelten Probenmate-
rial der Chromomykosen wurden verschiedene Schimmelpilze und aus der Probe der
Tinea nigra ein dimorpher Pilz isoliert. Von den Lésionen der Fingernigel wurden in
dem Material einer Probe nur Schimmelpilze und in der zweiten Probe Hefen und

Schimmelpilze nachgewiesen.

Die Isolation von Dermatophyten als Haupterregergruppe von Haut- und Nagelldsionen
der FiiBe entspricht den Ergebnissen vergleichbarer Studien in Asien, Europa und La-
teinamerika, allerdings ist die im Rahmen dieser Untersuchung dokumentierte Anzahl
der Hefestdmme niedriger und von den Lisionen wurden mehr Schimmelpilze kultiviert
als von anderen Autoren beschrieben (Brilhante et al. 2005; Chi et al. 2005; Cruz Ch. et
al. 2011; Flores et al. 2009; Lim et al. 1992; Miigge et al. 2006; Simonetti et al. 2004;
Sinski und Flouras 1984; Wang und Chi 2005). In Indien wurden allerdings von Veer
und Mitarbeitern Schimmelpilze ebenfalls als zweithdufigste Organismengruppe von

Onychomykosen dokumentiert (Veer et al. 2007). Hiervon abweichend wurden bei Un-
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tersuchungen von Haut- und Nagelldsionen der Fiile in Indien, Pakistan und Portugal
und chronischen Nagelldsionen bei Senioren in England Schimmelpilze als Haupterre-
gergruppe nachgewiesen (English und Atkinson 1974; Farwa et al. 2011; Patwardhan et
al. 2007; Viegas et al. 2013).

Im Rahmen dieser Studie wurden Dermatophyten nur von Mykosen der Fiile, ein-
schlieBlich Haut- und Nagelldsionen isoliert, wobei die Stimme von chronischen Lisio-
nen mit einem Befall der Haut und Zehennigel (57,9 %, n = 12), von Onychomykosen
(31,6 %, n = 6) und einer Tinea pedis (5,3 %) stammen. Als Dermatophyten wurden nur
anthropophile Vertreter der Gattung Trichophyton und die Arten T. interdigitale und T.
rubrum kultiviert. T. rubrum wurde von 17 Lésionen (89,5 %) und T. interdigitale von
fiinf Lasionen (26,3 %) isoliert, wobei 7. rubrum von drei Mykosen (15,8 %) und 7.
interdigitale nur von einer Lasion (5,3 %) als alleiniger Pilz nachgewiesen wurde. Von
allen anderen Lisionen (63,2 %, n = 12) wurden sowohl Hefe-Stimme als auch Schim-
melpilze kultiviert und drei der untersuchten Mykosen (15,8 %) waren Mischinfektio-
nen mit den Dermatophyten 7. interdigitale und T. rubrum. Die Verteilung der in Pa-
nama durch diese Arbeit dokumentierten Dermatophyten entspricht den Angaben
anderer Studien, die 7. rubrum als den hdufigsten und 7. interdigitale als zweithdufigs-
ten Erreger von Haut- und Nagelmykosen der Fiile in Europa, Nordafrika, Asien und
Amerika beschrieben haben (Allen und Taplin 1974; Alvarez et al. 2004; Aly 1994;
Brilhante et al. 2005; Budak et al. 2013; Cai et al. 2016; Dias et al. 2011; Effendy 2007;
El Fekih et al. 2012; Elewski 1998; Havlickova et al. 2008; Heikkild und Stubb 1995;
Leibovici et al. 2002; Miigge et al. 2006; Ngwogu und Otokunefor 2007; Seebacher et
al. 2008; Sinski und Flouras 1984; Summerbell 1997; Vella Zahra et al. 2003; Vena et
al. 2012; Yehia et al. 2010). Im Rahmen einer Studie in Australien wurden ebenfalls
von 64 Prozent der Studienteilnehmern neben Dermatophyten auch Hefen oder Schim-
melpilze von den selben Lésionen isoliert (Ellis et al. 1997). Wihrend Dermatophyten,
Hefen und Schimmelpilze hiufig gemeinsam von derselben Lésion nachgewiesen wer-
den koénnen und verschiedene Fille von Mischinfektionen mit Vertretern dieser drei
Gruppen beschrieben wurden (Budak et al. 1987; Budak et al. 2013; Ellis et al. 1997;
English und Atkinson 1974; Gupta und Nakrieko 2014; Kardjeva et al. 2006; Lagacé
und Cellier 2012; Lyskova 2007; Monod et al. 2006; Ng et al. 1999; Viegas et al. 2013;
Weitzman und Summerbell 1995), sind Mischinfektionen mit mehreren Dermatophy-

tenarten seltener dokumentiert worden (Alvarez et al. 2004; Budak et al. 1987; Dias et
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al. 2011; Kardjeva et al. 2006; Yadav et al. 2015) und wurden fiir Panama im Rahmen

dieser Arbeit erstmalig beschrieben.

Hefepilze wurden insgesamt von 15 Probanden (38,5 %) isoliert, wobei bei zwei Pro-
banden (13,3 %) nur Hefestimme, bei acht Lésionen (53,3 %) Hefen und Schimmelpil-
ze und bei fiinf Personen (33,3 %) Dermatophyten und Schimmelpilze nachgewiesen
wurden. Die Proben nur mit Hefe-artigen Organismen wurden von einer Tinea nigra
sowie einem FuB} mit Lésionen der FuBhaut und Zehenndgel gesammelt. Die anderen
Proben mit Hefestimmen stammen von Haut- und Nagelldsionen der Fiile (73,3 %, n =
11), einer Mykose eines Daumennagels (6,6 %) und einer Dermatitis (6,6 %). Im Rah-
men dieser Studie wurden Hefe-artige Pilze der Gattungen Candida, Hortaea, Sporobo-
lomyces und Trichosporon nachgewiesen. Die grofite Gruppe waren hierbei Vertreter
der Gattung Candida mit den Arten C. albicans, C. duobushaemulonii und C. tropicalis,
wobei C. duobushaemulonii die am héufigsten kultivierte Art darstellt und von drei
Probanden isoliert wurde. Arten der Gattung Trichosporon, namentlich T. asahii, T.
Jjaponicum und T. montevideense, waren die zweitgroflte Organismengruppe mit 7. asa-
hii als am haufigsten isolierte Art (n = 2). Der Stamm der Gattung Sporobolomyces
ebenso wie die Art Hortaea werneckii, ein dimorpher und im Rahmen dieser Arbeit als
Hefe klassifizierter Pilz, wurden jeweils aus dem Probenmaterial einer Lésion kultiviert.
Von den Lésionen nur mit Hefestimmen wurden die Arten H. werneckii und T. asahii

nachgewiesen.

Diese Ergebnisse entsprechen den Angaben anderer Autoren, die ebenfalls Arten der
Gattung Candida als die am hiufigsten von Haut- und Nagelldsionen dokumentierten
Hefen beschrieben haben (Brilhante et al. 2005; Burzykowski et al. 2003; Cruz Ch. et
al. 2011; D1 Chiacchio et al. 2014; Viegas et al. 2013; Lopes et al. 1999; Ng et al. 1999;
Vella Zahra et al. 2003). Abweichend hiervon wurden in Brasilien C. albicans, C. tropi-
calis, C. krusei sowie C. parapsilosis, in Deutschland, Italien, im Iran, Portugal und
Singapur C. albicans und C. parapsilosis, in Israel C. albicans, in Kolumbien und Peru
C. krusei als dominante Arten der Gattung Candida dokumentiert (Brilhante et al. 2005;
Cabete et al. 2015; Flores et al. 2009; Khosravi und Mansouri 2001; Leibovici et al.
2002; Lim et al. 1992; Mejia-Arango et al. 2013; Miigge et al. 2006; Simonetti et al.
2004; Viegas et al. 2013). Die Isolation von Arten der Gattung 7richosporon von Haut-
und Nagelldsionen wurde ebenfalls in Asien, Lateinamerika und Europa beschrieben

(Archer-Dubon et al. 2003; Cruz Ch. et al. 2011; Bergman und Kauffman 1984; Fallahi
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et al. 2012; Miigge et al. 2006; Taj-Aldeen et al. 2009), wihrend Arten der Gattung
Sporobolomyces eher als Kontaminationen dokumentiert wurden (de Hoog et al. 2014;
Elewski 1998; Summerbell et al. 2005). Hortaea werneckii ist als klassischer Erreger
von dunkel pigmentierten, oberflichlichen Hautldsionen (Tinea nigra) in subtropischen
und tropischen Regionen, einschlieBlich Panama beschrieben worden (Bonifaz et al.
2008a; de Hoog et al. 2014; Schechtman 2008; Severo et al. 1994; Tapia 1965; Walsh
1948). Candida duobushaemulonii [als C. haemulonii] wurde ebenfalls in Gro3britanni-
en und Nordamerika von Haut- und Nagelldsionen der Fiile isoliert (English und Atkin-
son 1974; Gargeya et al. 1991) und in Panama als Besiedler oberfldchlicher Hautverén-
derungen dokumentiert (Weisenborn 2008). Durch in vitro Experimente zeigten
Gargeya et al. (1991), dass C. duobushaemulonii proteolytische Fahigkeiten besitzt,
aber Keratin selbst nicht als Substrat nutzen kann. Daher ist C. duobushaemulonii im
Rahmen dieser Studie wahrscheinlich als opportunistischer Besiedler zuvor geschiadig-

ter Haut- bzw. Nagelareale zu betrachten.

Schimmelpilze wurden insgesamt von 33 Probanden (84,6 %) isoliert, allerdings wur-
den lediglich bei zehn Personen (30,3 %) nur Schimmelpilze in dem gesammelten Pro-
benmaterial nachgewiesen. Bei acht Probanden wurden zusitzlich Hefen (24,2 %), bei
12 Personen Dermatophyten (36,4 %) und bei flinf Studienteilnehmern (15,2 %) Hefen
und Dermatophyten kultiviert. Die Proben nur mit Schimmelpilzen stammen von zwei
Chromomykosen (20 %), zwei Dermatomykosen der Fiile (20 %), drei FuBnagelldsio-
nen (30 %), einer Fingernagelldsion (10 %) und von zwei Probanden (20 %) mit Lésio-
nen der FuBBhaut und der Zehennigel. Die aus dem in Panama gesammeltem Probenma-
terial isolierten Schimmelpilze stellen die groffte und Okologisch diverseste
Organismengruppe der kultivierten Pilze dar. So wurden von den untersuchten Lisionen
sowohl humanpathogene Erreger, als auch opportunistische Arten und rein saprotrophe
Pilze 16 verschiedener Gattungen sowie mehrere Vertreter wahrscheinlich bisher nicht
wissenschaftlich beschriebener Arten bzw. Gattungen nachgewiesen. Die wiederholte
Beprobung von Lésionen, um bei der Isolation von saprotrophen Schimmelpilzen den
Erreger eindeutig bestimmen zu konnen, war im Rahmen dieser Arbeit nicht moglich.
Daher wurden fiir die Beurteilung der isolierten Schimmelpilze als potentielle Erreger,
opportunistische Besiedler oder Kontaminanten ein Vergleich mit bereits vorhandenen
Literaturdaten, die wiederholte Isolierung von unterschiedlichen Probanden und der
Nachweis von Ldsionen ohne Dermatophyten oder anderen pathogenen Pilzen, die An-

zahl der Isolationen pro Proband sowie die Fihigkeit auf Keratin-haltigen Materialien
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und bei 37 °C wachsen zu konnen als Bewertungskriterien verwendet. Die Charakteri-
sierung bisher nicht als Krankheitserreger dokumentierter Pilzarten als primére Erreger
oder sekundére Besiedler von Haut- oder Nagelldsionen anhand der Fahigkeit auf Kera-
tin-haltigen Materialien und bei menschlicher Korpertemperatur wachsen zu kénnen ist
nicht uneingeschrankt moglich. Aber die entsprechenden Analysen ermdglichen ohne
experimentelle Tierversuche eine gewisse Aussage iiber das pathogene Potenzial der
isolierten Pilzarten und deren Relevanz als opportunistische Besiedler (Achterman und

White 2012; de Hoog et al. 2014; Reiss et al. 2009; Scott und Untereiner 2004).

Aus dem Probenmaterial wurden Arten der Gattungen Acremonium s.l., Aspergillus,
Chaetomium, Chrysosporium, Cladosporium, Curvularia, Fonsecaea, Fusarium, Lo-
photrichus, Microascus, Neoscytalidium, Penicillium, Scolecobasidium, Scopulariopsis,
Verticillium und Wardomycopsis isoliert. Die grofite Gruppe bildeten die Isolate der
Gattung Aspergillus mit neun kultivierten Arten A. awamori, A. clavatus, A. flavus, A.
giganteus, A. heteromorphus, A. niger, A. ochraceus, A. sclerotiorum und A. versicolor,
wobei die Stdimme von insgesamt 13 Lasionen isoliert wurden. Die am hiufigsten iso-
lierten Arten der Gattung Aspergillus waren A. flavus, A. clavatus und A. niger. Die
Gattung Curvularia mit den Arten C. geniculata und C. lunata wurde von fiinf Proban-
den und damit als zweithdufigste Organismengruppe nachgewiesen. Die Gattungen
Fusarium und Scopulariopsis mit den Arten F. oxysporum und F. solani, sowie S. car-
bonaria und S. croci wurden jeweils von vier Probanden isoliert. Isolate des Artkom-
plexes Acremonium s.l. wurden mit insgesamt drei Arten und bei drei Personen doku-
mentiert. Die Gattung Penicillium mit P. commune als einziger kultivierter Art wurde
von zwel Probanden isoliert. Alle weiteren Gattungen wurden jeweils nur mit einer Art
und von einer Person nachgewiesen. Die am haufigsten isolierten Arten innerhalb der
Gruppe der Schimmelpilze waren Curvularia lunata und Wardomycopsis litoralis und
wurden jeweils in dem Probenmaterial von vier Probanden nachgewiesen. Am zweit-
haufigsten wurden die Arten Aspergillus flavus, Fusarium solani und Scopulariopsis
carbonaria isoliert und von jeweils drei Lasionen kultiviert. Die Arten Aspergillus cla-
vatus, A. niger, Chaetomium globosum, Microascus cinereus, Neoscytalidium dimidia-
tum und Penicillium commune wurden von je zwei Probanden isoliert. Acremonium
collariferum, Acremonium spp., Aspergillus awamori, A. giganteus, A. heteromorphus,
A. ochraceus, A. sclerotiorum, A. versicolor, aff. Chalara sp., Chrysosporium tubercu-
latum, Cladosporium sphaerospermum, C. tenuissimum, Curvularia geniculata, Fonse-

caea pedrosoi, Fusarium oxysporum, cf. Fusicladium sp., cf. Knufia sp., Lophotrichus
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bartlettii, cf. Rhexothecium sp., Scolecobasidium sp., Scopulariopsis croci und Verti-

cillium cf. epiphytum wurden bei jeweils einer Person nachgewiesen.

Ein groBer Teil der im Rahmen dieser Studie von Haut- und Nagelldsionen in Panama
isolierten Gattungen und Arten sind Vertreter verschiedener coprophiler, saprotropher,
pflanzenparasitischer und entomopathogener Organismen mit einer weiten Verbreitung
in der Umwelt und wurden primér von pflanzlichen Materialien, in der Erde oder aus
Luftproben dokumentiert und sind somit eher als Kontaminationen oder sekundire Be-
siedler vorgeschéddigter Haut- und Nagelbereiche zu betrachten (Bhargava und Bharga-
va 1971; Ellis et al. 1997; Domsch et al. 2007; Gupta et al. 2012; Hwang et al. 2012;
Tauk-Tornisielo et al. 2005; Taylor und Mc Fadden 1962; Seifert et al. 2011; Summer-
bell et al. 2005). Die potentiell humanpathogenen oder opportunistischen Schimmelpil-
ze, die von Lidsionen ohne Dermatophyten nachgewiesen wurden, waren Acremonium
spp., Aspergillus clavatus, A. flavus, A. niger, A. ochraceus, Cladosporium tenuis-
simum, Curvularia lunata, Fonsecaea pedrosoi, Fusarium oxysporum, F. solani,
Microascus cinereus, Neoscytalidium dimidiatum, Penicillium commune, Scopulariop-
sis carbonaria und Wardomycopsis litoralis. Die Arten C. tenuissimum, C. lunata und
F. pedrosoi wurden als mogliche Verursacher von Chromomykosen isoliert, wahrend
die anderen Stimme von Haut- und Nagelldsionen der Hénde und Fiile nachgewiesen

wurden.

Acremonium spp., Aspergillus spp., Curvularia lunata, Fusarium oxysporum, F. solani,
Microascus cinereus, Neoscytalidium dimidiatum und Penicillium spp. wurden eben-
falls im Rahmen anderer Studien in Siid- und Nordamerika, Asien und Europa als Ver-
ursacher von Haut- und Nagelldsionen dokumentiert (Alvarez et al. 2004; Bokhari et al.
1999; Cai et al. 2016; Cruz Ch. et al. 2011; Farwa et al. 2011; Godoy-Martinez et al.
2009; Gongalves de Aratjo et al. 2003; Guarro und Gené 1995; Heikkild und Stubb
1995; Lim et al. 1992; Martinez-Herrera et al. 2015; Mikli¢ et al. 2010; Ng et al. 1999;
Revankar und Sutton 2010; Schechtman 2008; Summerbell et al. 2005; Viegas et al.
2013; Wang und Chi 2005), wobei N. scytalidium primér in tropischen bis mediterranen
Regionen als Erreger von Haut- und Nagelmykosen nachgewiesen wurde (Bokhari et al.
1999; Farwa et al. 2011; Gongalves de Araujo et al. 2003; Ng et al. 1999; Schechtman
2008; Viegas et al. 2013). Fonsecaea pedrosoi ist als regelmifBiger Verursacher von
Chromomykosen in lateinamerikanischen Landern dokumentiert, wihrend Curvularia

lunata und Arten der Gattung Cladosporium nur als gelegentliche Erreger des entspre-
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chenden Krankheitsbildes beschrieben wurden (Bonifaz et al. 2001; de Hoog et al.
2014; Krzysciak et al. 2014; Qiu-Xia et al. 2008; Revankar et al. 2002; Revankar und
Sutton 2010; Rivitti und Aoki 1999). Alle im Rahmen dieser Studie isolierten Arten der
Gattung Aspergillus, bis auf A. giganteus, wurden als primdre Verursacher und sekunda-
re Besiedler von Haut- und Nagelldsionen weltweit dokumentiert (Cruz Ch. et al. 2011;
de Hoog et al. 2014; Heikkild und Stubb 1995; Miigge et al. 2006; Nawal et al. 2012).
Da allerdings die Proben in Panama zu einem Zeitpunkt gesammelt wurden, in dem
Sporen von Arten dieser Gattung dominant in der Auflenluft vertreten sind und Asper-
gillus-Arten generell eine hohe Abundanz und Diversitdt in tropischen Regionen auf-
weisen und von allen Proben weitere Pilzarten isoliert wurden, sind die Isolate wahr-
scheinlich iiberwiegend als eine Kontamination des Probenmaterials in Form von
luftgetragenen Sporen oder als opportunistische Besiedler anzusehen (Domsch et al.
2007; Gupta et al. 2012; Seifert et al. 2011; Summerbell et al. 2005; Tauk-Tornisielo et
al. 2005; Taylor und Mc Fadden 1962). Wardomycopsis litoralis ist bisher nicht als pa-
thogener oder opportunistischer Pilz dokumentiert worden und weitergehende Daten
iiber die Verbreitung in der Umwelt sind nicht vorhanden. Die grole Anzahl an Isolati-
onen dieser Art von verschiedenen Probanden, einschlieBlich Lisionen ohne Dermato-
phyten, sowie die Fahigkeit bei 37 °C und auf Keratin-haltigen Materialien wachsen zu
konnen, machen ein gewisses pathogenes Potential dieser Art wahrscheinlich. Scopula-
riopsis carbonaria wurde ebenfalls bisher nicht von Haut- oder Nagelldsionen beschrie-
ben, ist aber im Rahmen dieser Arbeit mehrfach von Nagelmykosen, einschlieflich ei-
ner Lésion ohne Dermatophyten isoliert worden. Zudem zeigt die Art ein gewisses
keratinolytisches Potential (Filipello Marchisio und Fusconi 2001), was eine Besiedlung
vorgeschéddigter Nagelbereiche ermdglichen wiirde. Von den in Panama untersuchten
Lasionen wurde neben den klassischen Erregern von Mykosen, den Dermatophyten,
ebenfalls ein breites Spektrum verschiedener pathogener Schimmelpilze und weiterer
bisher nicht im klinischen Kontext beschriebener Arten nachgewiesen. Um die Gesamt-
heit der in Panama mit Haut- und Nagelldsionen assoziierten opportunistischen und po-
tentiell pathogenen Schimmelpilze zu erfassen und zu kldren inwieweit isolierte Orga-
nismen, wie z.B. Acremonium collariferum, Scopulariopsis carbonaria oder
Wardomycopsis litoralis als potentielle Erreger oder opportunistische Besiedler von
Haut- und Nagelldsionen in Panama relevant sind, miissten wiederholte Probennahmen
und populationsbasierte Studien mit einem groBeren Umfang durchgefiihrt werden

(Gupta et al. 2001; Martinez-Herrera et al. 2015; Summerbell et al. 2005).
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4.3 Systematische Stellung der von Haut- und Nagellisionen isolierten Pilze

Aus den in Panama gesammelten Proben konnten Pilzarten aus vier Klassen der Asco-
mycota und aus zwei Klassen der Basidiomycota isoliert werden, wobei die Ascomyce-
ten mit 95,3 Prozent aller taxonomisch klassifizierten Stimme den Grofiteil der kulti-
vierten Arten darstellten. Innerhalb der Ascomyceten wurden Organismen der Klassen
Dothideomycetes, Eurotiomycetes, Saccharomycetes und Sordariomycetes und inner-
halb der Basidiomycota Arten der Klassen Microbotryomycetes und Tremellomycetes
nachgewiesen. Die am héaufigsten isolierten Organismen waren Vertreter der Klasse
Eurotiomycetes mit 73 Isolaten 15 verschiedener Arten aus vier Gattungen, drei Fami-
lien und drei Ordnungen. Die zweitgro3te Gruppe beinhaltet Arten der Sordariomycetes
mit 36 isolierten Stimmen, 13 Arten und neun Gattungen in sechs Familien und drei
verschiedenen Ordnungen sowie einer taxonomisch nicht zugeordneten Gruppe
(Incertae sedis). Die am dritthdufigsten nachgewiesene Gruppe bestand aus Vertretern
der Dothideomycetes mit 17 Isolaten neun verschiedener Arten aus sieben Gattungen,
neun Familien und vier Ordnungen und einer taxonomisch keiner Ordnung zugeordne-
ten Familie (Incertae sedis). Die kleinste Gruppe innerhalb der Ascomycota bildeten
Organismen der Saccharomycetes mit 14 Isolaten und drei Arten einer Gattung und ei-
ner Ordnung. Die Tremellomycetes waren mit sieben Isolaten aus einer Ordnung, Fami-
lie und Gattung sowie drei verschiedenen Arten die am héufigsten isolierten Organis-
men der Basidiomycota. Die Microbotryomycetes wurden im Rahmen dieser Arbeit nur

einmal nachgewiesen.

Die taxonomisch diversten Gruppen mit der grofiten Anzahl an nachgewiesenen Gat-
tungen, Familien und Ordnungen waren die Dothideomycetes und die Sordariomycetes,
wéhrend die Eurotiomycetes nur die drittgroBBte Anzahl isolierter taxonomischer Grup-
pen aufwiesen. Die Microbotryomycetes, Saccharomycetes und Tremellomycetes wur-
den im Rahmen dieser Aufsammlung jeweils nur mit einer Gattung, einer Familie und
einer Ordnung in Panama von Haut- und Nagelldsionen dokumentiert. Die in Panama
isolierten taxonomischen Gruppen reprédsentieren einen Grofteil der humanpathogene
Organismen beinhaltenden Klassen der Ascomycota und Basidiomycota und entspre-
chen in Bezug auf die Anzahl der isolierten taxonomischen Einheiten den Mengenver-
héltnissen der in der Literatur verfiigbaren Daten (de Hoog et al. 2014; Kirk und Ains-
worth 2011; Reiss et al. 2009). So stellen die Dothideomycetes und Sordariomycetes die
Klassen mit den bisher am héufigsten beschriebenen Gattungen, Familien und Ordnun-

gen und die ebenfalls am weitesten in der Umwelt verbreiteten Organismen dar (Hyde
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et al. 2013; Kirk und Ainsworth 2011; Piepenbring 2015; Zhang et al. 2006). Die grof3e
Anzahl an isolierten Stimmen der Eurotiomycetes ist darauf zurlickzufiihren, dass die
Klasse weit verbreitete und opportunistisch-pathogene Schimmelpilzgattungen wie As-
pergillus und Penicillium, sowie die wichtigsten humanpathogenen Erreger von Haut-
und Nagelldsionen der Fiifle beinhaltet und dieses Habitat mit 80,8 % aller gesammelten
Proben die am hiufigsten untersuchte Korperregion darstellt. Die isolierten Stimme der
anderen Klassen stellen primér saprotrophe Organismen, einschlielich verschiedener
opportunistischer Erreger dar und wurden von verschiedenen organischen Substanzen,
wie pflanzlichen oder tierischen Materialien, Kot oder sonstigen Ausscheidungsproduk-
ten, im Boden, auf Pflanzen und in Luftproben nachgewiesen (de Hoog et al. 2014;
Domsch et al. 2007; Grose et al. 1968; Tauk-Tornisielo et al. 2005; Taylor und Mc Fad-
den 1962). Diese Beobachtungen entsprechen den Ergebnissen anderer Studien, die un-
abhingig vom individuellen Gesundheitszustand oder soziodkonomischen Status der
entsprechenden Personen ebenfalls ein breites Spektrum saprotropher, opportunistischer
und pathogener Pilzarten verschiedener systematischer Gruppen von unterschiedlichen
Regionen des menschlichen Korpers und im Besonderen aus dem Bereich der Fiifle
nachgewiesen haben (Ali-Shtayeh et al. 2001; Findley et al. 2013; Gad et al. 1987,
Oyeka und Ugwu 2002; Zarrin und Babadi 2014). Der menschliche Organismus ist so-
mit ein Lebensraum fiir ein breites Spektrum taxonomischer Gruppen mehr oder weni-
ger spezifischer, liberwiegend auf den Menschen als Habitat beschrénkter, opportunisti-
scher und pathogener Organismen sowie in der Umwelt verbreiteter Pilzarten (Alvarez
und Caicedo 2007; Findley et al. 2013; Gad et al. 1987; Oyeka und Ugwu 2002; Zarrin
und Babadi 2014).

4.4  Erstnachweise fiir Panama und neue Arten

Publizierte Nachweise der in Panama isolierten Pilzarten wurden unter Verwendung von
Internet-Suchmaschinen (Google, Google Scholar), PubMed
(www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed) und Web of Sience™ (webotknowledge.com) recher-
chiert und mit den im Rahmen dieser Studie isolierten Pilzstimmen verglichen. Die
offentliche = Datenbank des ,,Smithsonian  Tropical = Research  Institute*
(http://biogeodb.stri.si.edu/fungi/) beinhaltet zudem Nachweise von iiber 2.772 in Pa-
nama dokumentierten Pilzarten, einschlieBlich 718 verschiedener anamorpher Pilze.

Allerdings umfassen die Nachweise keine medizinisch relevanten Arten (Piepenbring et
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al. 2007) und ebenfalls nicht alle in Panama dokumentierten anamorphen und teleomor-
phen Stadien saprotropher Mikropilze. Ein Grof3teil der Nachweise der von Haut- und
Nagelldasionen in Panama dokumentierten Pilzarten wurden iiberwiegend in lokalen
Fachzeitschriften, Tagungs- oder Krankenhausberichten und im Rahmen von Ab-
schlussarbeiten veroffentlicht (Tab. 5) und sind daher oft nur schwer recherchierbar.
Deshalb ist es moglich, dass die dieser Arbeit zugrundeliegenden Nachweise in Panama
dokumentierter Pilze, einschlieBlich humanpathogener Organismen, moglicherweise
nicht alle publizierten Daten umfassen. Mehrere der im Rahmen dieser Studie isolierten
und in der Literatur als pathogene bzw. opportunistische Pilzarten dokumentierten Or-
ganismen wurden zuvor in Panama nicht von Haut- und Nagelldsionen beschrieben. So
sind die nachgewiesenen potentiell humanpathogenen Arten der Gattung Aspergillus
sowie die Arten Candida tropicalis, Chaetomium globosum, Cladosporium sphae-
rospermum, Curvularia lunata, Fusarium oxysporum, Microascus cinereus, Penicillium
commune, Trichosporon asahii, T. japonicum und T. montevideense bisher nicht im

medizinischen Kontext in Panama dokumentiert worden.

Die Arten Aspergillus awamori, A. heteromorphus, Chaetomium globosum, Cladospo-
rium tenuissimum, Lophotrichus bartlettii, Microascus cinereus, Penicillium commune,
Scopulariopsis croci, Trichosporon asahii, T. japonicum, T. montevideense, Verticillium
epiphytum und Wardomycopsis litoralis wurden im Rahmen dieser Arbeit ebenfalls das
erste Mal in Panama nachgewiesen. Die Isolation von W. litoralis in Panama ist zudem
der zweite Nachweis dieses Pilzes weltweit und ebenfalls die erste dokumentierte Isola-

tion fir den amerikanischen Kontinent.

Im Rahmen dieser Aufsammlung wurden zudem neun Pilzstimme kultiviert, die anhand
morphologischer Merkmale sowie ITS und LSU nrDNA Sequenzdaten keiner der bisher
beschriebenen Pilzarten zugeordnet werden konnten. So wurden zwei mogliche neue
Arten der Dothideomycetes mit taxonomischer Zugehorigkeit zu den Venturiaceae
(Venturiales) und der Gattung Fusicladium bzw. den Eremomycetaceae (Incertae sedis)
sowie der Gattung Rhexothecium, vier weitere moglicherweise bisher nicht wissen-
schaftlich dokumentierte Arten der Sordariomycetes mit vier Isolaten von zwei Vertre-
tern der Gattung Acremonium s.str. (Bionectriaceae, Hypocreales), zwei Hyphomyceten
mit einem Chalara-Stadium bzw. Phialophora-artigen Phialiden und einer genetischen
Affinitdt zu der Gattung Cryptendoxyla (Cephalothecaceae, Sordariales) und ein mit den

Eurotiomycetes, Chaetothyriales, der Familie Trichomeriaceae und der Gattung Knufia
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assoziiertes Isolat eines meristematischen Ascomyceten nachgewiesen. Die Klassifizie-
rung der entsprechenden Isolate basiert auf einem Vergleich der in Kultur gebildeten
morphologischen Strukturen und ntDNA Sequenzen mit publizierten Daten verwandter
Arten sowie Sequenzen in GenBank (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) und weite-
ren liber MycoBank (http://www.mycobank.org) verfiigbaren 6ffentlichen Datenbanken
und den Ergebnissen phylogenetischer Analysen. Die Stimme stellen tiberwiegend Ver-
treter schlecht erforschter taxonomischer Gruppen dar und in den verwendeten Daten-
banken war hédufig keine ausreichende Anzahl repriasentativer DNA Sequenzen vorhan-
den. Da im Rahmen dieser Arbeit kein direkter Vergleich der entsprechenden Isolate
mit Herbarbelegen sowie lebenden Typus-Stimmen verwandter Arten durchgefiihrt
werden konnte, wurden die Stimme nur vorldufig benannt. Von den in Panama unter-
suchten Haut- und Nagelldsionen konnten mehrere sehr wahrscheinlich bisher nicht
wissenschaftlich beschriebene sowie selten dokumentierte Arten saprotropher und kera-
tinolytischer bzw. keratinophiler Organismen nachgewiesen werden. Die grole Anzahl
der im Rahmen dieser Untersuchung neu dokumentierter Pilzarten, einschlieBlich der
Erstnachweise ubiquitér verbreiteter und hiufig auftretender Organismen, zeigt weiter-
hin einen groflen Forschungsbedarf in Panama und die Niitzlichkeit Kultur-basierter
mykologischer Forschungsansitze fiir die Aufkldrung der Diversitidt und Verbreitung

von Mikropilzen in der Umwelt und am menschlichen Korper.
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5 Zusammenfassung

Die vorliegende Studie vermittelt einen epidemiologischen Uberblick iiber das mit
Haut- und Nagelldsionen assoziierte Pilzspektrum im Westen Panamas. Hierzu wurden
Proben von vermutlich durch Pilzinfektionen verursachten Haut- sowie Nagelldsionen
gesammelt und zum Anlegen von Kulturen verwendet. Die isolierten Pilzstimme wur-
den basierend auf dem D-H-S System (Rieth), anhand morphologischer Merkmale,
nrDNA Sequenzdaten sowie phylogenetischen Analysen klassifiziert und mit Hilfe von
Literaturdaten sowie physiologischen Eigenschaften als saprotrophe, opportunistische
oder pathogene Organismen beurteilt. In Panama wurden 52 Proben von 51 Personen
gesammelt, wobei das Material von 42 Haut- und Nagelldsionen der Fii3e, vier Lasio-
nen der Fingerndgel, zwei Chromomykosen, einer Tinea nigra und drei sonstigen Haut-
lasionen stammt. Bei 75 Prozent (n = 39) der Proben konnten Pilze kultiviert und insge-
samt 201 Pilzstimme isoliert und subkultiviert werden. Hiervon wurden 50 Isolate (24,9
%) als Dermatophyten, 24 Stamme (11,9 %) als Hefen und 127 Isolate (63,2 %) als
Schimmelpilze klassifiziert. Bei 19 Probanden (48,7 %) konnten Dermatophyten isoliert
werden, wobei aus dem Probenmaterial von 12 Personen (63,2 %) ebenfalls andere
Pilzarten nachgewiesen wurden. Von zwei Lisionen (5,1 %) wurden nur Hefestimme
isoliert, wobei einmal eine Schwarze Hefe kultiviert wurde. In dem Material acht weite-
rer Proben (20,5 %) wurden Schimmelpilze und Hefestimme nachgewiesen und bei
zehn Probanden (25,6 %) konnten aus dem Probenmaterial nur Schimmelpilze kultiviert
werden. 172 Isolate wurden taxonomisch klassifiziert und 44 Arten aus 25 Gattungen,
17 Familien, 15 Ordnungen, sechs Klassen sowie den Abteilungen Ascomycota oder
Basidiomycota zugeordnet. Die Ascomyceten stellen mit 164 Stimmen 40 verschiede-
ner Arten aus 23 Gattungen, 15 Familien, 11 Ordnungen und vier Klassen die am héiu-
figsten isolierte und vielfdltigste Organismengruppe dar, wihrend die Basidiomycota
nur mit acht Isolaten vier verschiedener Arten zwei unterschiedlicher Gattungen, Fami-
lien, Ordnungen und Klassen nachgewiesen wurden.

Im Rahmen dieser Arbeit wurden in Panama die anthropophilen Dermatophyten
Trichophyton rubrum und T. interdigitale dokumentiert, wobei 7. rubrum die am
hiufigsten isolierte Art darstellt. Kultivierte Hefen waren Candida albicans, C.
duobushaemulonii, C. tropicalis, Hortaea werneckii, Sporobolomyces sp., Trichosporon
asahii, T. japonicum und T. montevideense. Die Schimmelpilze stellen die grofite und
okologisch diverseste Organismengruppe der kultivierten Pilze dar. So wurden von den

untersuchten Léasionen sowohl humanpathogene Erreger, als auch opportunistische
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Arten und rein saprotrophe Pilze sowie mehrere Vertreter wahrscheinlich bisher nicht
wissenschaftlich beschriebener Arten bzw. Gattungen nachgewiesen. Aus dem
Probenmaterial wurden die Schimmelpilze Acremonium collariferum, Aspergillus
awamori, A. clavatus, A. flavus, A. giganteus, A. heteromorphus, A. niger, A. ochraceus,
A. sclerotiorum, A. versicolor, Chaetomium globosum, Chrysosporium tuberculatum,
Cladosporium sphaerospermum, C. tenuissimum, Curvularia geniculata, C. lunata,
Fonsecaea pedrosoi, Fusarium oxysporum, F. solani, Lophotrichus bartlettii,
Microascus  cinereus,  Neoscytalidium  dimidiatum,  Penicillium  commune,
Scolecobasidium sp., Scopulariopsis carbonaria, S. croci, Verticillium cf. epiphytum
und Wardomycopsis litoralis isoliert. Zudem wurden vier Isolate von zwei vermutlich
neuen Arten der Gattung Acremonium (Bionectriaceae, Hypocreales), zwei Stimme mit
einer genetischen Affinitdit zu der Gattung Cryptendoxyla (Cephalothecaceae,
Sordariales) und jeweils ein mit den Gattungen Fusicladium (Venturiaceae,
Venturiales), Knufia (Trichomeriaceae, Chaetothyriales) bzw. Rhexothecium
(Eremomycetaceae, Dothideomycetidae) assoziierter Stamm kultiviert. Im Rahmen
dieser Studie wurden A. giganteus, C. tenuissimum, L. bartlettii, S. carbonaria, S. croci,
V. epiphytum und W. litoralis erstmalig von Mykosen des Menschen dokumentiert und
die in der Literatur als Verursacher sowie Besiedler von Haut- und Nagelldsionen
beschriebenen Organismen A. clavatus, A. flavus, A. niger, A. ochraceus, C. tropicalis,
C. globosum, C. sphaerospermum, C. lunata, F. oxysporum, M. cinereus, P. commune,
T. asahii, T. japonicum und T. montevideense wurden das erste Mal in klinischem
Probenmaterial aus Panama nachgewiesen. Die Arten A. awamori, A. heteromorphus, C.
globosum, C. tenuissimum, L. bartlettii, M. cinereus, P. commune, S. croci, T. asahii, T.
japonicum, T. montevideense, V. epiphytum, W. litoralis und die Gattung
Scolecobasidium wurden zudem erstmalig fiir Panama dokumentiert. Die Isolation von
W. litoralis in Panama ist ebenfalls der erste Nachweis dieses Pilzes auflerhalb von
Spanien und auf dem amerikanischen Kontinent.

Die grofle Anzahl im Rahmen dieser Arbeit beschriebener, bisher fiir die Wissenschaft
unbekannter bzw. nicht in Panama dokumentierter Pilzarten ldsst auf eine grofle myko-

logische Biodiversitit in Panama schlieen und zeigt den Bedarf weiterer Forschung.
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