
Botrytis cinerea is de belangrijkste veroorzaker van
vruchtrot in aardbeien. In de praktijk wordt de ziekte
bestreden door fungicidentoepassingen tijdens de
bloei. De antagonist Ulocladium atrum is succesvol
toegepast ter bestrijding van Botrytis spp. in druif, ui,
cyclamen en potrozen.

In de periode 1996 - 2004 werden veldexperimenten
uitgevoerd met als doel toepassing van U. atrum te
integreren in de eenjarige verlate teelt van aardbeien.
Toepassing van U. atrum voor de bloei had geen ef-
fect op het optreden van vruchtrot. Tenminste twee
‘kalender’-bespuitingen met U. atrum per week zijn
nodig om alle net open bloemen te raken.

In 2002 – 2004 werd een Beslissing Ondersteunend
Systeem (BOS) toegepast om de timing van de antago-
nistenapplicaties beter af te stemmen op de Botrytis
infectiekans. In 2002 leidde dat bij een laag infectie-
niveua niet tot een verbetering. In 2003 gaven zeven
‘kalender’-bespuitingen van U. atrum een reductie
van vruchtrot met 24%. Zes bespuitingen uitgevoerd
op grond van het Beslissing Ondersteunend Systeem
resulteerden in een reductie van vruchtrot met 39%.
De toepassing van fungiciden volgens dezelfde beslis-
singsregels leidde tot een reductie van vruchtrot met
67%. In 2004 leidde bespuitingen met de antagonisten
volgens het BOS tot een vermindering van vruchtrot
met 37%. Fungicidenbespuitingen gaven een reductie
van 63%. In 2004 werd U. atrum ook in een nieuwe be-
strijdingsstrategie toegepast bij matige infectiekansen
en fungiciden bij hoge infectiekansen. Dit leidde tot
een reductie van vruchtrot met 66%. Twee bespuitin-
gen met een fungicide konden worden vervangen
door vier bespuitingen met U. atrum.

Vervolgonderzoek is gericht op verdere integratie van
het gebruik van fungiciden en de antagonist op basis
van een BOS. Fungiciden toegepast tegen vruchtrot
hebben vaak een voldoende bijwerking tegen echte
meeldauw, maar de antagonist heeft hiertegen geen
werking. 

Om de depositie te verbeteren is onderzoek in twee
richtingen gestart. In één wordt gebruik gemaakt van
bestuivende insecten voor het transport van U. atrum
op de kroonbladeren van aardbeien. Daarnaast wordt
gezocht naar de meest gunstige sporenverdeling op
de bloem door optimaal gebruik van gangbare spuit-
apparatuur.

Een wateroplosbaar granulaat met sporen van U.
atrum is inmiddels beschikbaar. Voordat U. atrum als
biologisch bestrijdingmiddel beschikbaar kan komen
is registratie als gewasbeschermingsmiddel vereist.
De hoge kosten van de nationale en Europese toela-
tingsprocedure belemmeren de commercialisatie van
biologische bestrijdingsmiddelen.

Het onderzoek werd gefinancierd door het Ministerie
van Landbouw, Natuur en Voedselkwaliteit en de Eu-
ropese Commissie (FAIR3 CT96-1898). 
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The genus Phytophthora belongs to the oomycetes
and contains over sixty species that are all notorious
plant pathogens. The growth morphology and disper-
sal strategy of oomycetes resemble that of fungi and
the weaponry that oomycetes and fungi use to attack
plants appears to be comparable. In the phylogenetic
tree, however, oomycetes are positioned on a branch
completely separate from fungi. It is very likely that
evolutionary history has also shaped the genes and
genomes of oomycetes in a unique way. From two
Phytophthora species, Phytophthora sojae and Phy-
tophthora ramorum, draft genome sequences are
available and we used these sequences to analyze the
repertoire of secreted Phytophthora proteins. These
proteins are of ultimate interest because they might
be effector molecules that play important roles in pa-
thogenesis. The presence of signal peptides and
transmembrane domains was analyzed on all annota-
ted Phytophthora genes resulting in a total of 1570
and 1256 putative secreted protein genes from P. sojae
and P. ramorum, respectively. These were investigated
for their sequence diversity, expansion of family
members and genome organization. More than 80%
of the secreted protein genes form gene families, and
many of the families are clustered in the genome. Dif-
ferences in expansion of gene families in different
Phytophthora spp. were observed, and these expan-
sion patterns may explain the difference in their pa-
thogenicity. Some genes are located in genomic re-
gions having many re-arrangements and
insertions/deletions and these “hotspots” are parti-
cular interesting to explore.
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