Zadanie nr 91

Poszukiwanie markerow DNA sprzezonych z cecha odpornosci na maczniaka
rzekomego u ogorka oraz okreslenie genetycznego zrdéznicowania grzyba
Pseudoperonospora cubensis (Berk & M.A. Curtis) Rostovzev na terytorium Polski
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Maczniak rzekomy dyniowatych, choroba powodowana przez Pseudoperonospora
cubensis (Berk & M.A. Curtis) Rostovzev przyczynia si¢ do znacznego obnizenia plonu
ogorka. Z tego powodu poszukuje si¢ nowych zrodet odpornosci na te chorobe, ktore
moglyby zosta¢ wykorzystane w hodowli odpornosciowej ogérka gruntowego oraz metod
umozliwiajacych szybka selekcj¢ genotypow odpornych na Pseudoperonospora cubensis (P.
cubensis).

Celem badan w 2011 roku byto:

- analiza polimorfizmu DNA komponentoéw rodzicielskich (linia odporna VC162, linia
podatna L244), otrzymanych z Krakowskiej Hodowli i Nasiennictwa Ogrodniczego
,POLAN”,

- identyfikacja polimorficznych markerow RAPD w profilach amplifikacyjnych roslin
w pokoleniu F,

- gromadzenie lisci ogorka z objawami porazenia przez Pseudoperonospora cubensis w
celu okreslenia zroznicowania genetycznego patogena.

Materiat badawczy stanowity:

- dwie formy rodzicielskie: linia odporna DM8 i podatna DM1 na
Pseudoperonospora cubensis oraz rosliny pokolenia F,, pochodzace z Instytutu
Ogrodnictwa w Skierniewicach

- dwie linie rodzicielskie: linia odporna VC162, linia podatna L244 i pokolenie
F,, pochodzace ze skrzyzowania komponentow rodzicielskich otrzymane z
Krakowskiej Hodowli i Nasiennictwa Ogrodniczego ,,POLAN”,

- 6 genotypow o zroéznicowanej odpornosci na Pseudoperonospora cubensis.

Do badan wtaczono rowniez odmiang Julian F;, odporna na Pseudoperonospora cubensis.
Genomowe DNA z lisci ogorka izolowano przy uzyciu zestawu NucleoSpin (Macherey-
Nagel).

Zidentyfikowano marker OPX18gs0, ktory roznicowat linie rodzicielskie otrzymane z
Instytutu Ogrodnictwa i Krakowskiej Hodowli i Nasiennictwa Ogrodniczego ,,POLAN”,
Obecnos¢ fragmentu DNA o dtugoséci 950 par zasad stwierdzono w liniach rodzicielskich
odpornych na P. cubensis (DM8, VC162).

Wyr6zniono rowniez marker OPJ07200 Specyficzny dla linii podatnych na P. cubensis (DM1,
L244).

Zbadano amplifikacje markera OPX18gs50 dla 100 roslin pokolenia F,. W tym celu oceniono
ro$liny pokolenia F» metoda nanoszenia na odcigte liScienie kropli inoculum o stgzeniu ok.
100 zarodnikéw w polu widzenia przy powigkszeniu 10x. Po szesciu dniach od inokulacji
przeprowadzono obserwacje porazenia kazdego liScienia przez maczniaka rzekomego wedtug
skali 10-cio stopniowej (0- brak objawow, 9- porazenie catkowite).

Obecnos¢ markera OPX18gsy Stwierdzono we wszystkich roslinach odpornych (klasa
porazenia 1, 2, 3) oraz w 5 ro$linach z 17 analizowanych w klasie porazenia 4,5. Nie
stwierdzono natomiast fragmentu DNA o dlugosci 950 pz w profilach amplifikacyjnych roslin
podatnych na P. cubensis (klasa porazenia 6, 7, 8, 9).



Z szesciu przebadanych genotypow o roznicowanej odpornosci na P. cubensis, analiza
molekularna przy uzyciu markera RAPD OPX18g5y potwierdzita odpornos¢ czterech
genotypow.

W biezacym roku pobrano 23 proby z lisci ogérka z objawami porazenia przez P.
cubensis (okolice Skierniewic, Krakowa, Warszawy, Gdanska, Bydgoszczy, Torunia, Opola,
Wroctawia, Poznania, Szczecina 1 Gizycka). Rozpoczeto analiz¢ zréznicowania
genetycznego patogena przy wykorzystaniu metody RAPD. Wstepnie do badan wytypowano
8 starterow RAPD: OPAOQ5, OPA10, OPB06, OPD13, OPE15, OPG14, OPX16 i OPX18.



