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Identification of SSR markers useful for constructon of genetic map and mapping
of angular leaf spot resistance genes in cucumbeCijcumis sativus L.)

W pracy podjto prok; identyfikacji markerow SSR aytecznych do konstrukcji mapy
genetycznej ogoérka dla populacji magngj 110 rekombinacyjnych linii wsobnych (RIL). Poacg
uzyskano z krzszowania amerykiskiej linii Gyl4 wykazujcej tolerangi na bakteryjn kanciasi
plamisté¢ z polsk linig B10 wraliwag na t chorolg. Analiza bioinformatyczna zefiicowania
sekwencji loci mikrosatelitarnych pozwolita wskazamarkery SSR potencjalnie przydatne do
mapowania w tej populacji. Wytypowano 222 markeBRS spérod ktorych 160 przetestowano na
liniach rodzicielskich i wybranych RIL. Potwierdzopelimorfizm dla 103 markeréw SSR (64,4%),
z& dla 52 z nich wykazano przydatidodo konstrukcji mapy genetycznej populacji Gyl4 x0B1
i mapowania genow odporém na kanciagt plamista¢ lisci ogorka. Wstpnie wskazanoze marker
SSR00398 zlokalizowany na chromosomie @by sprzzony z genem odporidoi na t choroke.

Stowa kluczowe: Cucumis sativus, kanciasta plamisé ogorka, markery SSRPseudomonas
syringae pv. lachrymans

The aim of this study was identification of SSR neaiskuseful for construction of genetic map
of cucumber population that consists of 110 recouhi inbred lines (RILs). RILs population
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segregating for angular leaf spot (ALS) resistawes developed by crossing two inbred lines, an
American line Gy14 showing tolerance for angulaf lepot and a Polish line B10, susceptible to this
disease. A set of SSR markers was preliminary exaiior polymorphism using bioinformatic
analysis. There were 222 selected SSR markers @hdftem were further tested on parental lines
and chosen RILs. The polymorphism was confirmedlfa8 (64.4%) SSR markers. Fifty two SSR
markers were found to be useful for constructiogerietic map of cucumber population Gy14 x B10
and further mapping of angular leaf spot resistayarees. Preliminary results suggest that SSR00398
located on chromosome 5 may be linked to anguédrsigot resistance gene.

Key words: Cucumis sativus, angular leaf spot (ALS), SSR markePseudomonas syringae pv.
lachrymans

WSTEP

Ogorek Cucumis sativus L.) jest obok melona najlepiej poznanym gatunkiem
nalezacym do rodziny Cucurbitaceae, wykorzystywanym jako rina modelowa
w badaniach determinacji ptci (Malepszy, Niemiramvi8zczytt, 1991; Tanurdzic, Banks,
2004), biologii naczyniowej (Lough, Lucas, 2006)anrreakcji na stresy biotyczne
i abiotyczne (Hammerschmidt 1999a,b). Ogorek jedhpczénie wanym gospodarczo
I ekonomicznie warzywem, uprawianym w ponad 80dchjnaswiecie (Adhikari i in.,
2012), a jego rocznprodukcg szacuje si na ponad 66 milionéw ton, w tym okoto 500
tysiecy ton produkuje siw Polsce (http://faostats.fao.org). Z8uznaczenie ogérka w
Polsce powodujeze prowadzoneagskrajowe programy hodowlane, dla ktérych istotne
jest poszukiwanie nowychrddet odpornéci na choroby i stresy abiotyczne, a Zmak
identyfikacja markerow molekularnych przydatnych sidekcji (Olczak-Woltman i in.,
2007). W ostatnich latach poznana zostata sekweaygrjamu ogoérka (Huang i in., 2009
— linia 9930, Wdycicki i in., 2011 — linia B10, Ptozome v8.0 — linia Gyl14),
opublikowano kilka zagszczonych map genetycznych (Ren i in., 2009; Mieo, 2011,
Yang i in., 2012), jak réwniescharakteryzowano geny odpofoioR, kodujce biatka
NBS-LRR (Wan i in., 2013; Yang i in., 2013). Pomimasekwencjonowania genomu
ogorka i licznych prac genomicznych wiedza na tetegb gatunku w kontékie reakciji
odporndciowej na baktedi Pseudomonas syringae pv. lachrymans bedaca sprawg
kanciastej plamistei lisci ogérka jest niepelna. Jak dotychczas opracovwakubo 30
map genetycznych ogorka, gtdwnie dla populacji megeh wyprowadzonych z linii
amerykaskich, indyjskich czy techinskich (Reniin., 2009; Miao i in., 2011; Yang i,in
2012). Nie skonstruowano jednak zaawansowanej mapgtycznej dla polskich linii lub
odmian, przystosowanych do uprawy w klimaéredkowoeuropejskim. Opracowane
mapy postayty do zmapowania gendéw warunkaych wane cechy gytkowe (Miao i
in., 2011), jednak nie zidentyfikowano jak dotycasendw warunkegych odpornéc
na kanciast plamistac¢ lisci ogorka. Proby zidentyfikowania markerow molekoiach
sprzzonych z tymi genami uniiwity wskazanie markera RAPD OP-AOO07, jednek
marker ten byt w odlegkai 13cM odlocus zwigzanego z genem odpokud (Olczak-
Woltman i in., 2009). Celem pracy byta identyfikagharkeréw SSR przydatnych do
konstrukcji mapy genetycznej ogorka oraz mapowageiadw odporngi na t chorol
z wykorzystaniem populacji RIL Gy14 x B10. Konstejk takiej mapy przyczyni sido
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identyfikacji markerow molekularnych genéw odpaitiona kanciast plamistg¢ lisci
ogorka, ktére pozwolityby na prowadzenie selekcjtgolanych rélin juz we wczesnych
etapach hodowli.

MATERIAL | METODY

W badaniach wykorzystano populaopapujca RIL-Fs, w skfad ktérej wchodzito 110
rekombinowanych linii wsobnych. Nasiona linii Gyl4; z krzyzowania Gyl4 x B10
uzyskano od Prof. M. J. Havey (University of Wissmn Madison, WI, USA). Wypro-
wadzenie linii z pojedynkéw Avykonano w tunelach na Polu Bwiadczalnym Katedry
Genetyki Hodowli i Biotechnologii Rdin ‘Wolica’. Linie rodzicielskie charakte-
ryzowaty s¢ zréznicowary reakcy odporngciowg na bakteryjn kanciasi plamisté¢ —
linia Gyl4 wykazywata tolerangjna kanciagt plamist@¢, za linia B10 byta wraliwa
na t chorolg (Olczak-Woltman i in., 2008). Testy patogenic@igrzeprowadzono na
dwutygodniowych rélinach ogorka w fazie dwochsti, zgodnie z metodykopracowan
przez Olczak-Woltman i in. (2008). W abre kazdej linii rekombinacyjnej testowano 16
roslin (4 powtérzenia i 4 rédiny w kazdym powtérzeniu). Do przygotowania inokulum
uzyto wirulentny izolatPseudomonas syringae pv. lachrymans 814/98 (ORq = 0,05;
1x10 CFU/ml). Inokulum nanoszono od dolnej stronyciliza pomog recznego
opryskiwacza. Podczas trwania testu zachowywartofbéperiod. Temperatura wagiu
dnia wynosita 25°C, a w nocy 22°C. W celu gkdizenia wzgldnej wilgotndci
powietrza do 95-100% gliny nakrywano tunelikami foliowymi oraz wytzanoswiatto
na 24 h bezpwednio po inokulacji rélin. Ocerg stopnia porzenia ralin, w oparciu o
dwa poraone licie, dokonano po 7 dniach od inokulaciiywajac 9-stopniowej skali
bonitacyjnej wzorowanej na skali Jenkins i Wehn&983), gdzie 1 oznacza pein
podatné¢ za& 9 petry odpornd¢ na patogena (Olczak-Woltman i in., 2008). Ocena
fenotypowa populacji mapagej obejmowata rownieocer typu reakcji na infekgj Na
podstawie oceny stopnia paemia ralin oraz charakterystyki chloroz wymiano dwie
klasy fenotypowe (Olczak-Woltman i in., 2009). Rier stanowity linie z wyranie
odcitym, jasnym, chlorotycznym halo wokdét drobnych léfedniej wielkéci nekroz
zajmupcych od 8 do 15% powierzchnidi (typ reakcji typowy dla tolerancyjnej linii
Gyl4). W skiad drugiej grupy wchodzity linie o rogtych, rozlegtych intensywnie
z0ttych chlorozach oraz dych nekrozach obejmagych powierzchri lisci do 87% (typ
reakcji typowy dla linii B10). Segregactej cechy 1:1 w odniesieniu do typu reakcji
odporndciowej zweryfikowano testem statystycznghi’ (v = 1,a = 0,05).

Ocere przydatnéci markerow SSR do mapowania w populacji magej Gy14 x
B10 opracowanych przez Ren i in. (2009) oraz Yang.i(2012) przeprowadzono
w dwoch etapach. W pierwszym etapie wykonano aqdliainformatyczi z uzyciem
algorytmu BLAST oraz programéw Sequencher 4.5 (Geoges Corp., Ann Arbor, MI,
USA) i CLC Genomics Workbench 7.5 (CLCBio, Aarhidenmark) wykorzystujc
sekwencje genomow linii Gy14 (http://phytozome nheB10 (http://csgenome.sggw.pl/)
I wskazupc polimorficzne markery SSRn silico. W drugim etapie przetestowano
doswiadczalnie wytypowane markery SSR na liniach roéiskich i égmiu losowo

95



Renata Stomnicka ...

wybranych RIL populacji mapggej, a nasipnie markery polimorficzne testowano na
catej populacji mapuggej. Segregaej 1:1 potwierdzajcg przydatné¢ markeréw do
konstrukcji mapy genetycznej oceniono testem satgaymchi? (v = 1, a = 0,05). Test
chi® uzyto réwniez do wstpnej identyfikacji markerow SSR sgeonych z genem
odporndci na kanciagt plamisté¢ ogorka. Dla kadego markera SSR wytypowano
zestaw RIL, ktore podczas oceny fenotypowej wykaywtoleranog na kanciast
plamisté¢, podobnie jak linia Gyl4. W grupie tak wyselekgamanych RIL
obserwowano przewadinii z allelem markera SSR charakterystycznymloiia Gy14.

Genomowe DNA izolowano z miodyctidi ogorka z uyciem zestawu Gene Eldte
Plant Genomic MiniPrep Kit (Sigma-Aldrich, St. LeyiMO, USA). Skiad mieszaniny
reakcyjnej PCR przy catkowitej atpsci reakcji 20 ul byt nastpujacy: DreamTaq
Buffer, dNTPs Mix 2mM, starter F —uM, starter R — @M, DreamTaq DNA
Polymerase (Thermo Scientific, Waltham, MA, USA) 6,6 U, DNA 40 ng.
Amplifikacje wykonano w termocyklerze PTC-200 (Bio-Rad, Labarias, Hercules,
CA, USA) wykorzystupc program opracowany przez Pillen i in. (2000): @4 min,
64°C 30 sek, 72°C 1 min — 10 cykli, ngmtie 30 cykli — 94°C 1 min, 55°C 30 sek,
72°C 1 min i 1 cykl — 72°C przez 5 min. Elektrofeae produktow amplifikaciji
prowadzona byla w 6% denatwoaym zelu poliakrylamidowym. Produkty rozdziatu
wizualizowano metaglsrebrovg wedtug Benbouza i in. (2006).

WYNIKI | DYSKUSJA

Charakterystyka reakcji odpornosciowej RIL populacji mapuj acej ogorka

Testom patogeniczioi poddano 110 RIL populacji mapogj Gyl4 x B10. Podczas
oceny fenotypowej rozpatrywano odpos@ana bakteryja kanciasi plamist@¢ jako
dwie oddzielne cechy. Pierwszbyt stopié nasilenia objawéw chorobowych
z wykorzystaniem 9-stopniowej skali peemia. Lina B10 wykazywata podattona
kanciasjy plamist@¢. Na poraonych léciach pojawiaty & duze pocatkowo silnie
uwodnione plamy, przechogtz w nekrozy z pojawiagymi sk wyciekami
bakteryjnymi. Stopig nasilenia objawow sgat od 50% do 75%, a ¢zto nawet do 87%
powierzchni lici. Srednia ocena stopnia paemia lici wyniosta 4,1. Z kolei linia Gy14
charakteryzowata ei tolerancp na kanciagt plamisté¢. Na poraonych lgciach
obserwowano drobne lukredniej wielkdci plamy nekrotyczne, a udziat paomej
powierzchni lici wahal s¢ od 8 do 25%, Zasrednia ocena stopnia paemia lKci
wynosita 6,4. Wyniki oceny fenotypowej linii rodiétskich ¢ zgodne z wczmiejszymi
badaniami, ktérych celem byto wskazanie standandddatndci i tolerancji wytecznych
podczas testowania materiatbw hodowlanych na kagciplamisté¢ lisci ogorka
(Olczak-Woltman i in., 2008). Zakres ocen stopriaagenia RIL scharakteryzowanych
jako typ linii B10 wynosit od 2,8 do 4,9; galla RIL ocenionych jako typ linii Gy14 od
5,3do 6,6 (tab. 1, rys. 1).
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Tabela 1

Zakres ocen orazrednia ocena stopnia poraenia roslin w odniesieniu do typu reakcji odporngciowej
The evaluation of range and average disease severdiyores in relation to the angular leaf spot (ALS)
resistance type

Typ reakcji : - Zakres ocen : . Odchylenie
odpornaciowej Liczba linii Score range Srednia ocen standardowe
ALS resistance type Number of lines m:z:mﬂm r;zl;si:;nuug Mean Standard deviation
Linia Gy14 linia mateczna 6.0 70 6.4 0.48
Gyl4 line materna line ’ ' ' ’
Linia B10 linia ojcowska 30 50 a1 063
B10 line paternal line ’ ' ' ’
Typ linii Gy14
Gy14 resistance type 55 53 6.6 6.0 033
Typ linii B10
B10 resistance type 51 2.8 49 42 0,48
40 ¥ ¥
Gy14 = ér.6,4
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Rys. 1. Rozktad oceny stopnia poteenia roslin w populacji mapujacej Gy14 x B10
Fig. 1. Distribution of disease severity scores imapping population Gy14 x B10

Druga oceniag podczas testu ceghbyla obecnéci chlorotycznego halo. Na tej
podstawie wyréniono dwie klasy fenotypowe. Pierwsstanowity linie z wyranie
odcietym, jasnym chlorotycznym halo wokdét nekroz, podebrak u linii Gyl4d
wykazupce tolerangi na bakteryja kanciasi plamist@¢ lisci. W sktad drugiej klasy
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fenotypowejwchodzity linie o rozmytych, rozlegtych intensywnych chlorozar bez
halg podobnie jak u linii B1( podatne nactchorolz (tab. 2, rys. 2).

Tabela 2
Wyniki analizy genetycznej w odniesienitdo typu reakcji odpornosciowej
Results of gemetic analysis in relationto the angular leaf spot resistance tyf
Liczba testowanych linii 110
Number of tested lines
Liczba obserwowanych linii (typ reak Typ Gy14: odajte, chlorotyczne halo, drobne nekrc
S T . 55
odporndciowej) Gy14 type: limited chlorotic halo, small neces
Number of observed lines (angular leaf spot resis Typ B10: rozlegte chlorozy i nekrozy 51
type) widespread chloroses and necroses
Testowane rozszczepienie .
- N 11
Tested segregation ratio
Wartas¢ empirycznahi’
2 g 0,29
chi“empirical value
Wartasé krytycznachi? (v = 1,a = 0,05 384

chi®critical value (v = 1¢ = 0.05)

A

Rys. 2. Objawybakteryjnej kanciastej plamistosci ogérka wywotane przezPseudomonas syringae pv.
lachrymans. (A) linia Gy14 tolerancyjna nakanciasta plamistosé lisci, (B) linia B10 podatna
na kanciast plamistosé lisci
Fig. 2. Angular leaf spot symptoms on cucumber ccessions caused byseudomonas syringae pv.
lachrymans. (A) Gy14 line tolerant to Pseudomonas syringae pv. lachrymans, (B) B10 line susceptible
to Pseudomonas syringae pv. lachrymans

Sparod badanych linii 55 charakteryzowata; wyraznie odcgtym halo wokoét nekro.
i tolerancy, a 51 linii wykazywatorozmyte, rozlegte chlorozy podatné¢ na kanciast
plamista¢ lisci. Dla 4 linii trudno byto okréi¢ jednoznacznie typ reakcji odpokemwej.
Rozszczepienie fenotypowe 1:1, zweryfikowane tesichi?> potwierdzito, ze cechs
obecndci/braku chlorotycznego halo i typu chloroz jestedainowana monogeniczn
Woczeniej wykonane badania na ftinach pokolenia ,, BC, i BC, uzyskanych
z krzyzowania linii B10 x H603 rowniewskazaty na jednogenowe dziedziczenie tej ce
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Stwierdzono ponadtaze brak halo i rozlegte chlorozy secly dominupca zwiazary z
podatndcig na kanciagtplamistd@¢ (Olczak-Woltman i in., 2009). Wyniki klasycznejadiay
genetycznej potwierdzity e ze populacja mapgga Gyl4 x B10 osgreta w pokoleniu E
wysoki poziom homozygotycziad, a linie wchodazce w jej skiad $ wyréwnane
genetycznie, co czyng ppopulact przydatm do mapowania gendéw odpokasdona kanciast
plamistaé¢ lisci ogorka (tab. 2).

Identyfikacja markeréw SSR przydatnych do konstrukdi mapy genetycznej

ogorka

Dosepnas¢ sekwencji genoméw ogorka linii Gyl4 i B10 pozwmliha zastosowanie
analizy bioinformatycznej do zidentyfikowanidoci mikrosatelitarnych potencjalnie
roznicujacych te linie. Wytypowano w ten sposob 89 marke88R sp&rod 995 markerow
opracowanych przez Ren i in. (2009) oraz 133 mgrkpciréd 735 opracowanych przez
Yang i in. (2012), co stanowito odpowiednio 8,9%8i1%. Wskazano rowrnigotencjalny
typ polimorfizmu, oznaczony jako ,expGy14” lub ,&8p0”, gdzie polimorfizm ,expGyl14”
oznaczat wiksz liczbe powtdrzé sekwenciji mikrosatelitarnej dla linii Gy14, a potirfizm
.expB10” dla B10. W przypadku markeréw opracowanymzez Ren i in. (2009) 46
markerow wykazywato polimorfizm typu ,expGyl4”, a3 typu ,expBl10”. Wréd
markeréw opracowanych przez Yang i in. (2012) 75kev@w charakteryzowalo ¢si
polimorfizmem typu ,expGyl4”, Za58 typu ,expB10”, co sugeruje ¢tsz ekspang loci
mikrosatelitarnych u linii Gy14 (tab. 3).

Tabela 3
Zestawienieloci mikrosatelitarnych wykazujacych polimorfizm na podstawie analizy bioinformatyanej
Bioinformatic analysis of results in relation to icentified microsatellite loci showing polymorphism

Loci mikrosatelitarne opracowane przez:
Microsatellite loci developed by:
Ren iin. (2009) Yangiin. (2012)
liczba % wszystkich liczba % wszystkich
number of loci® number of loci®
loci % of all locP loci % of all locP
Loci mikrosatelitarng
Microsatellite loci: 995 100 735 100
- zidentyfikowane bioinformatycznie w genomie liGiy14
- bioinformatically identified in Gy14 genome 562 56,5 695 94,6
- zidentyfikowane bioinformatycznie w genomie liBiLO
- bioinformatically identified in B10 genome 484 48,6 469 638
Pohmorflcz_neloq mlkrosgtehtafne: 89 8.9 133 181
Polymorphic microsatellite loci:
- polimorfizm typu ,expGy14”
- ,expGyl14” polymorphism tygde 46 4.6 5 10,2
! - 5

- polimorfizm typu ,expB10 43 43 58 7.9

,eXpB10” polymorphism type

#sumaloci mikrosatelitarnych opracowanych przez Ren i i00@) oraz Yang i in. (2012); sum of the microsételbci
published by Ren et al. (2009) and Yang et al. 2201

P94 loci mikrosatelitarnych w odniesieniu do sumy opracowearoci; % of microsatellite loci with regard to the sufn o
published loci

‘liczba powtdrzé sekwencji mikrosatelitarnej wksza dla linii Gy14; number of the microsatelliszgence repeats
greater for the line Gy14

Yliczba powtérzé sekwenciji mikrosatelitarnej wkisza dla linii B10; number of the microsatellitgjsence repeats greater
for the line B10
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Wytypowanyin silico zestaw 89 markerow opracowanych przez Ren i ir0qp0raz
71 markerow opracowanych przez Yang i in. (2013yzriie 160 markeréw SSR,
przetestowano dwiadczalnie na liniach rodzicielskich ismiu wybranych RIL.
Potwierdzono polimorfizm dla 68,5%ci mikrosatelitarnych opracowanych przez Ren i
in. (2009) oraz dla 59%oci opracowanych przez Yang i in. (2012)¢cznie dla 64,4%
markerow SSR. Zastosowanie analizy bioinformatyczitetypowania markerow SSR
potencjalnie rénicujgcych linie rodzicielskie Gyl4 i B10 okazatoe sefektywne, a
uzyskany stopie polimorfizmu w obgbie linii rodzicielskich i émiu wybranych RIL
mozna uznd za satysfakcjonggy. Dla poréwnania Yang i in. (2012) stogujte sam
metod z zestawu 1266 markeréw SSR opracowanych przezi Ren(2009) wskazali
731 markerow SSR (57,7%) potencjalniem@ujacych linie Gyl4 i 9930, jednak
eksperymentalnie polimorfizm potwierdzono jedynie @12 markeréw SSR (25%).
Wykorzystanie analizy bioinformatycznej pozwolito mnacznym stopniu ograniczy
liczbe markeréw SSR wytypowanych do dalszego testowamieéré markeréw
opracowanych przez Ren i in. (2009) oraz Yang (2012). Potwierdza to zasadngej
wykonania, jednate metoda ta nie byla w petni skuteczna. Dla 35,48bkeréw SSR
wytypowanych bioinformatycznie jako mdicujace linie rodzicielskie uzyskano produkty
amplifikacji, ktére jednak nie edicowaty linii rodzicielskich. Przyczynami braku
polimorfizmu mogly by niedokladnéci analizy bioinformatycznej spowodowane
niescistasciami w sekwencjach genoméw linii Gyl4 i B10 wyrjdeymi z bkddéw
podczas sekwencjonowania i/lub sktadania odczytékwencyjnych, jak rowniefakt,
ze do sekwencjonowania genomow wykorzystywano DNA&hpdzce z innych rélin
niz to, ktére wykorzystywano do oceny polimorfizmu.

Zakres wielkdci uzyskanych amplikonéw dla testowanych marker&R Svynosit od
107 do 460 par zasad (pz). Natomiasiniée w wielkgci amplikonéw mgdzy liniami
rodzicielskimi wahaty s od 2 do 60 pz, przy czym dla skiszaci markeréw byt to
zakres od 2 do 10 pz. Liczba zidentyfikowanych adgpawie analizy bioinformatycznej
polimorficznych loci mikrosatelitarnych na poszczegélnych chromosomadmia
nierdwnomierna. Najwtej polimorficznychloci (51) zidentyfikowano dla chromosomu
3, najmniej (15) — dla chromosomu 2. Z prac dogggzh identyfikacji gendw
odporndci, kodupcych biatka NBS-LRR wynikaze geny te u ogorka wygiuja na
chromosomach 2, 3, 4 i 5 podczas gdy nie ziderayédno ich na chromosomach 1, 6 7
(Huang i in., 2009; Wang i in., 2013; Yang i inQ13). Testujc markery opracowane
przez Ren i in. (2009) na catej populacji mapsj wykazano przydatsé 52 markerdw
do konstrukcji mapy genetycznej ogorka, co potvders testem statystycznyuohi®.
Najwiecej polimorficznych markerdw SSR zidentyfikowano rmdromosomie 3,
w przeciwigistwie do chromosomu 1, 2 i 4, na ktorych zidentfilrno ich stosunkowo
mato (tab. 4). Wspne analizy pokazatyze marker SSR00398 zlokalizowany na
chromosomie 5 me@ by sprzzony z genem odpordoi na kanciagt plamistac¢ lisci
ogorka. Z punktu widzenia konstrukcji mapy genetgzi mapowania genow
zwigzanych z kanciast plamistdcia lisci ogorka konieczne gs dalsze prace nad
identyfikach markerow SSR zlokalizowanych na chromosomach 2,i 3.
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Tabela 4
Lokalizacja chromosomowaloci mikrosatelitarnych ogorka
Chromosome location of cucumber microsatellite loci
Loci mikrosatelitarne — Microsatellite loci
polimorfizm w analizie polimorfizm na podstawie wgtnej
bioinformatycznej analizy'
polymorphism based on bioinformatics polymorphism based on preliminary|
rzydatne
analysis analysi§ przydatn
Chromosom oprac. przez oprac. przez do konstrukcji mapy
Chromosome oprac. przez o oprac. przez s genetyczndj
Reniin. (2009 Yang iin. Ren iin. (2009 Yang iin. useful to genetic map
(2012) razem (2012) razem )
developed by develoned b | developed by develooed b | constructiofi
Ren et al eveloped by | total Ren et al eveloped by | total
(2009) ' Yang et al. (2009) ' Yang et al.
(2012) (2012)
Chrl 8 30 38 7 4 11 4
Chr2 5 10 15 4 3 7 3
Chr3 24 27 51 21 8 28 20
Chr4 8 19 27 5 8 13 3
Chrs 16 21 37 7 7 14 6
Chré 17 13 30 9 6 15 9
Chr7 11 13 24 8 6 14 7
RT"’(‘)ZtZIm 89 133 222 61 42 103 52

#wykazupce polimorfizm na podstawie veginej analizy na liniach rodzicielskich $riu losowo wybranych liniach RIL;
showing polymorphism in preliminary analysis of gratal lines and a sample of eight random RILs

P przetestowane na calej populacji mapsj, przydatne do konstrukcji mapy genetycznejeté#n the whole mapping
population, useful for genetic map construction

WNIOSKI

Ocena populacji mapagej Gyl4 x B10 pod wzgtlem cechy odporsoi na
bakteryjry kanciasi plamistac¢ lisci wskazujeze populacja oggneta w pokoleniu k
wysoki poziom homozygotyczhoi, a linie wsobne wchodee w jej sklad s
wyréwnanie genetycznie. Umaiwia to wykorzystanie tej populacji do mapowania
gendw odporngi zwigzanych z kanciastplamistdcia lisci ogorka.

Wysoki udziat polimorficznych markerbw SSR w por@miu z poziomem
polimorfizmu opisywanym w innych pracach dotycgch konstrukcji map
genetycznych ogorka potwierdza przydatnavstpnej analizy bioinformatycznej
loci mikrosatelitarnych w celu typowania markerow S$®/@atnych do mapowania.
Liczba markerow SSR przydatnych do konstrukcji mgeyetycznej Gyl4 x B10
zidentyfikowanych na poszczegdlnych chromosomadt jgerownomierna. Dla
chromosomu 3, w przeciwietwie do chromosomu 1, 2 i 4, potwierdzono
przydatné¢ najwickszej liczby markeréw SSR. W oparciu o dpsy wiedz na
temat lokalizacji chromosomowej genéw odpaeial ogorka konieczne jest dalsze
poszukiwanie markeréw SSR, a szczegolnie dla chsoméw 2, 3, 41 5.

Spasréd 52 markerow SSR przetestowanych w populacji ujaapj Gyl4 x B10
wstepnie wskazano marker SSR00398 zlokalizowany na nohsomie 5 jako
sprzzony z genem odporkoi na bakteryja kanciasi plamistac¢ lisci ogorka.
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