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Kanciasta plamisto$¢ ogérka wywolywana przez bakteri¢ Pseudomonas syringae pv.
lachrymans jest obok maczniaka rzekomego i prawdziwego jedng z grozniejszych chorob
wystepujacych w uprawie polowej ogérka. W ostatnich latach nasilenie wystepowania tej
choroby zaobserwowano w Polsce, jak réwniez w Chinach i Stanach Zjednoczonych.
Objawami kanciastej plamistosci ogorka sa uwodnione, ograniczone nerwami plamy na
lisciach, ktore z czasem przeksztalcaja si¢ w nekrozy. Wokol nekroz moze wystgpowac
chlorotyczne halo. Stopien nasilenia objawoéw wyrazony w liczbie i wielkosci nekroz jest cecha
poligeniczng, natomiast obecnos¢ chlorotycznego halo warunkowana jest recesywnie przez gen
psl. Na podstawie wczesniej przeprowadzonych badan skonstruowano mapg genetyczng ogorka
dla populacji mapujacej Gyl4xB10, a nastgpnie zidentyfikowano na chromosomie 5 dwa
gtowne QTL psi5.1 i psl 5.2 zwigzane ze stopniem nasilenia objawow choroby oraz gen ps/
znajdujacy si¢ w obrebie locus ps/5.1. Celem badan bylo znalezienie nowych polimorficznych
markeréw pozwalajacych zagesci¢ genetyczng mape genetyczng ogérka w obrebie locus psi5. 1.
W pierwszym etapie w sekwencji genomu linii B10 zidentyfikowano bioinformatycznie
sekwencje o wielkosci 895 kpz odpowiadajaca locus psi5.1. Nastepnie do sekwencji tej
przyréwnano sekwencje genomu linii Gyl4. W obrgbie przyréwnania zidentyfikowano 64
polimorfizmy typu insercja-lub-delecja (indel) oraz 34 polimorficzne loci mikrosatelitarne. W
celu potwierdzenia polimorfizmu wybrane loci mikrosatelitarne oraz indele przetestowano na
liniach rodzicielskich i oémiu wybranych liniach populacji mapujacej. Wygenerowanie zestawu
nowych markeréw bedzie przydatne w skonstruowaniu nowej mapy genetycznej dla populacji
mapujacej Gy14xB10, zaggszczonej w obrebie locus psi5. 1, co pozwoli wskazac kandydackie
geny odpornosci na kanciasta plamistos¢ i zaproponowac markery molekularne blisko
sprzezone z tymi genami.
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