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Abstract

Specific PCR and inter simple sequence repeat (ISSR) marker systems were used to study genetic diversity in barley pathogen Pyrenophora teres isolates collected in 5 districts of Lithuania during 2006–2009. Specific PCR was used to determine the net/spot form and mating type occurrence in net blotch field populations. The occurrence of mating types and net/spot were investigated in all years/locations, however only Pyrenophora teres f. teres was detected in all investigated populations. Both mating types were found and their ratio was 1:1 in all populations except for Klaipėda distr. 2008. Both mating types were found in Klaipėda population as well, but the observed ratio did not meet the expected. A total of 24 isolates from Kėdainiai and Marijampolė distr. 2007–2008 were selected for ISSR analysis. Primers UBC807 and G11 were most suitable. The selected primers amplified 31 bands in total within the range of 500 bp to 2500 bp and all isolates had unique ISSR haplotypes. Analysis of molecular variance (AMOVA) detected most of the variation within populations – 88.78%, while the variation between populations from the same location in different years accounted for 6.37%, and the variation between different locations in the same year was the smallest – 4.85% of the total variation. No clear grouping according to location or year of sampling was detected in cluster analysis. 
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Santrauka 

Paprastųjų pasikartojančių sekų intarpų (ISSR) žymekliai buvo panaudoti tiriant tinkliškosios dryžligės sukėlėjo Pyrenophora teres genetinę įvairovę. Lytinio dauginimosi tipai ir tinklo / dėmių forma nustatyta PGR metodu su specifiniais pradmenimis. Pyrenophora teres lytinio dauginimosi tipų ir formų paplitimas 2006–2009 m. tirtas 5 Lietuvos rajonuose. Visose tirtose populiacijose aptikta tik tinklo forma P. teres f. teres. Nustatyti abu lytinio dauginimosi tipai MAT1 ir MAT2, jų santykis buvo 1:1 visose populiacijose, išskyrus 2008 m. aptiktus Klaipėdos r. ISSR analizei pasirinkti 24 izoliatai iš Kėdainių ir Marijampolės r. 2007–2008 m. ištirtų populiacijų. Panaudota 12 ISSR pradmenų, du iš jų (UBC807 ir G11) atrinkti kaip tinkamiausi. Pasirinkti pradmenys amplifikavo 31 fragmentą, jų dydžiai pasiskirstė nuo 500 iki 2 500 bp. Visų izoliatų DNR antspaudai buvo skirtingi. Atlikus AMOVA analizę nustatyta, kad didžiausias variacijos procentas buvo populiacijų viduje – 88,78 %, variacija tarp populiacijų iš tos pačios vietovės, bet skirtingų metų buvo 6,37 %, variacija tarp tų pačių metų skirtingų vietovių populiacijų – 4,85 %. Atlikus klasterinę analizę grupavimasis pagal vietovę, tyrimų metus ar lytinio dauginimosi tipą nenustatytas. 
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