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Benché il 48% della produzione globale di limone (C. limon (L.) Burm. f.) sia localizzata nel
Bacino del Mediterraneo, la sua coltivazione in questi ambienti ¢ fortemente limitata da una severa tra-
cheomicosi, nota come mal secco, il cui agente eziologico, Plenodomus tracheiphilus, ¢ inserito nella
lista A2 dei patogeni da quarantena dell’European and Mediterranean Plant Protection Organization
(EPPO). Ad oggi, sia gli interventi di carattere agronomico che fitosanitario non sono sufficienti a con-
tenere 1 danni e oltre un secolo di ricerche finalizzate all’ottenimento di genotipi tolleranti, non ha rag-
giunto I’obbiettivo, né individuato le basi genetiche della tolleranza nell’ospite. Le moderne tecniche di
Next Generation Sequencing (NGS) e specifiche analisi bioinformatiche, offrono tuttavia nuove oppor-
tunita per I’individuazione di marker molecolari associati ai caratteri di interesse attraverso la costitu-
zione di popolazioni segreganti e I’analisi del germoplasma disponibile. Al fine di identificare fonti
genetiche di resistenza a stress di origine biotica ed in particolare al mal secco ¢ stata costituita una
popolazione di limone, incrociando la varieta tollerante ‘Interdonato’, con il ‘Femminello Siracusano
2kr’, molto produttivo, ma suscettibile alla tracheomicosi. La caratterizzazione del comportamento di
questa popolazione nei confronti del mal secco ¢ un passo cruciale per la costituzione di un dataset
fenotipico strutturato che possa supportare 1’analisi genotipica condotta parallelamente attraverso un
approccio di Genotyping By Sequencing (GBS). La fenotipizzazione della popolazione segregante per il
carattere di suscettibilita a mal secco ¢ stata condotta attraverso delle prove di inoculazione in planta
con una sospensione fialoconidica del fungo, e la gravita dei sintomi ¢ stata esaminata settimanalmente
secondo una scala empirica di valutazione. Misurazioni piu precise dell’area fogliare sintomatica trami-
te analisi di immagine e indagini microscopiche della risposta al patogeno, forniranno dati piu precisi e
puntuali riguardo il complessivo grado di suscettibilita dei genotipi testati. Infine, durante la propaga-
zione della popolazione segregante, questa ¢ stata naturalmente attaccata dall’acaro fitofago
Tetranychus urticae e i diversi genotipi hanno gia manifestato una gravita dei sintomi piuttosto variabi-
le. Di conseguenza, sono stati messi a punto dei biosaggi di laboratorio al fine di fenotipizzare la suscet-
tibilita all’acaro. Nel complesso, la popolazione segregante di limone costituita (circa 130 individui)
rappresenta una preziosa fonte di variabilita per la caratterizzazione della risposta fenotipica a stress
biotici, nonché ad altri caratteri di pregio, e per I’individuazione di marker molecolari associati ai carat-
teri di interesse agronomico.
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