Interakce mezi hostitelem a patogenem ve vztahu k řešení  cylindrosporiozy řepky způsobených Pyrenopeziza brassicae na druhuzích rodu Brassica
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Cylindrosporioza řepky, způsobená houbovým patogenem Pyrenopeziza brassicae, je nejhorší problém s chorobami u řepky olejné (Brassica napus) ve Spojeném království. Podle nedávných údajů z průzkumu se intenzita epidemií postupně ve Velké Británii zvyšuje, přičemž ztráty výnosů dosáhly v Anglii až 160 milionů liber ročně a nejzávažnější epidemie probíhají ve Skotsku. Cylindrosporioza je polycyklické onemocnění, přičemž primární inokulum sestává ze vzdušných ascospor produkovaných na napadených posklizňových zbytcích z předchozí sklizně. Konidie rozptýlené ve vodě rozstříknuté při dešti z nemocných listů, jsou hlavním zdrojem sekundárního inokula. Pyrenopeziza brassicae je také schopna infikovat a působit značné ztráty na výnosu druhů Brassica využívaných jako zelenina. To může být důvodem pro šíření choroby mezi různými druhy rodu Brassica. Vzhledem k tomu, že patogen má široký rozsah hostitelů a častý výskyt stádia sexuální reprodukce, populace P. brassicae pravděpodobně budou mít značnou genetickou rozmanitost a důkazy naznačují i variabilitu populací mezi různými zeměpisnými oblastmi. Dostupné nástroje pro ochranu proti této chorobě nejsou dostatečné k tomu, aby zajistily dostatečnou kontrolu nad onemocněním. Je třeba identifikovat nové zdroje rezistence, které mohou být integrovány s aplikacemi fungicidů. V předchozích studiích bylo zjištěno několik hlavních genů rezistence a kvantitativních genů odolnosti, ale rychlé zlepšení porozumění molekulárním mechanismům, které podporují B. napus-P. brassicae lze očekávat díky využívání nových genetických a genomických informací pro vyjasnění vztahů mezi rodem Brassica a extracelulárními houbovými patogeny.
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