Zadanie 108: Badania nad uzyskaniem komparatywnej mapy genomu truskawki
(Fragaria x ananassa)

Badania prowadzono w latach 2011-2013. Ich celem bylo utworzenie mapy
genetycznej oktoploidalnej truskawki (Fragaria x ananassa, 8 n) poprzez wykorzystanie
Zjawiska kolinearnosci genomow i aplikacje informacji z dostepnych baz danych
genetycznych rodziny Rosaceae. Mapy genetyczne sg przydatne w pracach hodowlanych,
ukierunkowanych na introdukcje okreslonych genéw/ cech. Badania realizowano w Pracowni
Niekonwencjonalnych Metod Hodowli Roslin Sadowniczych oraz Pracowni Genetyki i
Hodowli Roslin Sadowniczych Instytutu Ogrodnictwa w Skierniewicach.

Badania byty prowadzone na roslinach z populacji mapujgcej ‘Elsanta’ x ‘Senga
Sengana’ (ponad 100 pojedynkéw), w ktorej pierwsza forma rodzicielska jest znana jako
podatna na wertycylioze i maczniaka oraz wrazliwa na niskie temperatury, a druga jako
tolerancyjna na wertycylioze, maczniaka i niskie temperatury. Materiat genetyczny (DNA), z
ktérego korzystano w badaniach pochodzit z roslin nalezgcych do populacji wyjsciowej
(krzyzowanie 2010), wzbogaconej roslinami z subpopulacji (krzyzowanie 2011/2012).
Materiat kontrolny dla markeréw zidentyfikowanych pierwotnie w roslinie Fragaria vesca (2n)
stanowity rosliny poziomki. Badania obejmowaty: przeglad baz danych pod kgtem doboru
markeréw mikrosatelitarnych specyficznych dla genomoéw Fragaria, optymalizacje testow
PCR na matrycy DNA form rodzicielskich ‘Elsanta’ i 'Senga Sengana’ i ocene polimorfizmu
genetycznego uzyskanych amplikonéw, okreslenie typu segregacji w obrebie populacji
mapujgcej oraz analize bioinformatyczna prowadzacg do zlokalizowania pozyskanych
markeréw w okre$lonych grupach sprzezen. Zadania te byly realizowane sukcesywnie przez
caty okres trwania projektu.

W wyniku przeprowadzonych badan utworzono pierwszg w Polsce mape genetyczng
truskawki i pierwszg w swiecie mape dla wymienionej populacji. Mape zbudowano w oparciu
o analize 400 alleli markerowych, wygenerowanych w ponad 30.000 reakcjach amplifikacji
na matrycy genomowego DNA pojedynkow ‘Elsanta’ x ‘Senga Sengana’. Na mapie
Zlokalizowano 186 alleli. W oparciu o w/w baze danych zidentyfikowano 30 grup sprzezen
reprezentujgcych siedem chromosomow truskawki w uktadzie typowym dla oktoploidu
(cztery kopie kazdego chromosomu). Uzyskana mapa wysyca w 68% (~ 500 Mbp) genom
truskawki i wykazuje 50-85% korelacji z opublikowanymi w ostatnich latach mapami innych
genomoéw z rodzaju Fragaria.



