Zadanie 66 Badania nad opracowaniem molekularnej metody identyfikacji genéw
warunkujacych wazne cechy uzytkowe pomidora

W roku 2014 badania prowadzono w ramach pieciu tematéw badawczych

Temat badawczy 1
Ocena podatnos$ci/odpornosci roslin pomidora na fuzaryjne wiedniecie (Fol) oraz bakteryjng
plamisto$¢ (Xc) w warunkach kontrolowanych

Celem niniejszego tematu badawczego byta ocena zgromadzonej kolekc;ji linii pomidora pod
wzgledem odpornosci na: fuzaryjne wiedniecie (Fusarium oxysporum f. sp. lycopersici (Fol),
rasa 1) oraz na bakteryjng plamistos¢ (Xanthomonas vesticatoria (Xv), rasa T2). U siedmiu z
12. ocenianych linii pomidora stwierdzono wysokg odpornos¢ na rase 1 Fol. Natomiast
analiza wynikéw z testow fitopatologicznych wykazata zréznicowang reakcje badanych linii
na porazenie przez szczep Xv4 (rasa 2). Najwyzszym poziomem odpornosci wyrdznita sie
linia S. lycopersicum var. cerasiformae Pl 114490. W nastepnej kolejnosci nalezy wymienic
dwie populacje: PI 155372 (S. lycopersicum var. cerasiformae) oraz Fla 8517
(S. lycopersicum), ktére charakteryzowaty sie srednim poziomem odpornosci. Pozostate linie
i odmiany (73% badanych populacji) byly podatne. Na podstawie wynikow testéw
infekcyjnych wytypowano do dalszych etapéw badan linie o skrajnej reakcji na porazenie
przez badane patogeny. Linie te postuzyly jako materiat donorowy do analiz molekularnych
DNA oraz do wygenerowania pokolenia F; i RF; niezbednego do otrzymania F, lub pokoleh
wstecznych, ktére zostang wykorzystane w nastepnych latach badan do oceny sprzezenia
zidentyfikowanych markeréw réznicujgcych odporne i podatne komponenty rodzicielskie.

Temat badawczy 2
Analiza polimorfizmu DNA form rodzicielskich o skrajnej reakcji na porazenie przez
odpowiednio: Fol oraz Xv

Analizy polimorfizmu préb zbiorczych DNA form o skrajnej reakcji na porazenie przez rase 1
Fol (LA 4285, A 100) wykonano z wykorzystaniem 20 par starterow PCR, ktére
zaprojektowano na podstawie sekwencji nukleotydowych o znanej lokalizacji na
chromosomach 11 i 7 pomidora, na ktorych zmapowano odpowiednio geny | i I-1.
Zidentyfikowano dwa markery CAPS oraz jeden marker typu SCAR jako potencjalnie
sprzezone z locus |. Okreslenie ich przydatnosci w hodowli wymaga przeprowadzenia
dodatkowych badan na podstawie reakcji roslin pokolenia F, oraz szerokiej puli odpornych
na rase 1 Fol odmian/linii o zr6znicowanym pochodzeniu. Natomiast w badaniach nad
poszukiwaniem polimorfizmu miedzy podatng linig na rase T2 Xv A 100 i odporng Pl 114490
analizowano 36 par starterow PCR (SNP, SSR), ktére zostaty zaprojektowane na podstawie
sekwencji nukleotydowych o znanej lokalizacji na chromosomach pomidora na podstawie
dostepnych danych literaturowych. Osiem z nich, wygenerowato polimorfizm w sekwencjach
DNA wyjsciowych komponentéw (A 100 vs Pl 114490).

Temat badawczy 3
Analiza polimorfizmu DNA u linii z genem ps-2 o réznym pochodzeniu

W ramach niniejszego tematu badawczego do identyfikacji genu ps-2 w szesciu
funkcjonalnie meskosterylnych liniach pomidora o réznym pochodzeniu wykorzystano dwa
markery: Ps-2-ABL i C4-30 opracowane odpowiednio przez Gourget i in. (2009) oraz
Staniaszek i in. (2012). Zastosowane w badaniach markery molekularne byly wyrdznikiem
allelu ps-2 we wszystkich analizowanych meskosterylnych liniach pomidora niezaleznie od



ich pochodzenia. Jednak dopiero analizy sprzezenia obu analizowanych markeréw z cechg
ps-2 w pokoleniu F, ostatecznie okreslg ich przydatnos¢ do selekcji wspomaganej
markerami. W zwigzku z tym, po ocenie sterylnoéci z trzech linii ps-2 wyselekcjonowano
rosliny o catkowitej sterylnosci kwiatdow, na ktérych metodg zapylen recznych wykonano
skrzyzowania z wybranymi liniami ptodnymi.

Temat badawczy 4
Identyfikacja genu ps w liniach funkcjonalnie meskosterylnych o réznym tle genetycznym
przy uzyciu markera DNA C2-21

Celem tematu badawczego bylo sprawdzenie przydatnosci opracowanego dla genu ps
markera C2-21 (Staniaszek i in. 2012) na szerokiej puli funkcjonalnie meskosterylnych linii ps
o réznym pochodzeniu. Potrzeba przeprowadzenia analizy molekularnej wynikata z
rozbieznosci pomiedzy oceng fenotypowg a detekcja markera C2-21 obserwowang
dotychczas w niektérych liniach ps o roznym pochodzeniu. Analiza uzyskanych wynikow
wykazata brak zgodnosci miedzy oceng fenotypowg (obecnos¢ lub brak cechy ps) a
statusem loci markera DNA C2-21 u szes$ciu z 10. testowanych linii sterylnych oraz u 100
roslin okreslonych przez PlantiCo Zielonki jako genotypy homozygotyczne z cechg ps.
Marker ten umozliwit identyfikacje allelu ps tylko u czterech linii, co wskazuje na jego
specyficznos¢ ograniczong do konkretnych linii. Ponadto, rozpoczeto badania nad
identyfikacjg innych markerow molekularnych sprzezonych z genem ps, charakteryzujgcych
sie wyzszg informatywnos$cig oraz uniwersalnoscig. Badania te przeprowadzone jak dotad
przy pomocy 9 markeréw zlokalizowanych na chromosomie 2, nie wykazaty polimorfizmu
pomiedzy formami sterylnymi (ps) i ptodnymi. Wskazuje to na potrzebe kontynuowania prac
nad poszukiwaniem markerdw silnie sprzezonych z genem ps.

Temat badawczy 5
Ocena pokolenia F; pochodzgcego ze skrzyzowania genotypow sterylnych o réznej budowie
kwiatow pod wzgledem cech anatomicznych kwiatéw oraz poziomu sterylnosci

Badania mialy na celu morfologiczno—anatomiczng ocene kwiatéw rekombinantéw
zidentyfikowanych w segregujgcych pod wzgledem cechy ps (budowy kwiatu) i poziomu
sterylnos$ci populacjach pomidora. We wszystkich trzech badanych mieszancach F;
pochodzacych ze skrzyzowania roslin sterylnych o réznych cechach fenotypowych kwiatu (o
typowej budowie dla genu ps i o typowej budowie dla ptodnych kwiatéw) stwierdzono
zréznicowanie w morfologii kwiatow. Kwiaty typowe dla genu ps posiadaty budowe
anatomiczng typowa dla kwiatow linii ps. Natomiast w kwiatach fenotypowo zblizonych do
kwiatéw roslin ptodnych w badanych mieszancach obserwowano cechy charakterystyczne
dla mutantdéw ps tj.: zrosniecie sie endotecjow dwédch sagsiadujgcych ze sobg komor
pylnikowych, charakterystyczne drewnienie zewnetrznej czesci ich Sciany oraz wzmocnienie
czesci wewnetrznej komér pylnikowych licznymi wloskami. Uzyskane wyniki mogg swiadczy¢
o tym, ze pojawiajgce sie w pokoleniach segregujgcych sterylne rekombinanty o kwiatach
fenotypowo zblizonych do kwiatéw ptodnych sg wynikiem zaburzen w ekspresji genu ps.



