Zadanie 78 Charakterystyka markeréw molekularnych, sprzezonych z odpornoscia
na wielkopgkowca porzeczkowego (Cecidophyopsis ribis)

W roku 2015 badania realizowano w ramach 3 tematéw badawczych:

Temat badawczy 1

Przygotowanie materiatu badawczego do badarn molekularnych i fenotypowych

Celem badan byto uzupetnienie zréznicowanej fenotypowo kolekcji Ribes nigrum i innych
gatunkéw z rodzaju Ribes oraz uprawa w warunkach silnej presji szkodnika mieszahcow
dwoch populacji (‘Ceres’ x ‘Bona’ i ‘Polares’ x ‘Gotubka’). Kolekcje poszerzono o 30
genotypdw porzeczki czarnej (R. nigrum), agrestu (R. glossularia) i roslin zawierajgcych w
rodowodzie R. nigrum spp. sibiricum. Rosliny te rozmnozono wegetatywnie z sadzonek
zielnych/ potzdrewniatych, pobranych z roslin matecznych i kolekcji (Sad Pomologiczny w
Skierniewicach i Sad Doswiadczalny w Dgbrowicach) oraz wysadzono na polu selekcyjnym,
w celu naturalnego zasiedlenia przez wielkopgkowca. Kontynuowano uprawe dwdch
populacji porzeczki czarnej, przeznaczonych do badan molekularnych i fenotypowych.

Temat badawczy 2

Analiza regiondw genomu sprzezonych z odpornoscig porzeczki czarnej (Ribes nigrum) na
wielkopgkowca porzeczkowego (Cecidophyopsis ribis)

Celem badan byto: a) wydzielenie z genomu grup sprzezen (LG) potencjalnie zwigzanych z
genami/ regionami genomu warunkujgcymi lub/ i modyfikujgcymi odpornos¢ na
wielkopgkowca porzeczkowego oraz b) analiza polimorfizmu genetycznego w grupach
sprzezen obejmujacych regiony Ce i P. Materiat genetyczny do badan molekularnych
izolowano z analizowanych roélin metodg wg Doyle i Doyle. W ramach Tematu badawczego
2a przeprowadzono 2.250 reakcji z 25 starterami mikrosatelitarnymi (zrédto: mapy
genetyczne R. nigrum). Na podstawie analizy segregacji alleli 25 markerow SSR
zidentyfikowanych w genomach 15 genotypdw rodzaju Ribes wyodrebniono 5 grup sprzezen
(LG1, LG2, LGS, LG4 i LG5)* odpowiadajgcych grupom z mapy genetycznej opracowanej w
Szkocji oraz 4 grupy sprzezen (LG1, LG2, LG4 i LG6)** odpowiadajgcych grupom z mapy
opracowanej na Litwie. Analiza kodow binarnych, przygotowanych na podstawie danych
uzyskanych z testobw SSR oraz analiza MCA umozliwita zréznicowanie genotypow
wrazliwych i odpornych na C. ribis. W oparciu o analize korelacji wynikéw genotypowania
oraz fenotypowania wytypowano 3 markery (g2-j08, g2-L17 i RJL-5), zlokalizowane
odpowiednio w LG2*; LG1** i LG4*; LG2* LG2**, charakteryzujace wytgcznie genotypy
odporne na C. ribis. W drugim etapie badan (Temat badawczy 2b) do oceny polimorfizmu w
grupach sprzezen obejmujgcych regiony Ce i P wprowadzono metode sekwencjonowania. W
badaniach dotyczgcych sekwencjonowania genoméw rodzaju Ribes wykorzystano
sekwenator CEQ 8000 Beckman Coulter. Odczytane sekwencje wytypowanych fragmentow
genoméw rodzaju Ribes stanowi¢ bedg baze do opracowania kolejnych markeréow
sprzezonych z cechg odpornosci na C. ribis, sukcesywnie uzupetniang w kolejnych latach
realizacji projektu, zgodnie z planowanym harmonogramem.

Temat badawczy 3

Ocena fenotypowa roslin w warunkach presji szkodnika

W 2015 roku obserwacje charakterystycznych objawdw porazenia pgkéw przez C. ribis
prowadzono dla dwdch populacji hodowlanych (‘Ceres’ x ‘Bona’ i ‘Polares’ x ‘Gotubka’) oraz
dla Ribes nigrum i innych gatunkéw z rodzaju Ribes pochodzacych z kolekcji. W przypadku
siewek mieszancowych zaobserwowano obecnosé¢ pojedynczych, powiekszonych pgkdéw na
9 roslinach pochodzacych ze skrzyzowania odmian ‘Ceres’ x ‘Bona’. Obserwacje genotypow
z kolekcji wykazaty stabe zasiedlenie pagkéw i niski stopien porazenia rodlin (8,3 %).
Szkodnik zasiedlat przede wszystkim genotypy porzeczki czarnej. Nie stwierdzono natomiast




symptomow porazenia na roslinach posadzonych wiosng 2015 oraz na roslinach odmian
porzeczki czerwonej, agrestu, porzeczkoagrestu i dzikich gatunkow Ribes.

Wyniki opublikowano w materiatach konferencyjnych:
IV Zjazd Polskiego Towarzystwa Nauk Ogrodniczych, Konferencja Naukowa pt. ,Postep w
ogrodnictwie dla poprawy jakosci zycia i ochrony srodowiska”

Badek Bogumita, Korbin Maigorzata, Kuras Anita, Keller-Przybytkowicz Sylwia, Pluta
Stanistaw (Instytut Ogrodnictwa, ul. Konstytucji 3 Maja 1/3, 96-100 Skierniewice). 2015.
Analiza genomu porzeczki pod katem markerédw odpornosci na wielkopgkowca
porzeczkowego (Cecidophysis ribis). IV Zjazd Polskiego Towarzystwa Nauk Ogrodniczych,
Konferencja Naukowa pt. ,Postep w ogrodnictwie dla poprawy jakosci zycia i ochrony
Srodowiska”, 14-16 wrzeénia 2015, Wroctaw. Streszczenia prac: 199

Prezentowane wyniki zamieszczone sg w sprawozdaniu merytorycznym z 2014 r. Temat
badawczy 2. str. 14-18.

Zatgcznik 1 — Poster
Zatgcznik 2 — Streszczenie prezentowanych wynikow



Zatgcznik 1

ANALIZA GENOMU PORZECZKI POD KATEM MARKEROW ODPORNOSCI
NA WIELKOPAKOWCA PORZECZKOWEGO (CECIDOPHYPSIS RIBIS)

Bogumila Badek, Malgorzata Korbin, Anita Kuras, Sylwia Keller-Przybytkowicz, Stanistaw Pluta I fi “ 0 'l
Instytut Ogrodnictwa, ul. Konstytucji 3 Maja 1/3, 96-100 Skierniewice SKIERNIEWICE ﬂ

| Badania finansowane przez MRiRW w ramach Postepu Biologicznego, Zadanie 78
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Wielkopakowiec porzeczkowy stanowi ogromne zagrozenie dla uprawy porzeczki czarnej. Szpeciel ten powoduje uszkadzanie i deformacje pakow, skutkuja,ce\
znaczacym zmniejszeniem plonu. Hodowcey porzeczki czarnej od lat poszukuja odmian charakteryzujacych si¢ odporno$cia na Cecidophypsis ribis i BRV.

Celem prowadzonych badan jest scharakteryzowanie potencjalnych markerow, sprz¢zonych z odpornoscia porzeczki czarnej i roslin innych gatunkow z rodzaju
kRibes na wielkopakowca porzeczkowego. )
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. Klastry genotypow odpornych i wrazliwych na wielkopakowca porzeczkowego uzyskane metoda MCA, bazujaca na wynikach badan molekularnych,
odpowiadaja ich pogrupowaniu przeprowadzonemu w oparciu 0 wyniki oceny odpornosci polowej badanych odmian.

. W oparciu o analiz¢ segregacji testowanych starterow do dalszych analiz wytypowano 5 grup sprzezen najprawdopodobniej zawierajacych geny odpo-
wiedzialne za odpornos¢ na wielkopakowca porzeczkowego.

. Na podstawie korelacji przeprowadzonych analiz genotypowych i fenotypowych mozna sadzi¢, ze markery g2-J08/ LG2'/ 270 pz, g2-L17/ LG4'i G1*/
230 pz oraz RIL-5LG2”, LG2"/ 200 pz sq sprzgzone z odpornoscia analizowanych genotypow na wielkopakowca porzeczkowego.
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Zatgcznik 2

ANALIZA GENOMU PORZECZKI POD KATEM MARKEROW
ODPORNOSCI NA WIELKOPAKOWCA PORZECZKOWEGO
(CECIDOPHYPSIS RIBIS)

Bogumila Badek, Malgorzata Korbin, Anita Kuras, Sylwia Keller-Przybylkowicz, Stanistaw Pluta

Instytut Ogrodnictwa, ul. Konstytucji 3 Maja 1/3, 96-100 Skierniewice
E-mail: Bogumila.Badek@inhort.pl

Wielkopakowiec porzeczkowy stanowi ogromne zagrozenie dla uprawy porzeczki czarnej. Szpeciel ten
powoduje uszkadzanie i deformacje pakow, skutkujace znaczacym zmniejszeniem plonu. Hodowcey porzeczki
czarnej od lat poszukujg odmian charakteryzujacych si¢ odpornoscig na C. ribis i BRV. Celem prowadzonych
badan jest scharakteryzowanie potencjalnych markerow, sprzgzonych z odpornos$cia porzeczki czarnej i roslin
innych gatunkéw rodzaju Ribes na wielkopakowca porzeczkowego. Badania przeprowadzono na DNA
wyekstrahowanym z mtodych lisci 15 odmian porzeczki czarnej i roslin innych gatunkéw rodzaju Ribes
(kolekcja polowa Instytutu Ogrodnictwa w Skierniewicach). Na matrycy wydzielonego DNA przeprowadzono
reakcj¢ z 25 starterami mikrosatelitarnymi, wytypowanymi do badan w oparciu o bazy danych mapowych
opracowany przez zespo6t szkocki i litewski.

Wieloczynnikowa analiza MCA przeprowadzona w oparciu 0 uzyskane wyniki obrazujace polimorfizm
DNA badanych genotypoéw oraz w oparciu o dane literaturowe, dotyczace odpornosci badanych roslin na C. ribis
w roznych warunkach uprawy, potwierdzita zgrupowanie odpornych na wielkopakowca porzeczkowego
genotypow Ribes (‘Ceres’, ‘Polares’, ‘Ores’, ‘Foxendown’, ‘Josta’, ‘R. Janczewski, ‘Ben Finlay’, ‘Pax’,
‘Polonus’, ‘Nariadnaja’, ‘Ru$’ i ‘Dainiai’). Analiza segregacji 25 markeréw SSR pozwolita na wyodrebnienie
wérod badanych genotypow 5 grup sprzezen: LG1, LG2, LG3, LG4 i LG5 (mapa szkocka) oraz 3 grup sprzezen:
LG1, LG2 i LG4 (mapa litewska).

Na podstawie analizy korelacji wynikow genotypowania oraz wynikoOw oceny fenotypowej (dane
literaturowe) sformutowano hipoteze, ze markery: g2-j08/ LG2"/ 270 pz; g2-L17/ LG1™ i LG4"/ 230 pz oraz
RIL-5/ LG2", LG2"/ 200 pz moga byé sprzezone z odporno$cia analizowanych genotypow na wielkopakowca
porzeczkowego.
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