Zadanie 74: Badania nad saturacja mapy genetycznej ‘Elsanta’ x ‘Senga Sengana’ pod
katem lokalizacji genéw sprzezonych z waznymi cechami uzytkowymi
truskawki (Fragaria x ananassa)

W 2016 roku badania realizowano w ramach trzech tematéw badawczych:
Temat badawczy 1

Przygotowanie materiatu badawczego i badania fenotypowe.

Celem badan byto pozyskanie kolejnej sub-populacji (A) segregujgcej ‘Elsanta’ x ‘Senga
Sengana’, przeznaczonej do analiz molekularnych podczas tworzenia mapy genetycznej
truskawki oraz ocena fenotypowa przygotowanej sub-populacji (E) pod wzgledem podatnosci
roslin biatg plamisto$¢. Wyjsciowg populacje mapujgcg ’Elsanta’ x ‘Senga Sengana’
poszerzono o 100 pojedynkoéw F1 (subpopulacja E), pozyskanych z programu zapylen
2015/2016. Siewki uzyskane w biezgcym roku poddano ocenie fenotypowej pod wzgledem
podatnosci na porazenie grzybem Mycosphaerella fragariae. Owoce siewek sub-populacji A,
uprawianych w kwaterze polowej, poddane zostaty ocenie pod wzgledem stopnia jedrnosci
oraz zawartosci ekstraktu i kwasu askorbinowego.

Rozktad fenotypowy cech tolerancji na biatg plamistos¢ oraz cech warunkujgcych jakos¢
owocow w badanej populacji wskazat na wystgpienie zjawiska segregacji w uzyskanej puli
genotypdw mieszancowych.

Temat badawczy 2

Saturacja istniejgcej mapy E x SS markerami SSR.

Celem badan byto zageszczenie szkieletu mapy genetycznej ‘Elsanta’ x ‘Senga Sengana’.
Do analiz segregac;ji alleli markerow SSR w obrebie populacji mapujgcej wytypowano 100
par starterow mikrosatelitarnych. Zidentyfikowano 335 alleli polimorficznych (sezon
badawczy IlI, 2016 r.) segregujacych w genomach roslin mieszancowych. Dwiescie
sze$édziesigt osiem alleli reprezentowato mendlowski rozktad genotypowy (test X?),
natomiast 67 alleli zweryfikowano pod katem typu segregacji, rozktadu alleli w populac;ji i
frekwencji rekombinacji (Rec.< 30). Istniejgca mapa genetyczna genomu truskawki
wzbogacona zostata w loci dodatkowych 106 alleli markerow SSR. Mapa ta zawiera 35 grup
sprzezen, stanowigcych fragmenty siedmiu chromosoméw genomu tego gatunku. Uzyskana
w Pracowni Niekonwencjonalnych Metod Hodowli Roslin zintegrowana mapa genetyczna
zawiera obecnie 203 allele markeréw SSR, a wielko$¢ zmapowanego genomu wynosi
113.135 cM.

Temat badawczy 3

Okreslanie potozenia markerdw cech i regiondw QTL na mapie ‘Elsanta’ x ‘Senga Sengana’.
Badania obejmowaty: a) ocene czystosci genetycznej mieszancow z otrzymanej w 2016 roku
sub-populacji E, b) ocene korelacji fenotypowo-genotypowych w sub-populacjach badanych
w latach 2014-2016 (A i E), c) analize terminalng i zageszczenie wytypowanych grup
sprzezen.

(a) Status mieszanca z planowanego zapylenia zostat potwierdzony w testach molekularnych
(analiza polimorfizmu DNA po amplifikacji z 5 oligonuleotydami mikrosatelitarnymi) dla
wszystkich testowanych pojedynkéw. Genotypy z niekontrolowanego zapylenia (16)
wyeliminowano z dalszych badan molekularnych.




Na podstawie analizy rozkfadu alleli markeréw SSR w roslinach populacji ‘Elsanta’ x ‘Senga
Sengana’ poddanych ocenom fenotypowym w latach 2014-2016 (643 siewek) pod wzgledem
odpornosci na patogeny (V. dahliae, C. acutatum, M. fragariae — sub-populacje C, D, E),
tolerancji na przemrazanie (sub-populacja B poddanych dziataniu dwém temp. -10 i -12 °C)
oraz wartosci wybranych parametréw jakosciowych owocédw (sub-populacja A) oszacowano
stopien korelacji genotypowo-fenotypowych (b).

Markery SSR zlokalizowane w grupie sprzezen LG2 genomu odmiany ‘Elsanta’ wykazywaty
istotny stopien korelacji ze wszystkimi badanymi cechami fenotypowymi. Niemniej jednak,
niewielki stopien korelacji z cechg odpornosci na biatg plamistos¢ odnotowano dla markerow
zlokalizowanych w tej grupie sprzezen. Markery zlokalizowane w grupie sprzezen LG3 i LG5
wykazaty wysoki stopien korelacji z cechg odpornosci na werticilioze, parametrami
jakosciowymi owocéw (witamina C) oraz mrozoodpornoscia.

W przypadku odmiany ‘Senga Sengana’ zidentyfikowano fragmenty genomu wykazujace
wysoki wspotczynnik korelacji z markerami SSR zlokalizowanymi w LG1 (korelacja z cechg
zawartosci witaminy C i odpornosci na antraknoze) oraz w LG2, 3 i 7 (korelacja z cechg
mrozoodpornosci oraz odporno$ci na werticilioze). Zaden z markerdw, zlokalizowanych na
dotychczasowej mapie genomu odmiany ‘Senga Sengana’ nie wykazywat istotnej korelacji z
cechg odpornosci na biatg plamistosc.

(c) Analize terminalng wybranych regionéw QTL przeprowadzono na podstawie analiz
segregacji fgcznie 89 alleli 30 markerow SSR dla roslin reprezentujgcych sub-populacje
‘Elsanta x Senga Sengana’. Loci segregujgcych 49 alleli polimorficznych zidentyfikowano w
obrebie siedemnastu grup sprzezen genomu odmiany ‘Elsanta’ (282cM), natomiast loci 43
alleli zidentyfikowano w obrebie jedenastu grup sprzezen genomu odmiany ‘Senga Sengana’
(176cM).




