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 2017 roku badania realizowano w ramach trzech tematéw badawczych:

Temat badawczy 1. Przygotowanie materiatu badawczego i badania fenotypowe.

Celem prac byto utrzymanie sub-populacji segregujacej ‘Elsanta’ x ‘Senga Sengana’ (A)
przeznaczonej do analiz molekularnych (podczas zageszczania mapy genetycznej
truskawki) oraz oceny fenotypowej uzyskanych siewek pod katem jakosci owocéw, a takze
przygotowanie Kkolejnej sub-populacji, (F) przeznaczonej do oceny fenotypowej pod
wzgledem podatnosci na maczniaka prawdziwego truskawki. Wyjsciowg populacje mapujacg
'Elsanta’ x ‘Senga Sengana’ poszerzono o 100 pojedynkéw F1, pozyskanych z programu
zapylen 2016/2017. Siewki uzyskane w biezgcym roku poddano ocenie fenotypowej pod
wzgledem podatnosci na porazenie grzybem Sphaearotheca macularis. Owoce siewek z
sub-populacji A, uprawianych w kwaterze polowej, poddane zostaty ocenie pod wzgledem
stopnia jedrnosci oraz zawartosci ekstraktu i kwasu askorbinowego. Rozktad fenotypowy
cechy tolerancji na maczniaka prawdziwego oraz cech warunkujgcych jakos¢ owocow
wskazat na wystgpienie zjawiska segregacji w uzyskanej puli genotypéw 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
starterow mikrosatelitarnych. Zidentyfikowano 395 alleli polimorficznych (2014-2017r.),
segregujacych w genomach ro$lin mieszancowych. Trzysta piecdziesiat alleli reprezentowato
zgodny z ‘mendlowskim’ rozktad genotypowy (test X?), natomiast 45 alleli zweryfikowano pod
wzgledem typu segregaciji, rozktadu alleli w populacji i frekwencji rekombinacji (Rec.< 30).
Istniejgca mapa genetyczna genomu truskawki wzbogacona zostata w loci dodatkowych 59
alleli markeréw SSR. Uzyskana tym sposobem zintegrowana mapa genetyczna truskawki
zawiera obecnie 46 grup sprzezen, stanowigcych fragmenty siedmiu chromosoméw genomu
tego gatunku, a wielko$¢ zmapowanego genomu to 1 620,9 cM.

Temat badawczy 3. Okreslanie potozenia markeréw cech i regionow QTL na mapie
‘Elsanta’ x ‘Senga Sengana’.

Badania obejmowaly:

a) ocene czystosci genetycznej mieszancow z otrzymanej w 2017 roku sub-populacji F,

b) ocene korelacji fenotypowo-genotypowych w sub-populacjach A, B, C, D, E, F, badanych
w latach 2014-2017,

c) analize terminalng i zageszczenie wytypowanych grup sprzezen.

(a) _Status mieszanca z planowanego zapylenia (132 siewki) zostat potwierdzony w testach
molekularnych (analiza polimorfizmu DNA po amplifikacji z 5 oligonuleotydami
mikrosatelitarnymi) dla 121 testowanych pojedynkéw. Genotypy z niekontrolowanego
zapylenia (11) wyeliminowano z dalszych badan molekularnych.

Na podstawie analizy rozktadu alleli markeréw SSR w roslinach populacji ‘Elsanta’ x ‘Senga
Sengana’ poddanych ocenom fenotypowym w latach 2014-2017 (792 siewki) pod wzgledem:
odpornosci na patogeny (V. dahliae, C. acutatum, M. fragariae oraz S. macularis — sub-
populacje C, D, E, F), tolerancji na przemrazanie (sub-populacja B poddanych dziataniu
dwom temp. -10 i -12 °C) oraz wartosci wybranych parametréw jakosciowych owocow (sub-
populacja A) oszacowano (b) stopien korelacji genotypowo-fenotypowych. Markery SSR
zlokalizowane w grupie sprzezen LG2 genomdéw obu odmian wykazywaty istotny stopien
korelacji ze wszystkimi badanymi cechami fenotypowymi (wspét. korelacji K*= 2,2-11,2). Dla
markeréw zlokalizowanych w tej grupie sprzezen sredni stopien korelacji z odpornos$cig na
maczniaka prawdziwego truskawki (K*< 2 - 5,66) odnotowano tylko w genomie odmiany
‘Senga Sengana’. Dla obu form rodzicielskich stwierdzono istotny poziom korelacji pomiedzy
jedrnoscig owocdw, zawartoscig ekstraktu oraz witaminy C a markerami zlokalizowanymi




odpowiednio w grupach LG4 (witamina C i jedrno$é), LG6 (Brix) i LG7 (witamina C). Srednia,
ale istotng (p=0,05) korelacje odnotowano dla markeréw SSR zlokalizowanych w grupie LG5
genomu ‘Senga Sengana’ i cechy jedrnosci owocéw. Dla cech jakosci owocow (dane z
dwéch sezondw) odnotowano stabilng wartos¢ wspoétczynnika korelacji z pojedynczymi
markerami SSR, zlokalizowanymi w LG2 i LG4 obu badanych odmian. Zaden z markerow
zlokalizowanych na dotychczas sporzgdzonej mapie genomu ‘Elsanta’ nie wykazywat istotnej
korelacji z cechg odpornosci na mgczniaka prawdziwego truskawki.

(c) Analize terminalng wybranych regionéw QTL przeprowadzono na podstawie analiz
segregacji 52 alleli 30 markerow SSR, réznicujgcych analizowane formy rodzicielskie. Loci
segregujacych alleli zidentyfikowano w obrebie jedenastu zmapowanych fragmentow
chromosoméw odmiany ‘Elsanta’ (264 cM) oraz dwunastu zmapowanych fragmentow
chromosomoéw ‘Senga Sengana’ (260 cM). Wydzielony region genomu ‘Elsanta’ zawiera 44
allele, a odmiany ‘Senga Sengana’ — 35 alleli markeréw SSR.

Wynik zaprezentowane zostaly podczas Ogodlnopolskiej Ogrodniczej Konferencji Naukowej
pt. ‘Ziemia, Roslina, Cztowiek’ z okazji 30-lecia Polskiego Towarzystwa Nauk Ogrodniczych,
Krakéw, 20-21 wrzesnia 2017 r. (Zat. 11 2)
o Keller-Przybytkowicz S., Napiérkowska B., Strgczynska K., Masny A., Jecz T.,
Moustafa—Wahab A.-R., Korbin M. ,Korelacja genotypowo-fenotypowa dla
wybranych cech uzytkowych truskawki odmian ‘Elsanta’ | ‘Senga Sengana’.
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Korelacja genotypowo-fenotypowa dla wybranych cech uzytkowych
truskawki odmian ‘Elsanta’ i ‘Senga Sengana’
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Ze wzgledu na skomplikowany, oktoploidalny uklad genomu (2n=8x=56), truskawka (Fragaria x ananassa
Duchesne ex Rozier) jest obicktem bardzo trudnym dla zaawansowanych badan genetyczno-hodowlanych
i oceny interakcji migdzy genami warunkujacymi rézne cechy uzytkowe. W Instytucic Ogrodnictwa
rozpoczeto analize korelacji genotypowo-fenotypowych, bazujgc na mapiec genomu truskawki sporzadzonej
w Pracowni Nickonwencjonalnych Metod Hodowli Instytutu dla populacji *Elsanta’ x ‘Senga Sengana’ (643
siewki o sprawdzonym statusic mieszanca E x SS). Utworzona mapa genetyczna zawiera obecnie 35 grup
sprzgzen, stanowigcych fragmenty siedmiu chromosomoéw, o lacznej dlugosci (113 135 ¢cM). W badaniach
fenotypowych, prowadzonych w pigciu sub-populacjach, oceniano jedrnosé owocow i zawartos¢ witaminy C
w truskawkach, podatnosé roslin na porazenic przez Verticillium dabiiae (sprawce werticilioze), Colletotrichum
acutatum  (sprawce  antraknozy) ¢ Mycosphaerella  fragariae  (sprawce  bialej  plamistosci),
a takZe tolerancjc na niskic temperatury (temp. -10i -12°C).

Na podstawic analizy rozkladu wartoéci badanych cech oraz alleli SSR, budujgcych mape¢ genetyczng
‘Elsanta’ x ‘Senga Sengana’, oszacowano stopien korelacji genotypowo-fenotypowych (Map QTL., Kluskal
Wallis). Odnotowano istotng korelacjc migdzy cecha odpornosci na werticiliozg, zawartoscig witaminy C
i cechg mrozoodpornosd a wybranymi markerami SSR zlokalizowanymi w LG3 i LG5 oraz migdzy cecha
odpornosci na bialg plamistos¢ i kilkoma sekwencjami SSR, zlokalizowanymi w LG2 odmiany ‘Elsanta’.
Natomiast dla genomu ‘Senga Sengana’ zidentyfikowano istotng korelacje migdzy zawartoscia witaminy C
i odpormosciz na antraknozg a nicktorymi markerami SSR zidentyfikowanymi w LG1, a tak#e migdzy cechs
mrozoodpornosci i cechg odpornosci na werticilioze a wybranymi markerami z 1.G2,31 7.

Wyniki uzyskane w ramach projektu MRiRW — Badznia na rzecz postgpu biologicznego w produkcji roslinnej, decyzja:
HOR hn-801-6/16_74.
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TRUSKAWKI ODMIAN ‘ELSANTA’ I ‘SENGA SENGANA’
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Truskawka (Fragaria x ananassa Duchesne ex Rozucr) ze wzgledu na skomplikowany, oktoploldalm uklad genomu (2n=8x=56), jest obicktem bardzo trudnym dla h badan genety
hodowlanych i oceny interakcji migdzy genami ymi rozne cechy uzytk . W Insty Ogrod p analiz¢ korelacji genotypowo-fenotypowych, bazujac na mapic ggnomn truskawki spo-
rzadzonej w Pracowni Nickonwencjonalnych Metod Hodowli Instytutu dla populacji Elsanm x ‘Senga Sengana’ Umorzona mapa genetyczna zawiera obecnie 35 grup sprzgzen, stanowiacych fragmenty siedmiu
chromosomow. o lacznej dhugosci (113 135¢M). W badaniach fcnol\'pomch dzonych na pigciu sub-popul h i Jjedmos¢ owocow oraz za\\anosc witaminy C w truskawkach, podatnos¢ roslin na
porazenic przez Verticillium dahliae (spraweg iciliozy), Ce h (sprawca y) 1 M) h lla fr (sprawca bialcj i), a takze tol je na niskic v (temp. -10
i-12°C).

Celem badan byla ocena stopnia korelacji iedzy badanymi cechami truskawki a mark i zlokali: vmi na d: j mapic ow "Elsanta’ i “Senga Sengana’.
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Na podstawie przep dzonych analiz g P fe powych p 6lnych sub-poulacji ‘Elsanta x Senga Sengana’ odnotowano:
. istotng korelacj¢ migdzy cecha odpornosci na werticilioze, bialg plamistosci scig witaminy C, cechg dpornosci a i i SSR zlokali ymi w LG3, LG2
i LGS genomu odmiany ‘Elsanta’.
. istotng korelaqe mledzy zawartoscia witaminy C, odp scia na K odpornoscia na werticiliozg oraz cecha mrozoodpornosci a markerami SSR zidentyfikowanymi w LG1, LG2, 3
iTw y ‘Senga S i
'WNIOSEK:
Analiza regionow QTL genomow badanych odmian truskawki wykamlahedm (p-ﬂDS“)swptdkuvlaql pomiedzy zmapowanymi markerami SSR i badanymi cechami uzytkowymi truskawki, a wybrane regiony genomow odmian
“Elsanta’ i *Senga Sengana’ stanowig bazg SSR i cechami i gatunku Fragaria.

Winiki uzvskane w ramach proiektu MRiRW - Badania na rzecz postepu biologiczneeo w produkcii roslinnei. decvzia: HOR hn-801-6/16 74.



