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

W 2018 roku badania byly prowadzone w ramach trzech tematow badawczych.

Temat badawczy 1

Poszukiwanie markeréw sprzgzonych z regionami genomu warunkujgcymi odporno$¢ pomidora na
bakteryjng plamisto$é, wywotywang przez X. vesicatoria (Xv, rasaT?2)

Kontynuujac poszukiwania polimorfizmu pomigdzy forma odporng (S. lycopersicum var.
cerasiformae Pl 114490) i podatng (S. lycopersicum ‘Rumba’) testowano markery o okreslonej
lokalizacji chromosomowej (250 markerow SSR, 30 markerow COSII/In-Del) oraz markery
niezdefiniowane sekwencyjnie (20 serii starterow RAPD, 20 markerow ISSR, AFLP), a ponadto
weryfikowano przydatno$¢ 41 markeréw roznicujacych linie A 100 i Pl 114490, uzyskanych w
poprzednich latach badan. Polimorfizm DNA pomiedzy liniami PI 114490 oraz ‘Rumba’ wykazalo 28
par starterow SSR oraz 22 startery RAPD, natomiast zaden z 30 markeréw zaprojektowanych do
sekwencji COS II nie wygenerowat polimorfizmu. Sposréd markeréw roznicujacych linie A 100 i
Pl 114490 w poprzednich latach badan, polimorfizm komponentéw rodzicielskich populacji F,
‘Rumba’ X Pl 114490 potwierdzono dla 13 markeréw SSR, 3 CAPS i 4 In-Del.

W poszukiwaniu czynnikéw genetycznych, warunkujacych odporno$¢ linii Pl 114490 na Xv
prowadzono ocen¢ reakcji ro§lin poszczegolnych populacji mieszancowych oraz komponentow
rodzicielskich w testach patogeniczno$ci. Przeprowadzona klasyczna analiza genetyczna sposobu
dziedziczenia odpornosci wykazata, ze segregacja roslin w F, znacznie odbiegala od zatozen
teoretycznych dla modelu dziedziczenia jedno-, dwu-, oraz trzy-genowego, co zostato potwierdzone
testem x°. Nie stwierdzono rowniez nieallelicznych interakcji dla dwoch gendw.

Do konstrukcji szkieletowej mapy genetycznej populacji mapujacej F, (‘Rumba’ X Pl 114490) liczacej
114 roslin wykorzystano 41 markeréw SSR, 22 markery RAPD i 4 markery CAPS, dzigki ktérym
wyodrgbniono jedng grupe sprzezen. Grupa ta o tacznej dtugosci 475,2 c¢cM, przypisana zostata do
chromosomu 11, zawierala 35 loci, a $rednia odleglo§¢ miedzy markerami wynosita 14 cM. 9
markerow nie zostato zakwalifikowanych do zadnej grupy sprzezen. Nie zidentyfikowano zadnego
regionu odpowiedzialnego za odpornosci linii PI 114490 na X. vesicatoria, co wskazuje na potrzebe
prowadzenia dalszych badan.

Temat badawczy 2

Poszukiwanie markerow sprzezonych z genem | warunkujagcym odporno$é¢ pomidora na fuzaryjne
wiednigcie, wywolywane przez F. oxysporum f. sp. lycopersici (Fol, rasal)

Do identyfikacji markerow wykorzystano w br. 50 par starteréw zaprojektowanych do genow
zlokalizowanych na krotkim ramieniu chromosomu 11, na ktérym zmapowano gen |, w oparciu o
lokalizacj¢ markeréw polimorficznych, pozyskanych w poprzednich latach badan. Analizy
polimorfizmu DNA prowadzono na liniach o skrajnej reakcji na porazenie przez rase 1 Fol: A 100
(podatna) i LA 3475 (odporna). Dla czterech par starterow zidentyfikowano polimorfizm miejsc
restrykcyjnych. Z uzyskanych do tej pory 19 przeanalizowanych markerow, do dalszych etapow
zaklasyfikowano 9 markeréw CAPS. Na podstawie danych uzyskanych w wyniku genotypowania Ww.
markerami poszczeg6lnych roslin populacji F,.3 wyodrebniono jedng grupg sprzgzen, ktora przypisano
do chromosomu 11. Grupa ta obejmowata wszystkie ww markery przy czym, 7 z nich lokowato si¢ w
stosunkowo bliskim sgsiedztwie (pozycja na mapie migdzy 6 a 8 cM). Analiza QTL (MapQTL6)
pozwolita na wykrycie regionu odpowiedzialnego za odporno$¢ roslin pomidora na ras¢ 1 Fol.

Celem oceny weryfikacji przydatnosci zidentyfikowanych markeréw do selekcji roslin z genem |,
przeprowadzono dodatkowg analize z wykorzystaniem 35 linii i odmian referencyjnych z genem |
pochodzacych z zasobow genowych TGRC.

Temat badawczy 3

Okreslenie przydatnosci markeréw molekularnych do selekcii ros$lin pomidora z funkcjonalna meska
sterylnoscig

Na potrzeby selekcji wspieranej markerami prowadzone byly poszukiwania i testowanie przydatno$ci
markeréw sprzezonych z genami Warunkujacymi funkcjonalng meska sterylnos¢ pomidora: markery T
1535, CER6_3 i CER6_6 (gen ps) oraz marker ps-2ABL (gen ps-2).

Na podstawie sekwencji genu CER6 opracowano 3 markery CAPS (T 1535, CER6_3 i CERG_6).




Celem zweryfikowania przydatno$ci wyrdznionych markerow do selekcji roslin ps przeprowadzono
analiz¢ porownawczg wynikoOw genotypowania i oceny fenotypowej: (i) 21 linii pS o zré6znicowanym
pochodzeniu, (ii) dwoch populacji F, (segregujacych pod wzglgdem genu ps) oraz (iii) 84 roslin z
cechg markerowa kwiatu ps wyselekcjonowanych z kolekecji PlantiCo Zielonki. Niezaleznie od
uzytego markera, analiza produktéw restrykcyjnych wykazala obecno$¢  produktow
charakterystycznych dla allelu ps u 19 sposrod 21 badanych funkcjonalnie meskosterylnych linii. W
profilach pozostalych dwoch linii ps stwierdzono obecno$¢ produktéw specyficznych dla roslin
ptodnych, pomimo, iz u wszystkich roslin tych linii obserwowano charakterystyczng dla genu ps
budowe kwiatu. Caltkowitg zgodnos$¢ oceny fenotypowej i molekularnej uzyskano dla wszystkich 84
roslin, okreslonych przez PlantiCo Zielonki jako genotypy homozygotycznie sterylne (ps), poprzez
wynik analizy restrykcyjnej zastosowanej dla 3 badanych markeréw. Rowniez w przypadku analizy
dwdch populacji F, odnotowano wysoka zgodnos$¢ ocen fenotypowej i molekularnej w identyfikacji
genu ps (wspodtczynnik korelacji — 96 do 98%, w zaleznoséci od pochodzenia F,), co $wiadczy o
wysokiej wartosci diagnostycznej testowanych markeréw w identyfikacji genu ps i ich przydatnosci
do identyfikacji ro$lin ps.

W przypadku genu ps-2 weryfikowano uzyteczno$é markera CAPS (ps-2ABL), opracowanego przez
Gourget i in. (2009) na zréznicowanym materiale: 6 linii pomidora ps-2 o r6znym pochodzeniu, 2
liniach cechujacych si¢ sterylno$cia, ale o kwiatach typowych dla ro$lin ptodnych, 2 komercyjnie
dostepnych odmiana heterozyjnych z genem ps-2, 10 liniach ptodnych i 2 populacjach F,
segregujacych pod wzgledem homo/heterozygotycznosci locus genu ps-2. Uzyskane wyniki wskazujg
na jego wysoka wartos¢ diagnostyczng. Marker ten moze by¢ wykorzystywany do wprowadzenia genu
ps-2 do komponentéw matecznych wykorzystywanych do hodowli pomidora.



