Zadanie 78 Charakterystyka markerow molekularnych, sprzezonych z odpornoscia na
wielkopagkowca porzeczkowego (Cecidophyopsis ribis)

W roku 2019 badania realizowano w ramach 3 tematow badawczych:

Temat badawczy 1. Przygotowanie materiatu roslinnego do badah molekularnych i ocena
fenotypowa roslin w warunkach presji szkodnika

Celem tematu byta ocena fenotypowa stopnia porazenia 500 roslin z kolekcji 10 i 149
mieszancéw populacji ‘Ceres’ x ‘Bona’ w warunkach presji szkodnika. Ocene fenotypowg
zasiedlenia pakdéw testowanych genotypdw przez wielkopgkowca porzeczkowego
przeprowadzono w dwodch terminach (marzec/ listopad). W populacji ‘Ceres’ x ‘Bona’,
symptomy porazenia obserwowano na 59,1% badanych siewek. Ocena zasiedlenia pgkow
przez wielkopgkowca genotypdw z kolekcji wykazata charakterystyczne objawy zasiedlenia
pakéw przez C. ribis. na 74% odmian porzeczki czarne;.

Temat badawczy 2: Analiza regionéw genomu_sprzezonych z odpornoscig porzeczki
czarnej (Ribes nigrum) na wielkopakowca porzeczkowego (Cecidophyopsis ribis)

Celem tematu byta ocena stopnia polimorfizmu w grupach sprzezen obejmujacych regiony
Ce i P, zageszczanie kolejnych grup sprzezen mapy genetycznej odmian ‘Ceres’ x ‘Bona’
oraz okreslenie korelacji genotypowo-fenotypowych w celu identyfikacji fragmentéw DNA
regulujgcych ceche odpornosci na C. ribis.

Ocene polimorfizmu w grupach sprzezen obejmujacych regiony Ce i P dwunastu genotypow
Ribes (kolekcja 10), zréznicowanych pod wzgledem odpornosci na C. ribis, przeprowadzono
wykorzystujgc metode CAPS-PCR z czterema enzymami restrykcyjnymi oraz metode
sekwencjonowania matryc DNA (100 fragmentow DNA). Do konstrukcji szkieletu mapy
wytypowano 30 markeréw SSR (2017-2019r.) zlokalizowanych na mapach referencyjnych
rodzaju Ribes. Zintegrowang mape genetyczng sporzadzono w oparciu o wyniki segregacji
229 zidentyfikowanych alleli mikrosatelitarnych. W 2019 roku mapa genetyczna genomu
porzeczki czarnej wzbogacona zostata o 52 allele. Mapa genetyczna genomu odmiany
‘Ceres’ zawiera 76 loci rozlokowanych w obrebie 15 grup sprzezen, homologicznych do
chromosomoéw |, 11, 111, IV, V, VI'i VIl genomu porzeczki czarnej, o tacznej dtugosci 476 cM.
Natomiast na sporzgdzonej mapie genomu odmiany ‘Bona’ zlokalizowano 69 alleli markerow
SSR sprzezonych w 16 grupach wykazujgcych homologie z opublikowanymi dotychczas
mapami referencyjnymi porzeczki czarnej (Ribes nigrum) w obrebie LG1, LG2, LG3, LG4,
LG5, LG6 i LG7, o tacznej diugosci 527cM. Jednoczesnie zaobserwowano, ze loci oraz
kolejnos¢ zidentyfikowanych alleli wprowadzonych na mape markerow SSR nieznacznie
réznity sie w poréwnaniu do loci tych samych markeréw zlokalizowanych na mapach
referencyjnych. Ocene stopnia korelacji genotypowo-fenotypowych pomiedzy cechg
odpornosci na wielkopgkowca porzeczkowego, a potozeniem markerow SSR na
sporzadzonej w latach 2017-2019 mapie genetycznej populacji ‘Ceres’ x ‘Bona’
przeprowadzono przy uzyciu programu MapQTL 6.0. Najsilniejszg wspédtzaleznosé
(K*=30,944) pomiedzy cechg odpornosci na wielkopgkowca a analizowanymi markerami
odnotowano w LG4 regionie genomu odmiany ‘Bona’, natomiast w przypadku odmiany
‘Ceres’ najsilniejszg wspoitzaleznosé (K*=18,613) stwierdzono dla LG1.

Temat badawczy 3: Wytypowanie sekwencji markerowych i weryfikacja ich przydatnosci do
selekcji genotypéw odpornych i podatnych

Celem tematu byta weryfikacja 10 wytypowanych sekwencji markerowych pod katem ich
przydatnosci do selekcji genotypow odpornych i podatnych na wielkopgkowca
porzeczkowego. Wykorzystujgc w reakcji PCR pary starteréw wtasciwych dla (potencjalnych)
markerow SCAR stwierdzono obecno$é¢ oczekiwanych produktéw amplifikacji zarowno w
przypadku genotypow odpornych, jak i wrazliwych na C. ribis. Na obecnym etapie badan,
zadna z sekwencji markerowych, nie umozliwita zréznicowania genotypoéw odpornych i
wrazliwych na wielkopgkowca porzeczkowego. Weryfikacja kolejnych markeréw, ktére udato




sie dotychczas zaprojektowaé, zgodnie z harmonogramem realizacji projektu bedzie
kontynuowana.



