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Zadanie 75: Badania nad możliwością poszerzenia zmienności genetycznej maliny właściwej 
(Rubus idaeus) pod względem różnej pory dojrzewania i jakości owoców 

 

Celem prowadzonych badań była weryfikacja hipotezy zakładającej, że metodą hodowli 
konwencjonalnej możliwe jest poszerzenie istniejącej zmienności genetycznej w obrębie maliny 
właściwej (czerwonej), poprzez wykorzystanie potencjału genetycznego wybranych genotypów 
(odmian), pochodzących z różnych regionów geograficznych świata. Dla uzyskania celu 
prowadzonych badań, w roku 2020 realizowano cztery szczegółowe tematy badawcze:  

 

Temat badawczy 1 

Ocena cech fenotypowych klonów (otrzymanych z rozmnożenia pojedynków, 
wyselekcjonowanych z populacji siewek w latach 2016-2018) pod kątem możliwości 
zwiększenia bioróżnorodności roślin maliny właściwej w zasobach genowych Instytutu 
Ogrodnictwa.  

Badania prowadzono w Zakładzie Hodowli Roślin Ogrodniczych Instytutu Ogrodnictwa. Obejmowały 
one ocenę fenotypową rosnących w doświadczeniu polowym 115 klonów i 14 odmian, będących 
formami rodzicielskimi tych klonów. Klony te wyselekcjonowano w latach 2016-2018 z populacji 2 640 
siewek, w oparciu o najwyższą ocenę indywidualną ważnych cech użytkowych. Wykorzystując skalę 
bonitacyjną, oceniano następujące cechy fenotypowe: typ owocowania; obfitość plonowania; jakość 
owoców – atrakcyjność, wielkość i barwa; średnia długość pędów w krzewie; pokrój roślin – 
wytwarzanie bocznych pędów owoconośnych; kolczastość pędów.  

Stwierdzono, że badane klony bardzo różniły się pod względem ocenianych cech. Wśród nich, 44 
klony (tzw. „letnie”) owocowały tylko na pędach dwuletnich, 24 to genotypy owocujące na pędach 
jednorocznych (tzw. „jesienne”), zaś 47 zaliczono do genotypów letnich-dwupiętrowych owocujących 
jesienią na wierzchołkach pędów jednorocznych, zaś latem kolejnego roku w dolnej części (piętrze) 
tych samych pędów. Plenność u większości klonów była wysoka, a nawet bardzo wysoka. 
Najwyższym plonem odznaczały się 32 klony oraz trzy odmiany standardowe: ‘Canby’, ‘Sokolica’ 
i ‘Veten’. Najsłabiej plonowały klony: nr 95 (‘Laszka’ × ‘Radziejowa’), nr 119 (‘Schönemann’ × 
‘Sokolica’), nr 248 (‘Glen Ample’ × ‘Glen Ample’) oraz nr 388 (‘Radziejowa’ × ‘Veten’). Atrakcyjność 
owoców badanych genotypów oceniono od umiarkowanej do bardzo wysokiej. Najbardziej 
atrakcyjnymi owocami odznaczały się klony: nr 95 (‘Laszka’ × ‘Radziejowa’), nr 124 (‘Schönemann’ × 
‘Sokolica’) oraz nr 378 (‘Glen Ample’ × ‘Polka’). Pod względem wielkości owoców wyróżniały się klony: 
nr 54 (‘Schönemann’ × ‘Sokolica’), nr 378 (‘Glen Ample’ × ‘Polka’) oraz nr 164 (‘Polka’ × ‘Radziejowa’), 
a także nr 95 (‘Laszka’ × ‘Radziejowa’), nr 124 (‘Schönemann’ × ‘Sokolica’), nr 234 (‘Polana’ × 
‘Veten’), nr 243 (‘Polka’ × ‘Veten’), nr 331 (‘Glen Ample’ × ‘Sokolica’) i nr 388 (‘Radziejowa’ × ‘Veten). 
Wszystkie z ocenianych genotypów posiadały owoce o mało zróżnicowanej, intensywnie czerwonej 
barwie. Najjaśniejsze owoce, spośród badanych genotypów, wytwarzał klon nr 248 (‘Glen Ample’ × 
‘Glen Ample’), zaś najciemniejsze – klon nr 402 (‘Laszka’ × ‘Polka’). 

Wysokość krzewów badanych genotypów była bardzo zróżnicowana. Krzewy niektórych genotypów 
„jesiennych” nie dorastały nawet do wysokości 1 m. Były to: nr 42 (‘Polka’ × ‘Sokolica’), nr 74 (‘Polka’ 
× ‘Veten’), nr 140 (‘Polka’ × ‘Polka’), nr 325 i 327 (‘Polana’ × ‘Polka’) oraz nr 336 (‘Polana’ × 
‘Sokolica’). Wśród badanych klonów u 15 zaobserwowano całkowity brak kolców na pędach, zarówno 
w wierzchołkowej, środkowej jak i dolnej ich części. Są to zarówno klony „letnie”, „jesienne”, jak 
i „dwupiętrowe”: nr 35 (‘Polka’ × ‘Veten’), nr 47 i 217 (‘Polka’ × ‘Sokolica’), nr 136 (‘Polka’ × ‘Polka’), nr 
206, 254, 255 i 378 (‘Glen Ample’ × ‘Polka’), nr 248 (‘Glen Ample’ × ‘Glen Ample’), nr 258 i 331 (‘Glen 
Ample’ × ‘Sokolica’), nr 271 i 274 (‘Laszka’ × ‘Sokolica’), nr 311 (‘Glen Ample’ × ‘Polana’), nr 320 
(‘Glen Ample’ × ‘Laszka’). Badane genotypy były silnie zróżnicowane pod względem pokroju roślin. 37 
z nich wytwarzało pędy nierozkrzewione, inne posiadały pędy rozkrzewione tylko w części 
wierzchołkowej, zaś w przypadku 17 klonów, pędy były silnie rozkrzewione na całej długości. 

Spośród ocenianych genotypów wyselekcjonowano 32 klony, które najlepiej łączą pożądane, 
innowacyjne cechy użytkowe. Klony te rozmnożono i przekazano do zasobów genowych Instytutu 
Ogrodnictwa. 
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Jednocześnie, w oparciu o wyniki oceny mieszańców maliny zebrane w poprzednich latach badań, 
wykonano analizę statystyczną dla oszacowania efektów GCA i SCA form rodzicielskich oraz 
współczynników korelacji genetycznej dla badanych cech fenotypowych.  

Dla plonu owoców, istotnie różne od zera wartości efektów GCA o wartościach dodatnich oszacowano 
dla odmian ‘Glen Ample’, ‘Polana’ i ‘Polka’. Istotnie ujemne efekty GCA dla tej cechy oszacowano dla 
odmian ‘Radziejowa’ i ‘Willamette’, a także ‘Laszka’. Dla atrakcyjności owoców oszacowano cztery 
istotnie różne od zera wartości efektów GCA. Efekty te przyjmowały wartości ujemne dla odmian 
‘Willamette’ i ‘Canby’, zaś dodatnie – dla odmian ‘Polka’ i ‘Sokolica’. Dla barwy owoców istotnie różne 
od zera efekty GCA oszacowano w przypadku sześciu odmian. Istotnie dodatnimi efektami GCA dla 
tej cechy odznaczały się odmiany ‘Polka’ i ‘Veten’, a także ‘Schönemann’. Istotnie ujemne efekty GCA 
dla barwy owoców oszacowano w przypadku odmian ‘Sokolica’, ‘Canby’ i ‘Laszka’. Dla wielkości 
owoców istotnie dodatnie wartości efektów GCA otrzymano dla odmian ‘Sokolica’ oraz ‘Laszka’. 
Z kolei istotnie ujemne wartości efektów GCA oszacowano w przypadku odmian ‘Canby’, ‘Willamette’ 
i ‘Polana’. Istotnie dodatnie efekty GCA dla siły wzrostu roślin uzyskano dla odmian: ‘Canby’ oraz 
‘Laszka’, zaś istotnie ujemne - dla odmian ‘Polana’ i ‘Polka’. Odmiany, dla których otrzymano wysokie 
dodatnie wartości efektów GCA dla ww. cech, są donorami genów warunkujących wysokie wartości 
tych cech, a zatem mogą być wykorzystywane w programach krzyżowań dla uzyskania cennego 
potomstwa. Dla podatności roślin na choroby grzybowe istotnie dodatnie efekty GCA oszacowano 
w przypadku trzech odmian: ‘Canby’, ‘Polka’ i ‘Schönemann’. Dla odmiany ‘Glen Ample’ wartości 
efektów GCA były istotne w dwóch sezonach, ale w jednym z nich przyjmowały wartość dodatnią, zaś 
w drugim ujemną, co wskazuje na dużą niestabilność tej cechy u potomstwa w różnych warunkach 
środowiskowych, co potwierdza dodatkowo wysoce istotna interakcja GCA × lata. Istotnie ujemnym 
efektem GCA, oznaczającym najniższe porażenie roślin przez choroby, odznaczała się odmiana 
‘Polana’. Jednak w przypadku tej odmiany interakcja GCA × lata również jest istotna. Dla podatności 
roślin na szkodniki oszacowano istotnie dodatnie efekty GCA dla dwóch odmian: ‘Sokolica’ i ‘Veten’. 
Z kolei, istotnie ujemne efekty GCA dla tej cechy uzyskano w przypadku odmian ‘Glen Ample’ 
i ‘Laszka’. Ujemne wartości efektów GCA w przypadku tej cechy wskazują, że wymienione odmiany są 
donorami wyższej odporności roślin na szkodniki w porównaniu z pozostałymi odmianami badanymi w 
doświadczeniu. Ponadto, w przypadku tej cechy oszacowano istotną interakcję GCA × lata dla odmian 
‘Glen Ample’, ‘Laszka’ i ‘Sokolica’. 

Pojedyncze efekty SCA o wartościach istotnie różnych od zera dla plonu owoców oszacowano 
w przypadku czterech rodzin mieszańcowych. Istotnie dodatnie efekty SCA dla tej cechy posiadały 
rodziny: ‘Canby’ × ‘Polana’, ‘Polana’ × ‘Sokolica’ i ‘Polka’ × ‘Veten’. Istotnie ujemny efekt SCA 
stwierdzono tylko dla rodziny ‘Polana’ × ‘Polka’.  W przypadku atrakcyjności owoców istotnie ujemne 
efekty SCA oszacowano dla dwóch rodzin mieszańcowych: ‘Glen Ample’ × ‘Radziejowa’ oraz ‘Polana’ 
× ‘Schönemann’. Efekty SCA istotnie dodatnie wykazano także w przypadku dwóch rodzin: ‘Canby’ × 
‘Radziejowa’ oraz ‘Laszka’ × ‘Veten’. W odniesieniu do barwy owoców, udowodnione statystycznie 
efekty SCA otrzymano dla czterech rodzin mieszańców. Dla trzech z nich: ‘Canby’ × ‘Veten’, ‘Laszka’ 
× ‘Willamette’ oraz ‘Polana’ × ‘Veten’ wartości efektów SCA były dodatnie. Dla jednej rodziny - ‘Glen 
Ample’ × ‘Radziejowa’ oszacowano ujemne efekty SCA. Istotną interakcję SCA × lata udowodniono 
tylko w przypadku rodziny ‘Polana’ × ‘Veten’. Dla wielkości owoców zarówno efekty SCA dla 
wszystkich rodzin mieszańców, jak i oszacowana dla nich interakcja SCA × lata okazały się nieistotne 
i bliskie zeru. W odniesieniu do siły wzrostu roślin statystycznie udowodniony efekt SCA, posiadający 
wartość ujemną, otrzymano tylko dla jednej rodziny mieszańcowej – ‘Glen Ample’ × ‘Radziejowa’. 
Istotnie dodatnie wartości efektów SCA dla wymienionych rodzin wskazują na genetyczne 
współdziałanie obu genotypów rodzicielskich w ujawnianiu się wysokich wartości tych cech 
u potomstwa. Dla podatności roślin na choroby i szkodniki oszacowane dla wszystkich rodzin 
mieszańców efekty SCA oraz interakcja SCA × lata były nieistotne, a ich wartości bliskie zeru. 

Współczynniki korelacji fenotypowej, oszacowane w oparciu o średnie wartości cech z trzech sezonów 
wegetacyjnych, dla większości par cech przyjmowały wartość dodatnią. Najwyższe wartości tych 
współczynników, świadczące o silnej korelacji cech, oszacowano dla atrakcyjności i wielkości owoców 
oraz podatności roślin na choroby i szkodniki. Wysokie dodatnie wartości współczynników korelacji dla 
efektów ogólnej zdolności kombinacyjnej (GCA) stwierdzono pomiędzy następującymi parami cech: 
wielkość i atrakcyjność owoców oraz plon i atrakcyjność owoców. Ujemne współczynniki korelacji 
efektów GCA, o istotnych z punktu widzenia hodowli wartościach, oszacowano dla czterech par cech: 
siła wzrostu roślin i atrakcyjność owoców, wielkość i barwa owoców, siła wzrostu roślin i barwa 
owoców oraz siła wzrostu roślin i plon owoców. Wszystkie oszacowane współczynniki korelacji dla 
efektów specyficznej zdolności kombinacyjnej (SCA) posiadały wartości dodatnie. Najwyższe wartości 
współczynników korelacji efektów SCA wykazano dla następujących par cech: atrakcyjność i wielkość 
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owoców, plon i atrakcyjność owoców, plon i barwa owoców, plon i siła wzrostu roślin oraz atrakcyjność 
owoców i siła wzrostu roślin.  

 

Temat badawczy 2 

Optymalizacja i rozmnożenie (rozklonowanie) w warunkach in vitro pojedynków maliny 
właściwej, wyselekcjonowanych w latach 2016-2018, dla założenia kolekcji klonów 
w pojemnikach i w gruncie oraz przekazania do zasobów genowych Instytutu Ogrodnictwa. 

Badania prowadzono w Zakładzie Biologii Stosowanej Instytutu Ogrodnictwa. Materiałem roślinnym 
było 10 pojedynków. Jako eksplantaty inicjalne pobierano pąki wierzchołkowe i kątowe w okresie od 
stycznia do czerwca. Pąki inicjalne poddawano sterylizacji powierzchniowej, a następnie wykładano 
po jednym do probówki na pożywkę inicjalną. Eksplantaty inicjalne umieszczano w fitotronie w stałej 
temperaturze 23

o
C, długość dnia 16 godzin. Pąki, które podjęły wzrost, przenoszono na pożywkę do 

namnażania pędów. Do ukorzeniania przeznaczano dobrze wykształcone pędy o długości ≥ 1,0 cm. 
Etap wytwarzania korzeni trwał ok. 4 tygodnie. Ukorzenione w warunkach in vitro sadzonki posadzono 
do tac wielokomórkowych wypełnionych substratem, umieszczono w szklarni pod tunelami przykrytymi 
folią i zacieniowano. Prowadzono profilaktyczną ochronę sadzonek mieszaniną fungicydów 0,25% 
Previcur Energy oraz 0,2% Topsin. Od 14 dnia aklimatyzacji rozpoczęto nawożenie dolistne 
wieloskładnikowym nawozem w stężeniu 0,2%. Po upływie 4 tygodni rośliny przesadzono do 
doniczek. Po dwóch miesiącach intensywnego wzrostu w warunkach szklarniowych rośliny były 
gotowe do wysadzenia na miejsce stałe. Podczas zakładania, stabilizacji i namnażania kultur in vitro 
oceniano procent wypadów, współczynnik namnażania, a podczas ukorzeniania in vitro i aklimatyzacji 
procent roślin, które pomyślnie przeszły adaptację do warunków szklarni.  

Liczba wypadów pąków inicjalnych wahała się od 50 do 84,6%. Odsetek pąków inicjalnych, który 
pozostał w kulturach in vitro do dalszego namnażania, zależał przede wszystkim od genotypu, a także 
od pory pobierania pąków. Bardziej efektywne były izolacje w miesiącach maj-czerwiec, kiedy pąki 
wierzchołkowe są dobrze wykształcone. Najsłabiej przebiegała izolacja w miesiącach styczeń-marzec 
z pąków zimowych. Wiele z nich miało zawiązki kwiatostanów i te pąki zamierały po przeniesieniu do 
warunków in vitro. Ponadto wiele z nich wykazywało objawy szklistości. Wpływ genotypu zaznaczał 
się silnie również na etapie namnażania kultur oraz ukorzeniania. Współczynnik namnażania wynosił 
od 1,8 dla genotypu nr 278 do 3,1 dla genotypu nr 74. Potrzebowano 2-3 pasaży na pożywce do 
namnażania pędów, aby uzyskać stabilne kultury in vitro, z których można było pobierać wysokiej 
jakości pędy do ukorzeniania bez ryzyka zmienności somaklonalnych. Pędy takie powinny być 
większe od 1 cm i posiadać dobrze wykształconą łodyżkę. Aklimatyzacja maliny do warunków 
szklarniowych, dla wytypowanych pojedynków, nie przysparzała większych trudności. Efektywność 
ukorzeniania in vitro i aklimatyzacji była wysoka dla wszystkich genotypów i wynosiła od 80 do 100%.  

 

Temat badawczy 3 

Ocena stanu zdrowotnego roślin przy zastosowaniu testu ELISA i PCR, przed ich włączeniem 
do zasobów genowych maliny, utrzymywanych w Instytucie Ogrodnictwa w Skierniewicach 
(około 30 genotypów). Ocena stopnia zróżnicowania izolatów wirusów z użyciem metod 
biologii molekularnej (PCR/RFLP). 

Badania przeprowadzono w Zakładzie Fitopatologii Instytutu Ogrodnictwa na roślinach 30 genotypów, 
wyselekcjonowanych w latach 2016-2019 spośród 2 640 siewek z uwagi na kompleks innowacyjnych 
cech użytkowych. Wszystkie rośliny testowano na obecność czterech wirusów: wirusa krzaczastej 
karłowatości maliny (ang. Raspberry bushy dwarf virus, RBDV), wirusa cętkowanej plamistości liści 
maliny (ang. Raspberry leaf mottle virus, RLMV), wirusa chlorozy nerwów liści maliny (Raspberry vein 
chlorosis virus, RVCV) i wirusa plamistości maliny (Raspberry leaf blotch virus, RLBV).  

Zaobserwowano, że żadna z badanych roślin nie wykazywała objawów, które mogłyby sugerować 
porażenie przez wirusy. Pędy krzewów były silne, wyrośnięte, a liście zdrowe, bez przebarwień 
i deformacji. Na podstawie uzyskanych wyników testu DAS-ELISA stwierdzono jednak obecność 
wirusa karłowatej krzaczastości maliny w roślinach klonów maliny oznaczonych: 433 (nr 1, 2), 293 (nr 
3), 410 (nr 1, 2, 3 tunel; 1, 2, 3 pole), 402 (nr 1, 2, 3, 4, 5) i 255 (nr 1). W pozostałych roślinach maliny 
nie wykryto RBDV. Próby pobrane z 10 krzewów losowo wybranych z puli roślin każdego z 30 
genotypów maliny były również testowane metodą RT-PCR pod kątem obecności wirusa karłowatej 
krzaczastości maliny, wirusa cętkowanej plamistości liści maliny, wirusa chlorozy nerwów liści maliny 



4 

i wirusa plamistości maliny. Potwierdzono obecność wirusa krzaczastej karłowatości maliny 
w roślinach klonów maliny oznaczonych kodami: 433 (roślina nr 1, 2), 293 (nr 3), 410 (nr 1,2,3 tunel, 
1,2 3 pole), 402 (nr 1, 2, 3, 4, 5) i 255 (nr 1). Testy RT-PCR nie wykazały obecności pozostałych 
wymienionych wirusów (RLMV, RVCV, RLBV) w żadnej z badanych roślin maliny.  

 

Temat badawczy 4  

Analiza molekularna 20 klonów maliny właściwej otrzymanych z rozmnożenia 
najwartościowszych pojedynków, wyselekcjonowanych w latach 2016-2018 z populacji siewek, 
ocenianej w doświadczeniu polowym, założonym jesienią 2014 roku.  

Badania przeprowadzono w Zakładzie Hodowli Roślin Ogrodniczych. DNA izolowano z roślin metodą 
opartą na CTAB, opisaną przez Doyle i Doyle (1990). Czystość uzyskanych preparatów określano na 
podstawie analizy elektroforegramów uzyskanych po elektroforezie horyzontalnej w 0,8% żelu 
agarozowym oraz w oparciu o pomiar współczynników ekstynkcji próbki przy długości fali 230, 260, 
280 i 320 nm. Koncentrację DNA w preparacie oznaczano poprzez porównanie z DNA faga λ o znanej 
koncentracji po elektroforezie w żelu agarozowym oraz spektrofotometrycznie, przy długości fali 260 
nm. Reakcje amplifikacji przeprowadzano na uzyskanych matrycach DNA (2 powt. biol./2-3 powt. 
tech.) w obecności 9 par starterów mikrosatelitarnych: Ru2a, Ru4a, Ru12a, Ru25a, Ru26a, Ru35a, 
Ru43a, Ru45c, Rur57a (weryfikacja statusu mieszańca) oraz 5 par oligonukleotydów: Ru12a, Ru25a, 
Ru26a, Ru35a, Ru43a („DNA-fingerprinting”). Produkty amplifikacji rozdzielano elektroforetycznie 
w 2% żelu agarozowym (obserwacje w świetle UV po wybarwieniu amplikonów 0,5% bromkiem 
etydyny).  

Łącznie przeprowadzono 4 186 reakcji amplifikacji, w których wygenerowano 240 amplikony, w tym 
210 polimorficznych. Długość uzyskanych amplikonów wahała się od 110 do 520 pz. Każdy 
z testowanych genotypów został oceniony na podstawie 7-10 charakteryzujących go fragmentów 
DNA. Status mieszańca z planowanego zapylenia potwierdzono dla wszystkich testowanych 
genotypów. Określono również procentowy udział amplikonów pochodzących od formy matecznej, 
który wynosił od 100 do 33%. Ponadto oszacowano procentowy udział alleli pochodzących od formy 
ojcowskiej i wynosił on od 67 do 18%. Najwyższy udział fragmentów DNA charakterystycznych dla 
formy matecznej obserwowano na matrycy DNA wydzielonych z genotypu nr 164 (‘Polka’ × 
‘Radziejowa’), najniższy zaś dla genotypu nr 104 (‘Canby’ × ‘Polana’). Dla wszystkich testowanych 
genotypów opracowano ich profil genetyczny „DNA-fingerprinting” metodą SSR z wytypowanymi 5 
parami oligonukleotydów.  

 

Podsumowanie 

Wykonane badania pozwoliły na uzyskanie nowych, innowacyjnych genotypów, łączących 
w sobie różne, pożądane cechy biologiczne, w tym bardzo ważne z użytkowego punktu widzenia, jak: 
zróżnicowana pora dojrzewania, dobra jakość zewnętrzna i wewnętrzna owoców, mała 
podatność/tolerancja roślin na groźne choroby wirusowe, czy bezkolcowość. W ten sposób 
wzbogacono genetyczną i fenotypową różnorodność w obrębie gatunku Rubus idaeus, a przekazując 
najbardziej wartościowe genotypy do zasobów genowych Instytutu Ogrodnictwa stworzono możliwość 
szerokiego wykorzystania ich jako źródła genów do tworzenia nowych odmian maliny czerwonej. 

Estymacja zdolności kombinacyjnej 10 odmian maliny wykazała, że odmiana ‘Glen Ample’ jest 
donorem genów warunkujących wysoką plenność, duże owoce i małą podatność na szkodniki, 
‘Laszka’ - duże owoce, silny wzrost pędów i małą podatność na szkodniki, ‘Sokolica’ - duże 
i atrakcyjne owoce, Polka’ - wysoką plenność i atrakcyjne owoce, ‘Polana’ - wysoką plenność, ‘Canby’ 
- silny wzrost pędów. Wymienione odmiany powinny być używane jako formy rodzicielskie 
w programach krzyżowań dla poprawienia wartości tych cech. 
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