Zadanie 3.13. Wytworzenie materialéw wyjsciowych jabloni (Malus domestica Borkh.)
o0 jednolitej barwie skorki, owocujacych corocznie oraz odpornych na parcha jabloni.

Cel zadania: 1) Wytworzenie nowych cennych materiatow wyjsciowych jabtoni 0 jednolitej
barwie skorki (zielone, zotte lub czerwone) i zréznicowanej porze dojrzewania owocow, zdolnych
do samoregulacji owocowania oraz odpornych lub mato podatnych na parcha jabtoni (kontynuacja
oceny materiatow hodowlanych jabtoni otrzymanych w latach 2014-2020 oraz realizacja nowych
programow hodowlanych); 2) Identyfikacja sekwencji genomowych, skorelowanych z badanymi
cechami, jako potencjalne markery molekularne, przydatne do selekcji najcenniejszych
genotypow.

Opis zadania — zakres rzeczowy planowany na 2022 rok:

1) wykonanie programu krzyzowan 2z wykorzystaniem réznych form rodzicielskich
0 komplementarnych cechach fenotypowych i uzytkowych oraz zbiér owocoéw, pozyskiwanie
i wysiew nasion;

2) produkcja siewek w szklarni i wysokim, nieogrzewanym tunelu foliowym;
3) przeszczepienie siewek na kartowa podktadke M.9;
4) sadzenie siewek w polowej kwaterze selekcyjnej, pielegnacja i ocena siewek;

5) oznaczanie (wyboér) i rozmnazanie Siewek (pojedynkéw) bedacych nosnikami pozadanych
cech dla zatozenia kolekcji klonow;

6) ocena wartosci produkcyjnej klonow selekcyjnych w kolekcji klonow;

7) wyznaczanie klonow, spetniajacych wymogi materiatow wyjsciowych do hodowli nowych
odmian o0 pozadanych cechach i ich rozmnazanie w celu zalozenia hodowlanego
doswiadczenia poréwnawczego;

8) szczegolowa ocena wartosci produkcyjnej najbardziej wartosciowych —genotypow
w do$wiadczeniach pordwnawczych, z mozliwoscia zgloszenia ich do badan rejestrowych
COBORU, jako potencjalne nowe odmiany jabtoni, z uwzglgdnieniem badan laboratoryjnych
(analiza zawartosci sktadnikow bioaktywnych w owocach) oraz molekularnych (molekularna
weryfikacja tozsamosci genetycznej i statusu zdrowotnosci mieszancoOw pod katem chorob
wirusowych);

9) zaktadanie i prowadzenie doswiadczen demonstracyjno-wdrozeniowych dla upowszechniania
nowych odmian;

10) wyizolowanie DNA/RNA z tkanek roslin wytypowanych perspektywicznych genotypow
mieszancowych (wstegpna ocena fenotypowa) przeznaczonych do badan;

11) wytypowanie sekwencji genoéw kandydujacych (dostepne bazy, literatura, sekwencje
0 zroznicowanej ekspresji uzyskane z analiz NGS przeprowadzonych w poprzednich latach
badan, inne) do analizy qPCR poprzez opracowanie ich profili ekspresyjnych.

Planowane na 2022 r. mierniki dla zadania 3.13.:

1. liczba kombinacji w wykonanym programie krzyzowan: 15

2. liczba wyselekcjonowanych i rozmnozonych materiatow wyjéciowych 0 pozadanych cechach:
5 klonoéw

3. liczba zgtoszonych klonéw/odmian do badan rejestrowych COBORU: 1

4. liczba opracowanych metek identyfikacyjnych (DNA-fingerprinting) dla klonéw/odmian
zgloszonych do badan rejestrowych COBORU: 1

5. liczba wytypowanych sekwencji DNA/RNA dla pozadanych cech: 2

6. liczba opracowanych ofert wdrozeniowych dla nowych odmian zgtoszonych do badan
rejestrowych COBORU: 1

7. liczba artykutow popularno-naukowych: 1



