Zadanie 3.5. Wytworzenie materialow wyjsciowych borowki wysokiej (Vaccinium
corymbosum L.) o wysokiej jakosci owocow oraz analiza molekularna specyficznych
fragmentow genomow.

Cel zadania: 1) Uzyskanie materialow wyj$ciowych do hodowli nowych odmian deserowych oraz
przydatnych do przetworstwa i przechowalnictwa (mrozenie), plennych, odznaczajacych sig¢
wysoka jakoscig | trwatoscig owocow i 0 roznej porze dojrzewania owocow; 2) Ocena materiatow
selekcyjnych borowki wysokiej otrzymanych w latach 2015-2020 oraz realizacja nowych
programow hodowlanych; 3) Identyfikacja sekwencji genomowych, skorelowanych z cechami
jakosci owocow, W tym wystepowanie Woskowego nalotu na skorce i wytypowanie markeréw
molekularnych, przydatnych do selekcji materiatow hodowlanych borowki wysokiej pod
wzgledem badanych cech.

Opis zadania — zakres rzeczowy planowany na 2022 rok:

1) produkcja siewek borowki wysokiej i ich selekcja we wczesnym stadium rozwoju na
podstawie cech fenotypowych;

2) uprawa, ocena i selekcja siewek w polowych kwaterach selekcyjnych;

3) rozmnazanie najcenniejszych genotypow 0 okre§lonym statusie mieszanca (molekularna
weryfikacja tozsamosci genetycznej) dla uzyskania cennych klonow;

4) ocena wartosci produkcyjnej klondéw selekcyjnych w kolekcji klonéw i rozmnozenie
najcenniejszych klonow;

5) prowadzenie doswiadczen porownawczych z klonami selekcyjnymi przed zgloszeniem
odmian do badan rejestrowych COBORU (ocena fenotypowa, laboratoryjna jakosci owocow
i molekularna);

6) wytypowanie perspektywicznych genotypow mieszancowych (wstgpna ocena fenotypowa)
i wyizolowanie DNA/RNA z tkanek roslin form rodzicielskich zroznicowanych pod katem
obecno$ci woskowego nalotu na owocach;

7) wytypowanie sekwencji genow kandydujacych (dostepne bazy, literatura) do analizy PCR
i gPCR poprzez opracowanie ich profili ekspresyjnych.
Planowane na 2022 r. mierniki dla zadania 3.5.:

1. liczba wyprodukowanych siewek z nasion uzyskanych z programu krzyzowan z 2021 r.:
2 000 roslin

2. liczba wyselekcjonowanych i rozmnozonych materiatow wyjsciowych 0 pozadanych cechach:
10 klonow

3. liczba wytypowanych sekwencji DNA/RNA dla pozadanych cech: 2
4. liczba przygotowanych publikacji lub artykutéw popularno-naukowych: 1



