ZADANIE 43

Poszukiwanie regionow DNA sprzezonych z waznymi cechami uzytkowymi
(bezkolcowosé¢, wielkos¢ owocow, zawarto§¢ w owocach ekstraktu i Kkwasu
askorbinowego) u maliny wlasciwej (Rubus idaeus L.) poprzez analize¢ transkryptomow
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CEL PROJEKTU

Celem planowanych badan bedzie wytypowanie sekwencji markerowych waznych
cech uzytkowych maliny witasciwej, takich jak: brak kolcow na pedach, wielko§¢ owocow
oraz zawarto$¢ w nich substancji rozpuszczalnych (ekstraktu) oraz kwasu askorbinowego
(witaminy C), ktore beda narzgdziem do wczesnej selekcji materiatow hodowlanych pod
wzgledem tych cech.

REALIZOWANE ZADANIA

Materialem do badan bedg cztery genotypy maliny oddalone genetycznie,

zréznicowane pod wzgledem waznych cech uzytkowych (o pedach z kolcami/duze owoce
I bezkolcowe) oraz mieszance pokolenia F1, nalezace do populacji segregujacych, uzyskanych
ze skrzyzowania ww. genotypéw. Po wykonaniu oceny mtodych siewek pod katem iloSci
I ,agresywnos$ci” kolcow na pegdach i ogonkach lisciowych, do dalszych badan przeznaczone
beda mieszance jednej z badanych populacji segregujacych, charakteryzujacej sie
najwyzszym odsetkiem potomstwa bezkolcowego. Mieszance te (w liczbie okoto 100
pojedynkéw losowo wybranych z populacji segregujacej) oraz ich formy rodzicielskie zostang
posadzone w doswiadczeniu polowym, gdzie przez kolejne cztery sezony wegetacyjne beda
oceniane pod katem waznych cech uzytkowych: ilo$¢ 1 ,,agresywnos$¢” kolcoOw na pedach,
sposob owocowania (letnie, jesienne, dwukrotne), wielkos¢ owocdw, zawarto§¢ w owocach
ekstraktu i kwasu askorbinowego. Uzyskana populacja wykorzystana bedzie takze do
weryfikacji markerow molekularnych zlokalizowanych w regionach genomu maliny
wlasciwej warunkujacych jako$¢ owocow.
Cztery genotypy maliny, wytypowane jako formy rodzicielskie do programu krzyzowan
(o pedach z kolcami/duze owoce i bezkolcowe) uzyte beda do analizy transkryptomow.
Wylonione w jej wyniku geny DEG (differentially expresed genes) poddane zostang adnotacji
funkcjonalnej oraz ich zlokalizowaniu w szlakach metabolicznych (m.in. KEGG, SweesProt).
Uzyskane dane bedg zweryfikowane metodg RT-PCR — w reakcji ze specyficznymi,
opracowanymi w badaniach wiasnych starterami, wybranymi i zoptymalizowanymi
w reakcjach ilosciowego PCR na genotypach rodzicielskich zréznicowanych pod wzgledem
okreslonych cech (bezkolcowos¢/kolcowose, wielkos¢ 1 wybrane cechy jakosci owocow),
a nastgpnie na wybranych mieszancach pochodzacych z populacji segregujacej, otrzymanej ze
skrzyzowania tych genotypow.

GRUPY DOCELOWE

Odbiorcami badan beda hodowcy maliny, ktorzy wytypowane w projekcie
funkcjonalne markery molekularne dla waznych cech uzytkowych maliny wlasciwej, takich
jak: brak kolcow na pedach, wielko§¢ owocow oraz zawartoS¢ w nich substancji
rozpuszczalnych (ekstraktu) oraz kwasu askorbinowego (witaminy C), beda mogli



wykorzystaé w praktyce jako narzedzie do wczesnej selekcji materiatow hodowlanych pod
wzgledem tych cech.

Uzyskane wyniki badan w formie publikacji i artykuldéw popularno-naukowych beda
skierowane do szerokiego gremium odbiorcow, jak instytucje naukowe i wyzsze uczelnie,
Osrodki Doradztwa Rolniczego oraz firmy hodowlane.

EFEKTY WYNIKAJACE Z REALIZACJI PROJEKTU

Zaktada si¢, ze otrzymane wyniki analizy transkryptéw umozliwig wylonienie genow
funkcjonalnych i rozpoznanie mechanizmu dziedziczenia bezkolcowosci peddw oraz poszerza
wiedze na temat badanego genomu. Ponadto zaprojektowane sekwencje markerowe stang si¢
narzgdziem przyspieszajacym selekcje materialdow hodowlanych pod wzgledem badanej
cechy, co pomoze zmniejszy¢ naktady czasu pracy i koszty hodowli nowych odmian.



