Zadanie 73 Poszukiwanie regionéw DNA sprzezonych z tolerancja wegetatywnych
podkiadek jabtoni na niskie temperatury poprzez analize transkryptomu i
oceng stopnia polimorfizmu genéw kandydujacych

Streszczenie

Jedng z najbardziej pozgdanych cech podkfadek jabtoni w warunkach klimatycznych
Polski jest ich wytrzymatos¢ mrozowa. Uszkodzenia zarowno czesci nadziemnej, jak
i systemu korzeniowego roslin sadowniczych, wywotane przez niskie temperatury podczas
mroznych, bez$nieznych zim i wiosennych przymrozkéw siegnety okoto 75% po zimie
2011/2012.

Dotychczasowe badania wykazaty, ze tolerancja ros$lin sadowniczych na niskie
temperatury ma charakter poligeniczny a w przypadku ros$lin drzewiastych nie udato sie
jeszcze rozpoznac jej podtoza molekularnego.

Do opracowania markerow DNA pozwalajgcych na wczesng identyfikacje podktadek
charakteryzujgcych sie tolerancjg na niskie temperatury proponujemy zastosowanie
najnowszej technologii sekwencjonowania genomow NGS (New Generation Sequencing).
Metoda ta pozwoli na wykrycie transkryptéw gendw uaktywniajgcych sie w wyniku stresu
niskiej temperatury w genomie wzorcowych (tolerancyjna i wrazliwa) podkfadek, skrajnie
reagujgcych na stres przemrazania. Nastepnie dwutorowa analiza genomu kilkunastu
wytypowanych podktadek pochodzgcych z ré6znych osrodkéw hodowlanych (w tym z hodowli
polskiej), obejmowaé bedzie analize wytypowanych fragmentéw transkryptomu oraz analize
polimorfizmu sekwencji (CAPS) wybranych genéw kandydujgcych m.in. z grupy COR, CBF
i dehydryn (literatura, baza nchi).

Zidentyfikowane, poprzez synteze de novo transkryptomu podkiadek wzorcowych,
sekwencje genoéw uaktywniajgcych sie pod wptywem stresu (differentially expressed
sequence tags, dESTs) zbadane zostang pod katem poziomu ich ekspresji w genomach
podktadek jabtoni powszechnie stosowanych w hodowli.

Materiat roslinny do badan molekularnych oraz oceny fenotypowej bedzie
przemrazany w komorze do sztucznego mrozenia we wczesniej zoptymalizowanych
warunkach traktowania ro$lin (3 temperatury mrozenia). Ostatecznie ustalony bedzie stopien
korelacji miedzy wynikami analizy transkryptomu oraz oceny fenotypowej badanych
podktadek. Uzyskane dane stanowi¢ bedg baze dla okreslenia markeréw DNA przydatnych
do selekcji podktadek jabtoni pod katem tolerancji na mroz.

Cele zadania

Celem badah bedzie wytypowanie regiondw genomu podkiadek jabtoni
uaktywniajgcych sie w niskich, ujemnych temperaturach oraz poréwnanie poziomu
aktywnosci tych regiondw dla podktadek okreslonych w badaniach fenotypowych, jako
wrazliwe i tolerancyjne na mréz. Wytypowanie regiondw o zréznicowanej ekspresiji
w podktadkach réznigcych sie stopniem tolerancji na mréz pozwoli zgromadzi¢ wiedze
stanowigcg podstawe dla poszukiwania markeréw molekularnych, przydatnych do wczesnej
selekcji pozgdanych genotypéw hodowlanych.

Planowany okres realizacji zadania
84 m-ce (lata 2014-2020)
Informacja o uzyskanych wynikach badan
Wyniki uzyskane w kazdym roku realizacji zadania bedg niezwtocznie zamieszczane
na stronie internetowej Instytutu Ogrodnictwa (http://www.inhort.pl/projekty-finansowane-

przez-mrirw-w-2014-2020-r.), nie pdzniej niz do dnia 15 stycznia nastepnego roku, oraz bedg
dostepne nieodptatnie dla wszystkich zainteresowanych.
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