
Zadanie 74 Badania nad saturacją mapy genetycznej ‘Elsanta’ x ‘Senga Sengana’ pod 
kątem lokalizacji genów sprzężonych z ważnymi cechami użytkowymi truskawki 
(Fragaria x ananassa) 

 
W 2015 roku badania realizowano w ramach trzech tematów badawczych: 
 
Temat badawczy 1 
Przygotowanie materiału badawczego i badania fenotypowe 
Celem badań było pozyskanie kolejnej sub-populacji segregującej ‘Elsanta’ x ‘Senga Sengana’, 
przeznaczonej do analiz molekularnych podczas tworzenia mapy genetycznej truskawki oraz ocena 
fenotypowa wybranych sub-populacji pod względem podatności roślin na antraknozę, tolerancji na 
niską temperaturę oraz jakości owoców.  
Wyjściową populację mapującą  ’Elsanta’ x ‘Senga Sengana’ poszerzono o 100 pojedynków F1 (sub-
populacja D), pozyskanych z programu zapyleń 2014/2105. Siewki uzyskane w bieżącym roku 
poddano ocenie fenotypowej pod względem podatności na antraknozę. Równolegle, pulę siewek 
pozyskanych w ubiegłym roku i uprawianych w warunkach szklarniowych (sub-populacja B) oceniono 
pod względem wrażliwości na działanie niskich temperatur. Owoce kolejnej puli siewek z 2014 roku 
(sub-populacja A), uprawianych w kwaterze polowej, poddane zostały ocenie pod względem stopnia 
jędrności oraz zawartości ekstraktu i kwasu askorbinowego. Analizy fenotypowe wykazały segregujący 
rozkład w/w cech w obrębie badanej populacji ‘Elsanta’ x ‘Senga Sengana’. 
 
Temat badawczy 2 
Saturacja istniejącej mapy E x SS markerami SSR 
Celem badań było zagęszczenie szkieletu mapy genetycznej ‘Elsanta’ x ‘Senga Sengana’. 
Do analiz segregacji w obrębie populacji mapującej wytypowano 100 par starterów mikrosatelitarnych. 
Zidentyfikowano 226 alleli polimorficznych segregujących w genomach genotypów mieszańcowych. 
Sto dwadzieścia sześć zidentyfikowanych alleli reprezentowało rozkład mendlowski, natomiast 97 
alleli zweryfikowano dodatkowo pod względem typu segregacji, rozkładu i frekwencji rekombinacji. 
Określono przynależność segregujących markerów do pięciu grup sprzężeń oraz oszacowano 
odległości mapowe pomiędzy wprowadzonymi na mapę allelami mikrosatelitarnymi. Mapa genetyczna 
truskawki wzbogacona została o loci 97 alleli. Zmapowany genom obejmuje 5 grup sprzężeń, 
stanowiących fragmenty siedmiu chromosomów, o łącznej długości 687 cM. 
 
Temat badawczy 3 
Określanie położenia markerów cech i regionów QTL na mapie ‘Elsanta’ x ‘Senga Sengana’ 
Celem badań było: a) potwierdzenie statusu mieszańca F1 siewek z sub-populacji D oraz 
wyeliminowanie z dalszych analiz, genotypów pochodzących z niezamierzonych zapyleń; b) 
oflankowanie i zagęszczenie wytypowanych grup sprzężeń (LG) na mapie genetycznej truskawki. 
Status mieszańca z planowanego zapylenia został potwierdzony w testach molekularnych (analiza 
polimorfizmu DNA po amplifikacji z 5 oligonuleotydami mikrosatelitarnymi) dla wszystkich testowanych  
pojedynków . W testach SSR przeprowadzonych na poszerzonej populacji mapującej z 30 starterami 
mikrosatelitarnymi, wybranymi na podstawie danych literaturowych jako sprzężone z cechami jakości 
owoców i odporności na stresy bio- oraz abiotyczne, zidentyfikowano łącznie 58 alleli różnicujących 
uprzednio obie formy rodzicielskie, w tym 32 allele w  trzech fragmentach genomu odmiany ‘Elsanta’ 
oraz 35 alleli w sześciu fragmentach genomu ‘Senga Sengana’. Wyodrębnione fragmenty genomu 
flankują potencjalne regiony obejmujące geny badanych cech.  
 
Informacja o publikacji wyników w 2015 roku 
Wyniki uzyskane w roku 2014 zaprezentowane zostały w postaci posterów podczas IV Zjazdu 
Polskiego Towarzystwa Nauk Ogrodniczych we Wrocławiu, 14-16 września 2015 roku: 

1. Jęcz T., Strączyńska K., Korbin M. 2015. Ocena populacji truskawki ‘Elsanta’ x ‘Senga 
Sengana’ pod względem podatności na porażenie przez Verticillium dahliae. IV Zjazd 
Polskiego Towarzystwa Nauk Ogrodniczych, 14-16 września 2015, Wrocław. (Załącznik 1) 

2. Keller-Przybyłkowicz S., Napiórkowska B., Jęcz T., Korbin M. 2015. Ocena stopnia 
konserwatywności markerów SSR użytych do mapowania genomu truskawki ‘Elsanta’ x 
‘Senga Sengana’. IV Zjazd Polskiego Towarzystwa Nauk Ogrodniczych, 14-16 września 2015, 
Wrocław. (Załącznik 2) 

 
Prezentowane wyniki zamieszczone są w sprawozdaniu merytorycznym z 2014 r. Ad. 1 – temat 
badawczy 1; Ad. 2 – temat badawczy 3b. 
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Załącznik 2 

 


