Zadanie 66. Badania nad opracowaniem molekularnej metody identyfikacji genow
warunkujacych wazne cechy uzytkowe pomidora.

W roku 2016 badania prowadzono w ramach dwdch tematow badawczych:

Temat badawczy 1
Poszukiwanie markerow sprzezonvch z genami warunkujacymi odpornosé pomidora na
fuzarvine wiedniecie (rasa 1 Fol) oraz bakteryjna plamistos$¢ (rasa T2 Xv).

Celem tematu badawczego byto kontynuowanie badan nad identyfikacja markerow
sprzezonych z genami warunkujacymi odpornos$¢ pomidora na fuzaryjne wigdnigcie
[Fusarium oxysporum f. sp. lycopersici (Fol); rasa 1] oraz bakteryjng plamisto$§¢ pomidora
[Xanthomonas vesicatoria; (Xv), rasa T2]. W przypadku pierwszej cechy poszukiwano
polimorfizm DNA linii odpornej (LA 3475) i podatnej (A 100) na ras¢ 1 Fol za pomoca
metody BSA (analiza zbiorczych prob DNA segregantow). W badaniach wykorzystano 40 par
starterow specyficznych do sekwencji nukleotydowych zlokalizowanych miedzy markerami
TG 523 1 TG 7 na krétkim ramieniu chromosomu 11, na ktérym zmapowano dominujacy gen
I warunkujacy odporno$¢ pomidora na ras¢ 1 Fol. Pomimo zidentyfikowania trzynastu
polimorficznych markerow, tylko w przypadku dwoch, profile proby zbiorczej z genotypow
odpornych pokrywaty si¢ z profilami linii odpornej LA 3475, a z ros$lin podatnych z podatng
linig A 100. Analiza porownawcza oceny fenotypowej i molekularnej pojedynczych roslin F,
pochodzacej ze skrzyzowania linii odpornej i podatnej na ras¢ 1 Fol, wykazata jednak brak
catkowitego sprzezenia wyrdznionych markerow z genem /. Wskazuje to na potrzebg
kontynuowania badan nad poszukiwaniem markeréw S$cislej sprzg¢zonych z genem /.
Natomiast w badaniach dotyczacych opracowania molekularnej detekcji genu/6w
determinujacych odporno$¢ pomidora na ras¢ T2 Xv kontynuowano rozpoczete w
poprzednich latach analizy polimorfizmu w sekwencjach DNA dwoch linii S. lycopersicum
var. cerasiformae P1114490 (odporna) oraz . lycopersicum A 100 (podatna).
Zidentyfikowano 20 markerow polimorficznych SSR, ktoére zostang wykorzystane do
konstrukcji mapy genetycznej na populacji mapujacej F, niezbednej do identyfikacji
markeréw sprzezonych z odpornoscia linii PI 114490 na Xv.

Temat badawczy 2
Poszukiwanie markerow sprzezonych z genami warunkujacymi funkcjonalng
meskosterylnosé (ps-2, ps).

Celem tematu badawczego byta: (i) ocena skutecznosci opublikowanych do tej pory
markerow CAPS (ps-2-ABL, C4-30) do selekcji funkcjonalnie meskosterylnych roslin z
genem ps-2 w materialach hodowlanych o réznym pochodzeniu oraz (ii) poszukiwanie
markeréw sprzezonych z genem warunkujacym funkcjonalng meska sterylnos¢ typu ps.

Przydatno$¢ markeréow ps-2-ABL oraz C4-30 do identyfikacji genu ps-2 okre§lano na
szesciu liniach ps-2 o roznym pochodzeniu oraz dwodch populacjach F, pochodzacych z
niezaleznych krzyzowan. Przeprowadzone analizy wykazaly, iz marker ps-2ABL, ktory zostat
opracowany na podstawie sekwencji sklonowanego genu ps-2 moze by¢ rutynowo stosowany
w diagnostyce molekularnej ros§lin ps-2 w przeciwienstwie do markera C4-30, ktory
charakteryzuje si¢ stabym sprz¢zeniem z genem ps-2.

Natomiast w przypadku badan nad identyfikacja markeréw DNA sprz¢zonych z genem ps
poszukiwano polimorfizm DNA form wyjsciowych LA 0063 (ps/ps) oraz M 4232 (Ps/Ps),
przy pomocy 50. markeréw zlokalizowanych na chromosomie 2, na ktorym zmapowano gen
ps. Polimorfizm DNA form wyjSciowych zidentyfikowano dla markera CAPS (T 1535)
specyficznego do sekwencji genu kodujacego syntaze 3-ketoacylo-CoA (CER6; Fatty acid
elongase 3-ketoacyl-CoA synthase). Przeprowadzona analiza produktow restrykcyjnych tego



markera na puli 19 linii me¢skosterylnych o ré6znym pochodzeniu, wykazata identyczne profile
u 18. z nich. Porownujac wyniki oceny fenotypowej 1 molekularnej pojedynczych roslin F,
(LA 0063 x M 4232) stwierdzono catkowite sprzezenie markera T 1535 z genem ps.
Uwzgledniajac otrzymane wyniki, a takze dane literaturowe, z ktorych wynika iz, mutanty
slcer6 wykazuja znaczace fenotypowe podobienstwo zaréwno pod wzgledem budowy kwiatu,
jak 1 sterylno$ci do mutantéw ps, przeprowadzono poréwnawcze analizy ekspresji genu
SICER6 w wybranych liniach ps oraz ptodnych. Uzyskane wyniki wyraznie wskazywaty na
obnizony poziom ekspresji genu SICER6 u wszystkich linii ps w porownaniu do linii
ptodnych, co moze oznacza¢ iz mutacja ps jest tozsama z slcer6. Jednak ze wzgledu na
jednoroczne wyniki, badania te wymagaja weryfikacji.



