
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 2020 roku badania realizowano w ramach dwóch tematów badawczych:  

Temat badawczy 1. Przygotowanie materiału badawczego i badania fenotypowe. 

Celem badań było pozyskanie subpopulacji segregującej ‘Elsanta’ x ‘Senga Sengana’ (oznaczonej 
jako subpopulacja I) i ocena fenotypowa roślin mieszańcowych należących do tej populacji pod kątem 
tolerancji na wysoki stopień zasolenia gleby, a także ocena wybranych parametrów jakości owoców 
pojedynków należących do przygotowanej do tego celu subpopulacji A. Pojedynki z subpopulacji I po 
ocenie czystości genetycznej włączono do populacji bazowej dla sporządzenia mapy genetycznej 
(analizy molekularne). 
Wyjściową populację mapującą ’Elsanta’ x ‘Senga Sengana’ poszerzono o 132 genotypy 
mieszańcowe F1, pozyskane z programu zapyleń 2019/2020. Siewki wyprodukowane w bieżącym 
roku poddano ocenie fenotypowej pod kątem ich tolerancji na zasolenie podłoża (w doświadczeniu 
(szklarnia), wszystkie genotypy mieszańcowe z populacji podlewano standardową oraz 2 i 5 krotnie 
zwiększoną dawką nawozu Florovit). Równolegle owoce siewek z subpopulacji A, uprawianych w 
kwaterze polowej, poddane zostały ocenie pod względem stopnia jędrności oraz zawartości ekstraktu i 
kwasu askorbinowego. Rozkład fenotypowy cechy tolerancji na zasolenie gleby oraz cech 
warunkujących jakość owoców wskazał na wystąpienie zjawiska segregacji w uzyskanej puli roślin. 

Temat badawczy 2. Temat realizowano zgodnie z etapami: 

I. Saturacja istniejącej mapy E x SS markerami SSR.  
II. Określanie położenia markerów cech i regionów QTL na mapie ‘Elsanta’ x ‘Senga 

Sengana’. 
Etap I. Celem badań było zagęszczenie szkieletu mapy genetycznej ‘Elsanta’ x ‘Senga Sengana’. Do 
analiz segregacji alleli markerów SSR w obrębie populacji mapującej wytypowano 100 starterów 
mikrosatelitarnych. Uzyskana mapa genomów obu odmian została wzbogacona o 226 alleli 
polimorficznych zidentyfikowanych w roku 2020.  
Dla sporządzenia zagęszczonej (2014-2020) mapy przeprowadzono analizę łącznie 989 alleli 
polimorficznych segregujących w genomach roślin mieszańcowych z badanej populacji mapującej.  
W genomie odmiany ‘Elsanta’ zidentyfikowano 120 grup sprzężeń pokrytych 536 allelami markerów 
SSR. Łącznie zmapowano 2 362 cM genomu tej odmiany. Na mapie odmiany ‘Senga Sengana’ 
natomiast zidentyfikowano łącznie 87 grup sprzężeń pokrytych 453 allelami SSR, a wielkość jej 
zmapowanego genomu wyniosła 2 061 cM. 
 
Etap II. Badania nad określeniem regionów QTL na sporządzonej mapie truskawki obejmowały: a) 
ocenę czystości genetycznej mieszańców z otrzymanej w 2020 roku subpopulacji I, b) ocenę korelacji 
fenotypowo-genotypowych w subpopulacjach badanych w latach 2014 - 2020 (A - I), c) analizę 
terminalną i zagęszczenie wytypowanych grup sprzężeń. 

(a) Status mieszańca z planowanego zapylenia dla wszystkich 132 siewek z populacji I został 
potwierdzony w testach molekularnych (analiza polimorfizmu DNA po amplifikacji z 5 oligonuleotydami 
mikrosatelitarnymi). 

Na podstawie analizy rozkładu alleli markerów SSR w roślinach populacji ‘Elsanta’ x ‘Senga Sengana’ 
poddanych ocenom fenotypowym w latach 2014-2020 określono b) stopień korelacji genotypowo-
fenotypowych. Na tej podstawie w genomach obu odmian zidentyfikowano regiony QTL sprzężone z 
wszystkimi badanymi cechami. Niemniej jednak stopień korelacji pomiędzy wartością cechy a loci 
zmapowanych markerów w zidentyfikowanej grupie sprzężeń był zróżnicowany. W przypadku cechy 
jędrności istotną korelację odnotowano w LG 2 genomu odmiany ‘Elsanta’, LG 5 genomu odmiany 
‘Senga Sengana’ oraz w LG 4 genomów obu odmian. W przypadku zawartości kwasu askorbinowego 
w owocach obu odmian największy stopień korelacji odnotowano dla markerów zlokalizowanych w LG 
3, 4 oraz 7. Dodatkowe regiony zawierające stosunkowo niski, ale istotny stopień korelacji 
zidentyfikowano w LG 1 i 2 genomu odmiany ‘Senga Sengana’. Ponadto dla cechy zawartości 
ekstraktu w soku z owoców truskawki oszacowano wysoki stopień korelacji w LG 6 i 7 genomów obu 
badanych odmian.  



Dawcą alleli skorelowanych z cechą tolerancji na stres niskich temperatur i deficyt wody okazała się 
odmiana ‘Elsanta’, a markery regulujące stopień reakcji roślin truskawki na ww. czynniki 
zidentyfikowano w LG 2, 5 i 7 jej genomu. Niski, ale istotny stopień korelacji dla tych samych cech 
oszacowano dla markerów zlokalizowanych w LG 2 i 5 genomu odmiany ‘Senga Sengana’. Natomiast 
dla cechy tolerancji na wysoki stopień zasolenia gleby zidentyfikowano istotną zależność pomiędzy 
markerami zlokalizowanymi w LG 2 i 7 genomu odmiany ‘Elsanta’, a wartością ocenianej w populacji 
reakcji na zastosowanie wysokiej dawki nawozu. 
W przypadku ocenianej cechy odporności na porażenie Sphaerotheca macularis (sprawca mączniaka 
prawdziwego) istotny stopień korelacji odnotowano dla markerów zmapowanych w LG 3 genomu 
odmiany ‘Elsanta’ oraz LG 1 genomu odmiany ‘Senga Sengana’. Markery zlokalizowane w LG 1 
genomów obu badanych odmian wykazały również wysoki stopień korelacji z odpornością na 
porażenie Colletotrichum acutatum (sprawca antraknozy), a zmapowane na LG 4 były istotnie 
powiązane z wartością cechy odporności na Mycosphaerella fragariae (sprawca białej plamistości). 
Dość istotnie skorelowane z odpornością na ten patogen okazały się również markery zlokalizowane 
w LG 2 genomu odmiany ’Elsanta’. Regiony o wysokim współczynniku korelacji z cechą odporności na 
wericiliozę oraz zgniliznę korony korzeni truskawki zidentyfikowano w LG 3 genomów obu odmian, 
natomiast dodatkowe fragmenty QTL sprzężone z regulacją odporności na porażenie przez 
Verticillium dahliae oraz Phythophthora  cactorum zidentyfikowano w LG 1, 2, 6 i 7 u odmiany ‘Senga 
Sengana’ i w LG 4 i 5 u odmiany ‘Elsanta’. 
Na podstawie przeprowadzonej wielosezonowej oceny jakości owoców zidentyfikowano potencjalne 
markery (FVH4040, FVH4010, CHFvH193, CX661428, CHFv2013, DY676211, EX662245, EX66240, 
CHFv028) regulujące parametry ich jakości wewnętrznej (dane z sezonów 2016-2020), dla których 
odnotowano sezonowo - stabilną wartość współczynnika korelacji. Markery te mogą stanowić bazę dla 
selekcji nowych genotypów produkujących wysokiej jakości owoce truskawki, uzyskanych w 
programach hodowlanych. 

 (c) Analizę terminalną wybranych regionów QTL przeprowadzono na podstawie oceny segregacji 72 
alleli zidentyfikowanych dla 30 markerów SSR, różnicujących analizowane formy rodzicielskie. Loci 
segregujących alleli polimorficznych zidentyfikowano w obrębie dziewięciu (247 cM), w przypadku 
odmiany ‘Elsanta’ oraz dziewięciu (192 cM) w przypadku odmiany ‘Senga Sengana’, zmapowanych 
fragmentów pochodzących z chromosomów Fragaria. Uzyskany region genomu odmiany ‘Elsanta’ – 

zawiera 38 alleli, a genomu odmiany ‘Senga Sengana’ – zawiera 32 allele markerów SSR. 

Podsumowanie projektu i opis najważniejszych osiągnięć: 
Badania genetyczno – hodowlane populacji ‘E x SS’ pozwoliły na określenie charakteru dziedziczenia 
ważnych cech gatunku Fragaria. Zaobserwowano, że nośnikiem cennych alleli cech odporności na 
choroby jest odmiana ‘Elsanta’, natomiast jakości owoców - ‘Senga Sengana’. Ponadto, 
zidentyfikowano markery jakości owoców, o sezonowo - stabilnej wartość współczynnika korelacji. 
Mogą one być przydatne do selekcji genotypów produkujących wysokiej jakości owoce truskawki, 
uzyskanych w programach hodowlanych.  
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