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CELE PROJEKTU

W 2023 r. realizowano dwa tematy badawcze, ktorych
celem bylo:

vOcena wzrostu i owocowania siewek brzoskwini nalezacych
do 20 rodzin mieszancowych pokolenia F, (femat badawczy 1)

vOcena przydatnosci markerow molekularnych do selekcji
mieszancow pokolenia F,; brzoskwini o bialtym i zé6itym kolorze
miazszu (femat badawczy 2)

Tematy zrealizowano zgodnie z harmonogramem,
a cele osiagnieto InHort“
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MATERIALY | METODY

Temat badawczy 1.

Ocena _sily wzrostu oraz owocowania drzew brzoskwini_pokolenia F,,
uzyskanych ze skrzyzowania 9 form rodzicielskich

Formy Rodzicielskie siewek:

v' 4 genotypy mateczne - ‘Elberta’, ‘Madison’, Nr 3884 i ‘Fioletowomigzszowa’ — migzsz
koloru bordowego.

v' 5 genotypoéw ojcowskich - ‘Royal Glory’, ‘Harrow Diamond’, ‘Harblaze’, KD1/2/19 i T5.

(formy rodzicielskie sg zréoznicowane pod wzgledem cech fenotypowych owocow (zétto-, biato- i bordowomigzszowe,
okragte i ptaskie, z omszong skoérka i nektaryny oraz o migzszu miekkim i twardym - twardki), a takze wywodza
sie z réznych rejondéw geograficznych swiata.

v' Badano 20 rodzin po 40 siewek brzoskwini wyréwnanych pod wzgledem sity wzrostu.
v' Doswiadczenie polowe zatozono w uktadzie blokéw losowych (4 powtérzenia po 10
siewek kazdej rodziny).
v Lacznie oceniono 800 siewek posadzonych w rozstawie 4,2 m x 1,0 m.
; P d InHort..
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MATERIALY | METODY

Temat badawczy 2.

Ocena regionu genomu sprzezonedgo z kolorem miazszu na wytypowanych z
pokolenia Fl 60 pojedynkach nalezacych do réoznych rodzin mieszancowych

60 geotyp Izolacja DNA Ocena jakosci DNA PCR-SSR Wizualjzacja
(32-kolor zotty, (Doyle & Doyle) (10 starterow/LG1) produktéw PCR
28-bialy) _
Analiza polimorfizmu- zestawienie danych, matryca 0/1 Skorelowanie danych
Dlugosé GENOTYPY z badang cechg (barwa migzszu).
Starter (p2) mEEEE e E l
180 dfala [ a [afafafald ‘
DScar 3 190 0 0 0 1 0 0 0 0O Wytypowanie markera
i~ SUARER HL L skorelowanego z badang cechg do
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120 00 0 0 0 00 00 selekcji mieszancow brzoskwini.
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WYNIKI

Temat badawczy 1
Ocena sity wzrostu oraz owocowania drzew brzoskwini pokolenia F,,
uzyskanych ze skrzyzowania 9 form rodzicielskich

v'Srednio dla form matecznych najwieksza site
wzrostu, wyrazong polem poprzecznego
przekroju pnia, posiadaly siewki uzyskane ||
z genotypu Fioletowomiazszowa. Przecietnie ||
dla 5 rodzin, w ktérych genotyp ten byt forma |
mateczng, pole poprzecznego przekroju pnia §
siewek wynosito 19,0 cm?2.

v Intensywnos$¢ kwitnienia wynosita od 8,1 pkt.
(w dziewieciopunktowej skali bonitacyjnej)
w rodzinie siewek uzyskanych ze skrzyzowania
odmian ‘Elberta’ x ‘Harrow Diamond’ do 9,0 pkt.
w rodzinie Fioletowomigzszowa x KD1/2/19.

v'Srednio owoce siewek genotypu Nr 3884 dojrzewaly wczes$niej niz siewki
pozostalych form matecznych. Zdecydowanie najpdézniej owocowaly

siewki genotypu Fioletowomigzszowa. InHort
o
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WYNIKI

Temat badawczy 1

v'Najwiekszy plon owocow wytworzyty siewki uzyskane z nasion
genotypu Nr 3884, natomiast najmniejszy plon owocéw miaty
siewki odmiany ‘Elberta’.

v'Najwiekszy plon owocéw wytworzyly siewki z rodziny :
Nr 3884 x ‘Royal Glory’.

v Srednio siewki odmiany ‘Elberta’ wytwarzaty wieksze owoce niz [ " 2
siewki pozostatych form matecznych. Najmniejsze owoce [

Nr 3884.

WhniosKki:

1. Sposrod ocenionych 20 rodzin mieszancowych najsilniejszy wzrost wykazujg siewki,
ktorych formg mateczna jest genotyp Fioletowomiagzszowa.

2. Z ocenianej populacji najlepiej plonuja siewki uzyskane z nasion genotypu Nr 3884.

3. Najwieksze owoce wytwarzajg siewki otrzymane ze skrzyzowania InHort
odmian ‘Elberta’ x ‘Royal Glory’ oraz ‘Elberta’ x ‘Harblaze’. INSTYTUT 0GRODNICTWA



WYNIKI

Temat badawczy 2.

Ocena regionu genomu sprzezoneqo z kolorem migzszu na wytypowanych
Z pokolenia Fl 60 pojedynkach nalezacych do réznych rodzin mieszancowych

v' kacznie na matrycach DNA wyekstrahowanych z 60 roslin nalezacych do pieciu rodzin
mieszancowych uzyskanych w wyniku krzyzowan genotypu Nr 3884 z piecioma formami

ojcowskimi: ‘Royal Glory’, ‘Harblaze’, ‘Harrow Diamond’, KD1/2/19 i T5, przeprowadzono 3600
reakcji amplifikacji, uzyskano 38 amplikonéw.

v' W reakcji z jednym z dziesieciu testowanych oligonukleotydem o nazwie: DScar7 uzyskano tylko
jeden monomorficzny fragment DNA o dtugosci 320 pz.

v" Dhlugosé polimorficznych amplikonow charakteryzujacych testowane geotypy brzoskwini wahata
sie od 100 do 420 pz.

v W reakcji amplifikacji z oligonukleotydem CPPCT022 obserwowano miedzy innymi allele o
dtugosci 250, 300 i 310 pz odpowiednio u mieszancow rodzgcych owoce o zéttym (22%, 50%, 42%)
| biatym kolorze migzszu (18%, 54%, 36%)

v W reakcji amplifikacji z zastosowaniem markera CPPCT028 obserwowano fragment DNA o
dtugosci 200 pz u 50% mieszancow rodzacych owoce o zéttym kolorze migzszu i 61% genotypow
0 biatym miazszu.

v' Utworzono tabele z profilami genetycznymi uzyskanymi w reakcji amplifikacji
z dziesiecioma oligonukleotydami metodg SSR dla 60 genotypow nalezacych do pieciu rodzin

mieszancowych. InHort=-
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WYN I KI (TEMAT BADAWCZY 2 c.d.)

b) c)

Przyktadowy elektroforegram produktow amplifikacji z oligonukleotydem: a) CPPCTO022 nr. kombinacji krzyzowan
k15 (Nr 3884 x T5), b) nr. k12 (Nr 3884 x ‘Harblaze’), c) MA26a nr. k13 (Nr 3884 x ‘Harrow Diamond’).

Starter Dhigos¢ |12 (3[4]5|6([7[8]9]10]11112(13]14|15]|16]17(18|19]20|21(22(23]|24|25(26|27)28]|29(30
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Fragment tabeli przedstawiajgcej profile genetyczne uzyskane w reakcji amplifikacji z dziesiecioma oligonukleotydami
metodg SSR dla genotypdw nalezgcych do pieciu rodzin mieszancowych brzoskwini gdzie: ,+”-obecnos¢ fragmentu DNA

Whnioski:

1. Wytypowane markery do weryfikacji badanych siewek mieszancowych pod wzgledem koloru
migzszu owocow z6tty/biaty nie sg znaczaco skorelowane z badang cecha. Istnieje zatem
koniecznos¢ kontynuowania badan w kolejnych latach realizacji projektu. |I'I|'|0l't

l.
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PREZENTACJA WYNIKOW BADAN NA KONFERENCJI

Poster i abstrakt prezentowany podczas VI Zjazdu Polskiego Towarzystwa Nauk Ogrodniczych

Konferencja Naukowa pt.

»Przyjazne srodowisku ogrodnictwo w zyciu wspolczesnego czlowieka”, Olsztyn, 21-22 czerwca 2023 r., Streszczenia, s. 80.

WSTEPNE WYNIKI ANALIZY REGIONU GENOMU BRZOSKWINI SPRZEZONEGO Z KOLOREM

MIAZSZU

ANITA KURAS, MAREK SZYMAJDA, ATA A
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[ WSTEP

Barwa migsszu jest |ulm w7y fryteridw

[Prunus persica (L) thch] poniows? \\ph\\ 3 a prefercncio konsumenté § akoe o Iry\\cr-\ owo-

laiszu brzoskwini jest d praez pojedyncas locus (V) slokalizawany w pierwesze] gupie spezeted (LGL),jednak wcigt e
nicje zatem potrzeba nowych ; 6w genomu owacow. Zwazywszy

owocowyh, trwaigey 3-5 lat, zastosowanie w “hodowli markeréw molekularnych znacznie pr/\‘pu‘/\ oceng i selekeig wytworzanych mate

Tabb godlinnychw snym etapie ich wzrostu. Celem reali 1 badad jest wylyp h sekwencji genomu brzoskwini do selekej o bia-

fym i z6itym kolorze migzszu

MATERIALY I METODY

1ZOLACJA DNA

MATERIAL ROSLINNY:

: Doyle & Doyle (1990)

Siewki  brzoskwini pokolenia  F1 (32

Pharmacia Biotech)

OCENA JAKOSCT DNA

SPEKTROFOTOMETR lizowanye
(Gene Quant Pro Amersham

AMPLIFIKACJA DNA
SIMPLE SEQUENCE REPEAT TECHNIQUE (SSR),
SKORELOWANIE DANYCH
7 BADANA C

Potwi
badanych

© 7 par oligonukleotydow do oceny -

yeh i wyel
siewki o mieuslonym | WYTYPOWANIE MARKERA
rodowodzie, tzw: Autocross . SKORELOWANEGO
Z BADANA CECHA DO
SELEKCJI MIESZANCOW
BRZOSKWINI

© 10 par o Kleotydow zloka-
W pierwsze] grupie
spregzea (LG,

* Wizalizacja - 2% rel agarozowy.

POLIMORFIZM DNA

« Potwicrdzono tozsamosé
o nieustalonym rodowodzi

yeh roslin micszaficowych i wye

autocross 2 wytypowanymi eksperymer

my

metoda SSR poddano 60 s
dla
uzyskano 45 amplikonaw.

K brzoskwini, uzyto 10 par oligonuklcorydow
omu. Lacznic dzono 3600 reakeji am-

P
plifikag
« Trzy 7 dricsiceiu ¥ ydow bylo

« W reakejach z 7. parami starterdw uzyskano 36 polimorficznych m)phkono“ o diugo-
4ci od 160 do 400 p7.

o Kaidy z pow zostal s ¥ ¥ na podstawic 7-10 polimor-

ficznych fragmentow DNA.

OCENA REGIONU GENOMU SPRZEZONEGO 7 KOLOREM M|
WYTYPOWANYCH Z POKOLENIA F1 60 POJEDYNKACH NALE!
ROZNYCH RODZIN MIESZ.
testowanych oligonukleotydéw o nazwach: PSOTHO3, EPPISFO2S,
monomorficzne

o Trzy 7 dzies
PpCCD4

+ Diugosé polimorficznych amplikonow charakeryzujaeych (estowane geotypy brzo-
skwini wahaa sig od 160 do 400 pz.

ro 03 na matrycy DNA
2 vodlin pehodzacyeh 2 kizytowar. a) kil (or 3884 x ‘Royal Glory), by i (Nr 3884 x ‘Harblaze”),
©) kI3 (Nr 3884 x “Harrow Diamond"), d) k14 (Nr 3884 x KD1/2/19), €) KIS(Nr 3884 x 15)
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« Utworzono tabel¢ z profilami g kanymi w reakeji amplifikaci = -
2 dziesiccioma oligonukleotydami metoda SSR dla 60 v lezacych do : . ==
pigciu rodzin mieszancowych. = 3 3 E K2 £33 3 £33 I EI EA EA K S
- W reakji iz ydem PS12A02 allele o dugosci = o3I 2 EE E z 2 =
210 pz i 260 pz jedynie u mieszafcow rodzacych owoce o zoltym kolorze miazszu : T
odgowleditlo u seedcii | okl 4 treydiésii dwoch lestowanych: A e =t T ==
WNIOSKI T 3 I T I
1. Wytypowane markery w wiekszosci nie sy anaczco sKorelowane £ badang | Fragment tbel prsdstavisacy profie genetycme uryskane w reske ampliac 7 texonanyo
cechg. Tstnicje zatem badan w kolej latach ‘genotypow nalezicych do pigeiu rodzin mieszaicowyeh bravshwini
realizacji projektu, Gdzie: B- genotypy o bialym kolorze migzszu, Z- genotypy o 76ltym kolorze miazszu
2.1 Jjest do
weryfikacji tozsamosci micszancow brzoskwini.
Badania vykonano w ramach Badar Podstawowvch na rzecz postepu biologicznego w pmdukcfi roslinnej -
Zadanic 48

WSTEPNE WYNIKI ANALIZY REGIONU GENOMU BRZOSKWINI SPRZEZONEGO Z
KOLOREM MIAZSZU OWOCOW

Anita Kuras, Marek Szymajda, Renata Czarnecka
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ul. Konstytucji 3 Maja 1/3, 96-100 Skierniewice,
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Stowa kluczowe: markery molekularne, selekcja, region genomu, klony brzoskwini, kolor miazszu

Barwa migzszu jest jednym z podstawowych kryteriow klasyfikacji brzoskwini [Prunus
persica (L.) Batsch], poniewaz wplywa na preferencje konsumentow i jakos$¢ odzywcza
owocow. W Polsce, podobnie jak w Europie i Ameryce Poilnocnej, konsumenci preferuja
odmiany brzoskwini o zolttym miazszu, owoce o biatym miazszu preferowane sa w Azji.
Dotychczasowe badania wykazaty, ze barwa miazszu brzoskwini jest determinowana przez
pojedyncze locus (Y) zlokalizowane w pierwszej grupie sprz¢zen (LG1), jednak wciaz nie sa
znane geny warunkujace barwe¢ migzszu. Zwazywszy na diugoletni okres juwenilny ro$lin
drzew owocowych, trwajacy 3-5 lat, zastosowanie w hodowli markeré6w molekularnych
znacznie przyspieszy oceng i selekcje wytworzonych materialéw roslinnych we wczesnym
etapie ich wzrostu.

Celem realizowanych badan jest wytypowanie specyficznych sekwencji genomu
brzoskwini do selekcji mieszancéw brzoskwini o biatym i zottym kolorze migzszu.
W pierwszym etapie prac badawczych (2022 r.) przeprowadzono analiz¢ 60 siewek brzoskwini
pokolenia F1 (32 siewki zéltomiazszowe i 28 siewek biatomiazszowych), nalezacych do
réznych rodzin mieszancowych uzyskanych w wyniku krzyzowania form rodzicielskich o
zOltym oraz bialym miazszu. Metoda SSR (Simple Sequence Repeats) z wytypowanymi
eksperymentalnie 7 oligonukleotydami (réznicujace formy rodzicielskie) potwierdzono
tozsamo$¢ badanych roslin mieszancowych i wyeliminowano siewki 0 nieustalonym
rodowodzie, tzw. outcross. Nastgpnie, przeprowadzono reakcje amplifikacji z wytypowanymi
z baz danych GDR (https://www.rosaceae.org/species/prunus/all) oligonukleotydami
wystgpujacymi w pierwszej grupie sprzgzen w regionie locus (Y). Lacznie przeprowadzono
3600 reakcji amplifikacji, uzyskano 45 amplikonéw, dlugosé polimorficznych amplikonéw
wynosita od 160 do 400 pz., trzy z dziesigciu testowanych oligonukleotydow byly
monomorficzne. W reakcjach amplifikacji z testowanymi oligonukleotydami obserwowano
przewaznie allele zar6wno u genotypow o bialym, jak i zottym kolorze miazszu. W reakcji
amplifikacji z oligonukleotydem PS12A02 obserwowano allele o dtugosci 210 pz i 260 pz,
ktore wystgpowaty u genotypéw wytwarzajacych owoce. Zidentyfikowany w wyniku
wstepnych badan marker moze by¢ przydatny do selekcji materiatéw hodowlanych brzoskwini.
Badania beda kontynuowane w kolejnych latach, celem dalszego poszukiwania markeréw
silnie skorelowanych z badang cecha.

Doswiadczenie prowadzono w ramach Badan Podstawowych na rzecz postgpu biologicznego
W produkcji  roslinnej — Zadanie 48 , Analiza genetyczna wybranych genotypéw brzoskwini

(Prunus persica L.) z wykorzystaniem czynnikowego uktadu krzyzowan i markeréw molekularnych”
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