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CELE PROJEKTU

✓Ocena fenotypowa populacji siewek jabłoni pokolenia F1

otrzymanej ze skrzyżowania wybranych genotypów jabłoni

(‘Trinity’ i ‘Free Redstar’) i wyodrębnienie z niej genotypów o

czerwonej barwie miąższu i zwiększonej odporności na

zarazę ogniową. (temat badawczy 1)

✓Analiza segregacji alleli polimorficznych oraz zagęszczanie

map genetycznych genomów odmian ‘Trinity’ i ‘Free

Redstar’. (temat badawczy 2)

Tematy zostały w pełni zrealizowane, a cele osiągnięte.



MATERIAŁY I METODY

1. Materiał do badań – 696 siewek pokolenia F1, otrzymane ze

skrzyżowania:

✓ forma mateczna – 1.‘TRINITY’ – czerwona barwa miąższu

✓ forma ojcowska – 2.‘FREE REDSTAR’ – biała barwa miąższu,

donor cech odporności na parcha jabłoni, mączniaka jabłoni i

zarazę ogniową

2. Ocena fenotypowa 696 siewek, pod kątem:

✓ siły wzrostu wyrażonej średnicą pędu przewodnikowego

(w mm),

✓ wczesności wchodzenia w okres kwitnienia i owocowania

(termin),

✓ intensywności kwitnienia i owocowania (1-9),

✓ stopnia porażenia siewek przez parcha i mączniaka jabłoni

(1-5),

✓ podatności drzew na zarazę ogniową (1-5),

✓ wyglądu (atrakcyjności) owoców (1-5),

✓ smaku owoców (1-5),

✓ wielkości owoców (1-9),

✓ kształtu owoców (1-7),

✓ barwy miąższu owoców (1-6).

2.

1.



MATERIAŁY I METODY

MATERIAŁ ROŚLINNY – (populacja mapująca ‘Trinity’ x ‘Free Redstar’ 94 rośliny o

potwierdzonym statusie mieszańca (2022r.))

IZOLACJA GENOMOWEGO DNA (Aldrich&Culis)

AMPLIFIKACJA FRAGMENTÓW DNA

Warunki reakcji PCR ‘Touch down’:

96oC – 30’’

65oC – 90’’ 4x (-1oC/cykl)

72oC – 60’’

96oC – 30’’

60oC – 60’’ 35x

72oC – 60’’

Sporządzanie mapy genetycznej - 20 SSR, zlokalizowanych w chromosomach II, III, V, VI, 

VII, X, XVI genomu Malus

Analiza bioinformatyczna: 

✓ odległości mapowe (cM) – funkcja Kosambi
✓ sprzężenia między allelami – LOD (LOD ≥ 3)

✓ prawdopodobieństwo znalezienia sprzężeń – ML (Maximum Likelihood)

✓ ocena zależności pomiędzy rzeczywistym a teoretycznym rozkładem 

genotypów w populacji segregującej – test CHI-KWARAT: X2

✓ częstość rekombinacji pomiędzy zidentyfikowanymi allelami – REC ≤ 50 

✓ graficzny obraz mapy genetycznej – Map Chart 2.0



WYNIKI

✓Wykonana ocena intensywności kwitnienia i owocowania potwierdziła, że z populacji 696 siewek

tylko 3 zakwitły i zaowocowały: nr 32, nr 79 i nr 153.

✓W pierwszym roku oceny zaobserwowano pojedyncze objawy porażenia liści i pędów roślin, tzn.

obserwowano na tych organach roślinnych biały, mączysty nalot w przypadku mączniaka jabłoni

(3 siewki: nr 348, nr 457, nr 458) i ciemno-oliwkowe plamy pokryte aksamitnym nalotem na

górnej stronie liści w przypadku parcha jabłoni (5 siewek: nr 10, nr 414, nr 456, nr 516 i nr 608).

✓W całej populacji siewek nie obserwowano objawów zarazy ogniowej.

Ocena wyglądu (atrakcyjności), smaku, wielkości, kształtu i barwy miąższu owoców

(Skierniewice, 2023)

Numer siewki Wygląd

(1-5)

Smak

(1-5)

Wielkość

(1-9)

Kształt

(1-7)

Barwa miąższu

(1-6)

32 5 4 6 7 6

79 4 3 5 7 6

153 4 3 5 7 1

Objaśnienia:

➢ wygląd (atrakcyjność) owoców (1-5): 1-mało atrakcyjne, 5-bardzo atrakcyjne,

➢ smak owoców (1-5): 1-mało smaczne, 5-bardzo smaczne,

➢ wielkość owoców (1-9): 1-bardzo małe, 2-bardzo małe do małych, 3-małe, 4-małe do średnich, 5-średnie,

6-średnie do dużych, 7-duże, 8-duże do bardzo dużych, 9-bardzo duże,

➢ kształt owoców (1-7): 1-cylindryczny wcięty, 2-stożkowaty, 3-jajowaty, 4-walcowaty, 5-elipsoidalny,

6-kulisty, 7-kulisty spłaszczony,

➢ barwa miąższu (1-6): 1-biała, 2-kremowa, 3-żółtawa, 4-zielonkawa, 5-różowawa,

6-czerwonawa.



WYNIKI

Owoce siewki nr 32 Owoce siewki nr 153

Owoce siewki nr 79
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WYNIKI – Mapa genetyczna sporządzona na podstawie oceny segregacji łącznie 233 alleli SSR 

w populacji ‘Trinity’ x ‘Free Redstar’ (137 - zidentyfikowano w 2023 r.) 
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‘TRINITY’

➢ 21 grup sprzężeń 

➢ 96 loci alleli SSR 

➢ 474 cM genomu jabłoni
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WYNIKI – mapa genetyczna populacji ‘T x FR’ – cd.

➢ 16 grup sprzężeń

➢ 110 loci alleli SSR

➢ 485 cM genomu jabłoni

‘FREE REDSTAR’ 
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Podsumowanie: segregacja alleli w populacji

✓ 28 alleli – od odmiany ‘Trinity’ 

✓ 24 allele – od odmiany ‘Free Redstar’

✓ 85 alleli – od obu form rodzicielskich



WNIOSKI

✓Wstępne wyniki badań pokazują, że badane genotypy/siewki jabłoni różnią się pod względem siły

wzrostu, wyrażonej średnicą pędu przewodnikowego (w mm).

✓Genotypy rodzicielskie (‘Trinity’ i ‘Free Redstar’) użyte w krzyżowaniach mogą przyczynić się do

poprawy lub pogorszenia siły wzrostu u potomstwa oraz modyfikować zdolność do obfitego lub

słabszego kwitnienia i owocowania siewek jabłoni. Genotypy rodzicielskie jabłoni mogą także

warunkować zwiększenie lub obniżenie podatności na parcha i mączniaka jabłoni oraz zarazę

ogniową u siewek jabłoni.

✓Wstępna mapa genetyczna dla odmian ‘Trinity’- wytwarzającej owoce o czerwonym miąższu i

‘Free Redstar’ - produkującej owoce o białym miąższu zawierająca loci markerów SSR, będzie

przydatna do identyfikacji regionów genomów Malus, regulujących cechę barwy owoców jabłoni.

✓W dotychczas przeprowadzonym procesie mapowania genomów obu odmian, zaobserwowano

stosunkowo niski stopień homologii sporządzonych map z referencyjnymi mapami Malus, a loci

zastosowanych w badaniach markerów były mapowane w odmiennych grupach sprzężeń w

odniesieniu do ich lokalizacji na chromosomach.
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