Zadanie nr 3.14 — Wytworzenie materialow wyjsciowych podkladek wegetatywnych dla jabloni
(Malus Mill.) odpornych na zgnilizne pierscieniowa podstawy pnia jabloni, wytrzymalych na niskie
ujemne temperatury oraz bezciernistych.

Kierownik zadania: dr inz. Sylwia Keller-Przybylkowicz
Cel zadania:
1) Wytworzenie cennych materialéw wyjsciowych podktadek wegetatywnych dla jabloni odpornych na
zgnilizng piercieniowa podstawy pnia jabtoni (Phytophtora cactorum) oraz wytrzymatych na niskie
ujemne temperatury i charakteryzujacych si¢ brakiem cierni;
2) Opracowanie markeréw opartych na analizie sekwencji genomowych oraz ocenie stopnia
zréznicowania poziomu ich ekspresji, przydatnych do monitorowania ww. cech i selekcji
najcenniejszych genotypéw podktadek dla jabtoni.
Zakres rzeczowy zadania i przyjete cele w 100% zrealizowano zgodnie z zalozeniami na 2024 rok.
Wykonano 7 kombinacji krzyzowan, zapylono 1 460 kwiatéw, zebrano 402 owoce i wydobyto 1 564
nasiona; wyprodukowano w szklarni/ kontynuowano uprawe w polu 463 siewek; w mateczniku
selekcyjnym oceniano 3 719 siewek; rozmnozono 4 pojedynki wyselekcjonowane w poprzednim roku;
oceniano 232 klony selekcyjne; prowadzono 1 doswiadczenie podktadowo-odmianowe i 1 do§wiadczenie
demonstracyjno-wdrozeniowe.
W celu optymalizacji metodyki mikrorozmnazania podktadek PJ-173/2012 i PJ-191/2016 w kulturach in
vitro, z roslin rosngcych w kwaterze polowej, po uprzednim zastosowaniu §rodkéw ochrony: Miedzian
Extra 350 EC oraz Topas 100 EC pobrano paki. Na podstawie ocenionych profili DNA badanych roslin
wyselekcjonowane 22 podktadki zgrupowano w 4 klastry, a podobienstwo genetyczne oszacowano w
zakresie 35 — 74 %. Dla dwoch perspektywicznych klondéw: PJ 173/2012 i PJ-191/2016 sporzadzono
metki identyfikacyjne (DNA fingerprinting). Kontynuowano prowadzenie dos$wiadczenia, w ramach
ktorego ww. podktadki inokulowano grzybem Phytophtora cactorum (do$wiadczenia zatozone w roku
2022 12023 (‘kopia’)). W zwiazku, z brakiem objawdw zgnilizny pier§cieniowej pnia korzeni, dla roslin
rosngcych w do$wiadczeniu zatozonym w 2023 r., przeprowadzono testy putapkowe. W badanym
materiale nie wykryto P. cactorum. Kontynuowano, analiz¢ dotychczas uzyskanej sekwencyjnej bazy
danych. Na matrycy RNA/cDNA probek lisci, korzeni pedoéw podktadek PJ-173/2012 oraz M.9 -
kontrolnych i porazonych P. cactorum przeprowadzono analiz¢ profili ekspresji genow szlaku
przetwarzania biatek siateczki $rodplazmatycznej (mdm4141). Profile ekspresyjne sporzadzono dla
wytypowanych gendow sHSP oraz BiP. Rownolegle oceniono zmiang liczby transkryptow genow Hsp70
(biatko regulujace odpowiedz roslin na stresy biotyczne) oraz MdDP230387 (uczestniczy w odpowiedzi
roslin na stres mrozu). Uzyskane wyniki potwierdzily ztozony proces regulacji odpowiedzi ro$lin na stres
abiotyczny, ktory podlega regulacji na poziomie procesu przetwarzania biatek siateczki
srodplazmatycznej jak rowniez na poziomie zmian integracji blony komoérkowe;.
W ramach zadania 3.14 w 2024 r. wykonano nastepujgce prace:
1. Utrzymanie roslin ogrodniczych w formie wegetatywnych kolekcji polowych, w karkasach,
tunelach foliowych, kulturach in vitro oraz w kriobankach zgodnie z normami mi¢dzynarodowymi;
Utrzymywano 3 719 siewek w polowym mateczniku selekcyjnym oraz 232 klony selekcyjne podktadek
wegetatywnych dla jabtoni w polowej kolekcji klonow.
W warunkach kontrolowanych in vitro (chtodnia/fitotron) utrzymywane sg pedy podkladek P 66 i P 68,
materiat bedzie sukcesywnie przekazywany do doswiadczen polowych I0-PIB.
2. Dobor form rodzicielskich do krzyzowan w oparciu o ich cechy fenotypowe, testy laboratoryjne i
molekularna ocene¢ stopnia pokrewienstwa metodami SSR-PCR oraz przy zastosowaniu
programoéw statystycznych przeznaczonych do analizy skupien PCA, UPGMA;

Oceniono sitg¢ wzrostu roslin, pore i intensywno$¢ kwitnienia, por¢ dojrzewania owocow, plennos¢ drzew,
wielko$¢ 1 mas¢ owocow, podatno$¢ drzew na choroby (parch jabltoni, mgczniak jabtoni, zaraza ogniowa)
23 podktadek dla jabtoni, ktére bedg potencjalnymi formami rodzicielskimi w nowych programach
krzyzowan. Ocenianymi podkladkami byty: M.9, M.9 Pajam 1, M.9 Pajam 2, M.9 RN 29, M.9 T.337,
M.26, ‘Jork 9°, ‘Mark’, ‘Bemali’, CG 11, CG 13, CG 16, CG 41, P 59, P 60, P 66, P 67, P 68, B 9, PB-4,
Supporter 1vf, Supporter 2vf i Supporter 3vf. W oparciu o badane cechy za szczegolnie przydatne do
nowych programoéw krzyzowan uznano podktadki ‘Bemali’, CG 16, CG 41, P 671B 9.



Na podstawie uzyskanych profili DNA z markerami SSR (matryce binarne 0 1), przeprowadzono
weryfikacje zroznicowania (dystansu) genetycznego badanej puli roslin. Najbardziej oddalona
genetycznie okazala si¢ podktadka CG14. Celem zwigkszenia biordznorodnosci w obrebie kolekcji
podktadek 10-PIB, najbardziej zréznicowane genetycznie (podobienstwo ponizej 55%) tj. Supporter 1vf,
Supporter 2vf, Supporter 3vf oraz podktadki z grupy czwartej m.in. PJ-191/2016 i PJ-173/2016 moga by¢
wykorzystane jako komponenty rodzicielskie w nowo projektowanych programach krzyzowan
3. Wykonywanie programéw krzyzowan (7 kombinacji) oraz zbiér owocéw, pozyskiwanie i wysiew
nasion;
Wykonano 7 kombinacji krzyzowan (uzyskanie podkladek tolerancyjnych na zgnilizne pierscieniowa
podstawy pnia jabtoni i karlowych) z uzyciem 10 form rodzicielskich (‘CG 41°, ‘M.9’, ‘B 9°, ‘PB-4’,
‘Mark’, ‘Jork 9°, ‘Bemali’, ‘Supporter 1vf’, ‘Supporter 2vf” i ‘Supporter 3vf’), zapylono 1 460 kwiatdw.
Do zapylen wiaczono stabo rosnagce podktadki CG 41, B 9 i ‘Bemali’, wszystkie odporne na zarazg
ogniowa, maczniaka jabtoni i zgnilizne¢ pierScieniowa podstawy pnia, charakteryzujace si¢ brakiem cierni
oraz wytrzymate na mroz. Zebrane owoce (402) umieszczono w chtodni w temperaturze +2°C a po ich
przechtodzeniu (po okoto 2-3 tyg.) wydobyto 1 564 nasiona. Zebrane nasiona umyto, wysuszono i
odkazono (0,5% roztworem fungicydu Aliette 80 WG (poprzez zamoczenie na 48 godz.) i poddano
stratyfikacji (umieszczenie w wilgotnym, ptukanym piasku i przetrzymywaniu w temperaturze okoto
+50C do czasu wysadzenia).
4. Produkcja siewek w szklarni i sadzenie siewek w polowej kwaterze selekcyjnej;
W szklarni prowadzono uprawe 463 siewek podkiadek dla jabtoni wyprodukowanych z nasion
otrzymanych w roku 2023. Siewki posadzono w doniczkach plastikowych i umieszczono na parapecie w
szklarni z kontrolowang temperatura (dzien +22°C, noc +18°C), przy zapewnieniu 16-to godzinnego dnia.
Pd6zna wiosng siewki te posadzono w mateczniku selekcyjnym, w ktérym prowadzono zabiegi ochrony
roslin i zabiegi pielggnacyjne: nawozenie, nawadnianie, odchwaszczanie.
5. Pielegnacja, ocena i selekcja pozytywna w obrebie populacji siewek (oznaczanie pojedynkéw
bedacych no$nikami pozadanych cech);
Kontynuowano uprawe i pielggnacje oraz wykonano oceng sily wzrostu i zdrowotnosci 3 719 siewek
wyprodukowanych w latach 2009-2023, rosngcych w mateczniku selekcyjnym. Prowadzono zabiegi
ochrony roslin i zabiegi pielegnacyjne: nawozenie, nawadnianie, odchwaszczanie, obsypywanie
podktadek. Jesienig oceniono zdolnos¢ ukorzenienia wyrastajagcych pedow wg. skali: 1 —brak korzeni, 5 —
bardzo dobre ukorzenienie. Wyselekcjonowano 4 pojedynki [PJ-237/24 (PJ-2020-02 — CG 41 X
‘Supporter 2vf”), PJ-238/24 (PJ2019-05 (1) — CG 41 x ‘Supporter 3vf”), PJ-239/24 (PJ-2019-05 (2) — CG
41 x ‘Supporter 3vf’), PJ-240/24 (PJ-2018-04 — CG 41 x M.9)] o wysokiej zdolnosci ukorzeniania,
tworzacych wzniesione i bezcierniste lub nieznacznie cierniste pedy.
6. Rozmnazanie tradycyjne i in vitro wyselekcjonowanych pojedynkow dla zalozenia kolekcji
klonow w celu ich dalszej oceny pod katem poziomu pozadanych cech;
Rozmnozono metoda tradycyjna 4 pojedynki [PJ-233/23 (PJ-2020-02 (1) — CG 41 x ‘Supporter 2vf), PJ-
234/23 (PJ-2020-02 (2) — CG 41 x ‘Supporter 2vf”), PJ-235/23 (PJ-2020-02 (3) — CG 41 x ‘Supporter
2vf”), PJ-236/23 (PJ-2021-01 — M.9 x ‘Supporter 3vf’)] o wysokiej zdolno$ci ukorzeniania, tworzacych
wzniesione i bezcierniste lub nieznacznie cierniste pedy.
W ramach prac nad mikrorozmnazaniem wyselekcjonowanych podktadek w kulturach in vitro
kontynuowano optymalizacj¢ metody przygotowania pakow podktadek PJ-173/2012 i PJ-191/2016 do
inicjacji kultur tkankowych. Celem poprawienia efektywnosci procedury, w warunkach polowych przed
skolekcjonowaniem préobek, przeprowadzono oprysk z zastosowaniem dwoch $rodkéw ochrony roslin:
Miedzian Extra 350 EC — dawka 0,2% (200 ml/100 I wody) i Topas 100 EC — dawka 1,2-1,5 I/ha (200-
900 1/ha wody) oba o dzialaniu grzybobodjczym. Wstepnie zoptymalizowano procedurg przygotowania
eksplantatoéw obu podktadek.
Na podstawie przeprowadzonych obserwacji stwierdzono, ze skolekcjonowane pedy podktadki jabloni
PJ-191/2016 znacznie trudniej znosity proces inicjacji i stabilizacji w kulturach in vitro.

7. Ocena wartosci produkceyjnej klonéw selekcyjnych i rozmnozenie najcenniejszych genotypow (4

genotypy);
Oceniano podstawowe parametry szkotkarskie 232 podktadek w kolekeji klonow: wysokos¢ i $rednice
pedow, liczbe cierni oraz zageszczenie weztow. Wszystkie badane podktadki ukorzenialy si¢ na



podobnym poziomie, a bezcierniste pedy dawaty 4 klony: PJ-165/2011 (M.26 x ‘Pajam 2”), PJ-168/2011

(M.9 x ‘Bemali’), PJ-173/2012 (BW x ‘Pajam 1°) i PJ-191/2016 (‘Jork 9’ x ‘Bemali’). Klony te

rozmnozono w belgijce.

8. Szczegélowa ocena wartosci produkcyjnej najbardziej wartoSciowych genotypow w
doswiadczeniach poréownawczych, z mozliwoscia zgloszenia ich do badan rejestrowych
COBORU, jako potencjalne nowe podkladki wegetatywne dla jabloni, z uwzglednieniem badan
molekularnych (molekularna weryfikacja tozsamosci genetycznej i statusu zdrowotnosci
mieszancéw pod katem choréb wirusowych);

Podktadki dla jabtoni — 1/2021 - do$wiadczenie porownawcze z 2 klonami podktadek dla jabtoni:

PJ-191/2016 i PJ-173/2012, standardowa podktadka M.9 i odmiany standardowe ‘Szampion’ i ‘Gloster’.

Oceniono intensywno$¢ kwitnienia, wielko$¢ plonu i mase¢ 1 owocu oraz sile wzrostu drzew (wyrazona

jako pole przekroju poprzecznego pnia). Rosngce na podktadkach PJ 173/2012 i PJ-191/2016 drzewa

odmiany standardowej ‘Szampion’ kwitly najintensywniej. Najwyzszy plon i najwigksze owoce
otrzymano dla odmiany ‘Szampion’ na podktadce PJ-173/2012. W ocenianym sezonie badawczym
drzewa obu odmian standardowych (‘Szampion’ i ‘Gloster’) rosty najsilniej na podktadce PJ-191/2016,

stabiej na PJ-173/2012, a najstabiej na M.9.

Kontynuowano procedurg uzupetniania metek identyfikacyjnych (DNA fingerprinting) dla podktadek PJ

173/2012 i PJ-191/2016, wytypowanych do zgloszenia rejestrowego COBORU.

9. Testowanie wartoSciowych genotypow pod wzgledem tolerancji na stresy biotyczne i abiotyczne
w warunkach kontrolowanych (sztuczne przemrazanie ro$lin, wstepna ocena fenotypowa i
molekularna ro$lin inokulowanych Phytophtora cactorum (sprawca zgnilizny podstawy pnia
jabloni)) — w ramach doswiadczenia rozpoczetego w 2022 roku (tunel).

Kontynuowano oceng podatno$ci wyselekcjonowanych podktadek na porazenie zarodnikami grzyba

P. cactroum. Z uwagi na fakt, ze inokulowane ro$liny, zar6wno w do$wiadczeniu z roku 2022, jak i w

doswiadczeniu (‘kopia’) zatozonym w roku 2023, nie wykazywaly objawdéw porazenia, dla roslin

z doswiadczenia 2023 r. podjeto probe przeprowadzenia testow pulapkowych (lipiec - wspodlpraca z

Pracownig Fitopatologii 10-PIB). Testy polegaly na selekcyjnej detekcji obecnosci aktywnych

zarodnikow P. cactorum w probach ziemi, pobranych z cylindréw, w ktorych rosng rosliny.

W uzyskanym materiale nie odnotowano obecnosci zarodnikdéw patogenicznego grzyba.

Przeprowadzono analiz¢ skolekcjonowanej sekwencyjnej bazy danych (2023; K_PJ-173 vs. Z_PJ-173)

celem wytonienia gendéw, aktywowanych lub wyciszanych pod wptywem czynnika chorobotworczego.

Na podstawie analizy rdznicowej sekwencji zidentyfikowano geny, ktére poddano adnotacji

funkcjonalnej. Zgodnie z nowa analiza 1 200 gendéw zostato przypisanych jako uczestniczace w

procesach biologicznych, 286 genoéw - jako kodujace biatka komponentow komorkowych, oraz 627 -

kodujacych czynniki biatkowe o funkcji

Z przeanalizowanej bazy adnotowanych sekwencji transkryptomu podktadki PJ-173/2012 (K vs. inf), do

dalszych badan wytypowano dwa silnie aktywowane w podktadce porazonej geny (SHSF i BiP),

uczestniczace w regulacji szlaku przetwarzania biatek siateczki srédplazmatycznej (mdm4141).

Do rozpoznanych sekwencji genéw zaprojektowano specyficzne oligonukleotydy dla reakcji RT gPCR.

Relatywna ekspresje wytypowanych genow obliczono w odniesieniu do liczby transkryptu

referencyjnego genu Md18sRNA, o stabilnej aktywnosci w badanym uktadzie eksperymentalnym.

Wysokg aktywnos¢ obu badanych genow odnotowano w korzeniach zakazonej podktadki PJ-173/2012.

Niemniej jednak, aktywno$¢ genéw w materiale pochodzacym z tej podktadki, skolekcjonowanym w

sezonie 2023, byla istotnie wyzsza w poroéwnaniu do sezonu 2024. Bazujagc na danych profili

ekspresyjnych badanych gendéw mozna wnioskowac, ze sa one istotnie skorelowane z przebiegiem
infekcji roslin, a wyselekcjonowana w ramach prac hodowlanych ww. podktadka charakteryzuje si¢ matg
podatnos$cia na zgnilizne pierscieniowg podstawy pnia korzeni jabtoni.

10. Zakladanie i prowadzenie doswiadczen demonstracyjno-wdrozeniowych dla upowszechniania

nowych genotypow;

Prowadzono 1 do§wiadczenie demonstracyjno-wdrozeniowe:

Podktadki dla jabtoni — DW-2021 — doswiadczenie z 2 klonami podktadek dla jabtoni: PJ-191/2016 i PJ-

173/2012, odmiana standardowa ‘Szampion’.



Oceniono intensywno$¢ kwitnienia, wielko$¢ plonu i mas¢ 1 owocu oraz sile wzrostu drzew (wyrazong
jako pole przekroju poprzecznego pnia)

Intensywniej kwitly, lepiej plonowaty oraz produkowaly wieksze owoce, drzewa odmiany standardowe;j
‘Szampion’ rosnace na podktadce PJ-173/2012. Ponadto, drzewa tej odmiany rosty silniej na podktadce
PJ-191/2016 niz na podktadce PJ-173/2012.

W ramach badan molekularnych rownolegle prowadzono prace obejmujace:

11. Wyizolowanie DNA/RNA z tkanek roslin wytypowanych genotypow podkladek zréznicowanych
pod wzgledem ocenianych cech (wstepna ocena fenotypowa), przeznaczonych do badan.

Do badan molekularnych wytypowano 5 podktadek dla jabtoni: PJ 173/2012, PJ-191/2016, P 59, P 60

oraz standardowej M.9. Wyizolowane RNA przeznaczono do ilosciowych testow RT-gPCR (Corbett

Rotorgen 6000, Life science).

Zoptymalizowane testy RT-qPCR przeprowadzono dla genéw wytonionych z eksperymentu NGS (K_PJ-

173/2011 vs. Z_PJ-173/2012) (punkt 9). Do sekwencji wytonionych genéw zaprojektowano (PrimerPro3;

https://www.bioinformatics.nl/cgi-bin/primer3plus/primer3plus.cgi) specyficzne oligonukleotydy, ktore

zastosowano w testach do amplifikacji pozadanych fragmentéw EST.

12. Wytypowanie sekwencji genéw kandydujacych oraz sekwencji transpozomowych (dostepne
bazy, literatura, sekwencje o zréznicowanej ekspresji uzyskane z analiz NGS wylonione na
podstawie przeprowadzonego sekwencjonowania transkryptoméw podkladek wzorcowych — 2
sekwencje z odczytu bibliotek NGS), do analizy qPCR poprzez opracowanie ich profili
ekspresyjnych.

Matryce RNA/ cDNA do badan przesiewowych, pod katem oceny profilu ekspresji wytypowanych

genow kandydujacych przygotowane zostaty zgodnie z procedura opisang w punkcie 11.

Profile ekspresji oceniono dla dwoch gendéw kandydujacych: MDP320387 (koduje biatko regulujace

odpowiedz roslin na stres mrozu) oraz genu Hsp70 (zwigzany z regulacja informacji genetycznych

(Genetic Information Processing), zlokalizowany na chromosomie 5), wytoniony w analizie

porownawczej transkryptomow — K_PJ-173/2012 vs. Z_PJ-173/2012.

Relatywng ekspresje badanych gendéw obliczano w odniesieniu do genu referencyjnego PAL (koduje

amoniakoliaze L-fenyloalaninowa), ktory wykazat stabilng liczbe transkryptu w poréwnawczym ukladzie

eksperymentalnym.

Wazrost aktywnos$ci, w odniesieniu do podktadki standardowej M.9, obu badanych genéw odnotowano w

probkach lisci, pedow i korzeni podktadki PJ-191/2016. Najwigkszy wzrost liczby transkryptu obu genow

(w przypadku Hsp70 70-krotny, a w przypadku MDP230387; 720-krotny) oszacowano w probach

skolekcjonowanych z korzeni roslin tej podktadki. W przypadku genu MDP230387 najwigkszy wzrost

liczby transkryptu (ponad 1000 krotny) oszacowano w probach lisci skolekcjonowanych z podktadek PJ-

194/2016, P 59 i P 60.

Uzyskane wyniki potwierdzily zlozony proces regulacji odpowiedzi roslin na stresy (abiotyczny i

biotyczny), ktory zachodzi na poziomie procesu przetwarzania biatek siateczki srodplazmatycznej jak

rOwniez na poziomie zmian integracji btony komodrkowej. Wytypowane do badan geny moga by¢
wykorzystane do opracowania funkcjonalnych markeréw molekularnych przydatnych do wczesnej
selekcji podktadek, oraz monitorowanie poziomu ich tolerancji na stres mrozu.

Wyjazdy zagraniczne:

Udziat dr Sylwii Keller-Przybytkowicz w V European Horticultural Congres - EHC2024, Bukareszt

Rumunia, 12-16 maja 2024 r. (https://ehc.usamv.ro). Na Kongresie, w formie prezentacji ustnej pt.

»Analiza transkryptomu ujawnia geny regulujace reakcje podktadki jabloni na P. cactorum”

przedstawiono aktualne wyniki badan genetyczno-hodowlanych nad rozpoznaniem mechanizmu regulacji

cechy odpornosci na porazenie Phytophthora cactorum nowych wegetatywnych podktadek dla jabtoni.

o Keller-Przybylkowicz S., Lewandowski M., Walencik A., Strojny K. 2024. , Transcriptome
analysis uncovers the genes regulating the apple rootstock response to Pytophthora cactorum.”
EHC2024, Genetic Resources in Horticulture: screening, propagation, use, and conservation —
Book of Abstracts: str. 55-56, https://ehc.usamv.ro/wp-content/uploads/2024/05/S08_Book-of-
abstracts_04.pdf



https://ehc.usamv.ro/wp-content/uploads/2024/05/S08_Book-of-abstracts_04.pdf
https://ehc.usamv.ro/wp-content/uploads/2024/05/S08_Book-of-abstracts_04.pdf

Wymierne/trwale rezultaty realizacji zadania:

Przeprowadzono charakterystyke molekularna podktadek z kolekcji [O-PIB oraz poszerzono adnotacyjna
baze sekwencyjna dla podkiadki PJ-173/2012 sporzadzong dla transkryptoméw roslin kontrolnych i
zakazanych P. cactorum. Okreslono profile ekspresji wytypowanych genow uczestniczacych w regulacji
mechanizméw odpowiedzi roslin na stres biotyczny (czynnik chorobotworczy) i abiotyczny (stres
mrozu). Zidentyfikowane funkcjonalne markery molekularne moga by¢ przydatne do wczesnej selekcji
podktadek o najkorzystniejszych wariantach tych genow (MAS, Marker Assisted Selection).
Wyselekcjonowane podktadki (PJ-173/2012 i PJ 191/2016) zaliczono do podktadek karlowych dla
jabtoni, o sile wzrostu podobnej do M.9. Wiaczenie wytypowanych perspektywicznych podktadek dla
jabtoni do programéw krzyzowan pozwoli na poszerzenie bioréznorodnosci w obrebie rodzaju Malus.
Ponadto, w ramach zadania podjeto probe wstepnej optymalizacji metody pozyskiwania materialow
wyselekcjonowanych podktadek dla celow inicjacji kultur tkankowych in vitro.

Dzialania upowszechnieniowo-promocyjne:

e Lewandowski M., Keller-Przybytkowicz S. 2024. Applied breeding of apple rootstocks
conducted at the National Institute of Horticultural Research, Skierniewice, Poland.
Proceedings of International Rootstocks Symposium, Macfrut, Plant Nursery Area,
Rimini-Expo Centre-ltaly, 8-10 May 2024: 72-83

e W dniach 7.06.2024 oraz 30.09.2024 roku w Laboratorium Pracowni Genetyki i Hodowli
Roslin Sadowniczych odbyly si¢ zajecia pokazowe odpowiednio: dla dzieci klas 11
szkoly podstawowej Zespotu Szkét Ogolnoksztatcacych nr 5 w Skierniewicach oraz
dzieci z Przedszkola nr 10 w Skierniewicach.

e Sylwia Keller-Przybytkowicz, Lewandowski Mariusz, Walencik Agnieszka, Czarnecka
Renata, Strojny Krzysztof, Krystyna Straczynska i Trzaska Katarzyna. ‘Wytwarzanie i
charakterystyka nowych typoéw podktadek wegetatywnych dla jabtoni hodowli 10-PIB;
Konferencja 3.10.2024 w Instytucie Ogrodnictwa — Panstwowym Instytucie Badawczym
pt: ‘Osiagnigcia w Hodowli Roslin Ogrodniczych’. Materialy konferencyjne; abstrakt str.
9-11.

e W dniu 16.10. 2024 w siedzibie LODR (Bratoszewice) odbyto si¢ spotkanie dotyczace
zastosowania Nowych Technik Genomowych (konwencjonalnych oraz opartych na
ukierunkowanej mutagenezie). Podczas spotkania odbyly si¢ wyktady dotyczace
prawnych 1 naukowych aspektéw zastosowania ww. metod 1 ich zrozumienie oraz
znaczenie w rolnictwie. Udziat w spotkaniu byt bezptatny.

e Wyktady dla studentéow Szkoty Gtownej Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie. 19
listopada 2024 wygloszono prelekcje pt: ,,Zastosowanie markeré6w molekularnych i
metod biotechnologicznych w ogrodnictwie” — dr inz. Sylwia Keller-Przybytkowicz.

e W siedzibie Pracowni Genetyki i Hodowli Roslin Sadowniczych, prowadzono
(telefonicznie oraz e-mailowo) porady i konsultacje dla wielu producentow podktadek
dla jabtoni. Prowadzono takze spotkania informacyjne dla producentéw owocéw oraz
szkotkarzy posiadajagcych lub zainteresowanych licencjami na podkiadki dla jabtoni
wyhodowane w I0-PIB.

Wykonanie miernikow zadania:
Mierniki na 2024 r. dla zadania 3.14.:
1. liczba kombinacji w wykonanym programie krzyzowan — plan: 7, wykonanie: 7
2. liczba uzyskanych materiatow wyj$ciowych o pozadanych cechach — plan: 4 klony, wykonanie: 4
3. liczba wytypowanych sekwencji DNA/RNA dla pozadanych cech — plan: 2, wykonanie: 2
4. liczba doniesien (ustnych lub posterow) na konferencjach mi¢edzynarodowych: plan: 1, wykonanie: 1
5. metodyka wstepnego odkazania roslin podktadek dla jabtoni przed pobraniem pakéw do inicjacji kultur
tkankowych: plan: 1, wykonanie: 1



