Zadanie 3.1. Poszerzenie zmiennosci genetycznej pomidora o odpornos¢ na wybrane stresy
biotyczne oraz wazne cechy jakoSciowe.

Cele zadania w 2024 r.:

e kontynuacja badan zwigzanych poszerzeniem zmiennosci genetycznej pomidora pod ostony
1 pomidora polowego o warto$ciowe cechy uzytkowe.

e ocena stopnia porazenia roslin populacji mapujacej, sktadajacej si¢ rekombinacyjnych linii
wsobnych LA 1604 x ‘Rumba’ przez wirusa brazowej plamistosci pomidora (TSWYV) oraz
Phytophthora infestans (zaraza ziemniaka).

e uzupehlienie danych genomicznych poprzez kontynuacje genotypowania populacji mapujacej
metoda wysokoprzepustowego sekwencjonowania DArTseq.

Opis zadania:

1. Poszerzenie zmiennosci genetycznej pomidora o wartosciowe cechy uzytkowe:
Scharakteryzowano kolekcje 12 linii pomidora (sze$¢ linii pomidora pod ostony, szes$¢ linii pomidora
polowego) pod wzgledem wybranych cech agromorfologicznych wedlug zmodyfikowanego
klasyfikatora dla rodzaju S. lycopersicum. Uwzgledniajac badane cechy okreslono nastepnie
zrdznicowanie mi¢dzyliniowe oraz wyréwnanie wewnatrzliniowe ocenianych linii. W przypadku linii
mniej zaawansowanych w hodowli, wyselekcjonowane genotypy analizowano dodatkowo przy
pomocy markerow molekularnych umozliwiajacych detekcje alleli warunkujacych odporno$¢ na:
wirusa mozaiki pomidora (ToMV; Tm2%), dwie rasy Fusarium oxysporum f. sp. lycopersici (fuzaryjne
wiedniecie; [ - rasa 1 1 I-2 — rasa 2) oraz nicienie (Mi-1). W przypadku pomidora polowego, wybrane
linie oceniono réwniez pod katem odpornosci na zaraze ziemniaka w warunkach naturalnej infekcji
P. infestans na polu 10 — PIB.

Na podstawie uzyskanych wynikow stwierdzono, ze badane linie wykazywaty znaczng ré6znorodnos¢
genetyczng w zakresie cech morfologicznych roslin i owocu oraz podatnosci na agrofagi. U szeéciu
z 12 linii odnotowano wyrazny postep pod wzgledem wyrdwnania wewnatrzliniowego, natomiast
pozostate linie w réznym stopniu segregowaty pod wzgledem badanych cech. W tym ostatnim
przypadku, do dalszej hodowli wytypowano tacznie 43 najbardziej perspektywiczne genotypy, ktore
rozmnozono wsobnie, uzyskujac nasiona kolejnego pokolenia przeznaczonych do dalszych badan.
Linie najbardziej zaawansowane w hodowli wykorzystano w programie zapylen krzyzowych,
w wyniku czego otrzymano nasiona 30 nowych eksperymentalnych mieszancow F (14 - pomidor pod
ostony, 16 - pomidor polowy). Dodatkowo, w celu zwigkszenia zmiennos$ci genetycznej w dostepne;j
puli genowej, przeprowadzono krzyzowania migdzyodmianowe (pig¢ kombinacji), ukierunkowane na
poprawg wybranych cech fenotypowych, takich jak wczesno$¢, odporno$¢ na patogeny czy cechy
jakosciowe owocow. Dzialania te stuzg wzbogaceniu zmiennosci genetycznej 1 wyprowadzeniu
nowych, bardziej ztozonych materiatow hodowlanych.

2. Okreslenie zdolnosci kojarzeniowej materialow wyjsciowych otrzymanych w latach 2021-
2023:
Przeprowadzono ocen¢ zdolnosci kojarzeniowej wybranych linii pomidora poprzez oceng warto$ci
uzytkowej mieszancow F; otrzymanych na bazie tych linii. Badaniami obj¢to eksperymentalne
mieszance F1 pomidora pod ostony i polowego. W przypadku pomidora pod ostony przeanalizowano
pie¢ eksperymentalnych mieszancow Fi1 typu drobnoowocowego, wybranych na podstawie
dwuletnich testow wstepnych, ktore wykazaty ich wysoka wydajno§¢ plonowania oraz pozadane
cechy jakosciowe owocow. Doswiadczenie przeprowadzono w cyklu wiosenno-letnim w warunkach
szklarniowych, w uprawie bezglebowej na welnie mineralnej. Jako odmiang kontrolng wykorzystano
odmiang Clavellina F1 (Hazera). Wykazano istotne réznice w plonowaniu miedzy badanymi
mieszancami. Szczeg6lnie wyrdznity sie dwa mieszance E 1743 i E 1738, ktore osiagnety najlepsze
wyniki pod wzgledem wysokos$ci 1 jakosci plonu, wezesno$ci oraz adaptacji do niesprzyjajacych



warunkéw Srodowiskowych, jakie panowaly w 2024 roku. Ich owoce wyrdzniaty si¢ intensywnym
aromatem, stodkim smakiem oraz wysoka jakoscig sensoryczng. Mieszance te polecane sg zar6wno
do zbioru catych gron, jak i owocow luzem, co pozwala na ich dostosowanie do réznorodnych
wymagan rynku oraz preferencji konsumentow.

W warunkach polowych zrealizowano doswiadczenie odmianowo-poréwnawcze. Przeprowadzono
dwa takie doswiadczenia: jedno na polu IO-PIB w Skierniewicach, a drugie w Zakladzie
Doswiadczalnym Oceny Odmian COBORU w Tarnowie. Przedmiotem badan byto pigé
eksperymentalnych mieszancow F1 pomidora polowego, wytypowanych jako najbardziej obiecujace
pod wzgledem odporno$ci na zarazg ziemniaka na podstawie wynikow dwuletnich testow (2022-
2023). Jako kontrole zastosowano przemystowa odmiane Ifox F1 (Syngenta). Stwierdzono roznice
W plonowaniu badanych mieszancow w zaleznosci od lokalizacji do§wiadczenia. W do§wiadczeniu
prowadzonym w Tarnowie zaobserwowano ogolnie nizsze wartosci plonowania w poréwnaniu do
Skierniewic, co mozna przypisa¢ réznicom w warunkach $rodowiskowych (m.in. klimatycznych
i glebowych). Generalnie mieszance eksperymentalne osiggaly lepsze plonowanie i1 wyzszg
zdrowotnos¢ roslin niz odmiana kontrolna Ifox F1. Wyr6zniono dwa mieszance, E 1654 i E 1655,
ktore charakteryzowaly si¢ wysokim potencjalem plonotwdrczym, odpornoscia na choroby oraz
atrakcyjnymi cechami owocow, co czyni je obiecujagcymi kandydatami do dalszych badan, a takze
potencjalnie przydatnymi do uprawy amatorskiej.

3. Opracowanie molekularnej identyfikacji genow warunkujacych odpornos¢ pomidora na
TSWV:

W ramach wspolpracy z Zaktadem Wirusologii i Bakteriologii Instytutu Ochrony Roslin - PIB (IOR-
PIB) kontynuowano testy inokulacyjne, w ktorych okreslano reakcje 30 linii RIL z populacji
mapujacej Fs (LA 1604 x ‘Rumba’) na infekcje TSWV. Reakcje¢ roslin oceniano na podstawie
fenotypowej oceny nasilenia objawow chorobowych oraz poprzez sprawdzenie obecno$ci wirusa za
pomocag qRT-PCR (14 i 28 dni po inokulacji). Sposrod 30 badanych linii, dziewig¢ wykazato pelng
odporno$¢ na TSWV, podczas gdy 14 okazato si¢ podatnych. Dla siedmiu linii uzyskano
niejednoznaczne wyniki — w przypadku pigciu z nich, pomimo braku objawow przez caty okres
doswiadczenia, obecno$¢ wirusa wykryto u przynajmniej jednej rosliny po 14 i/lub 28 dniach.
W przysztym roku badania beda kontynuowane, aby przebada¢ wszystkie 110 linii RIL,
ze szczegdlnym uwzglednieniem weryfikacji wynikdéw niejednoznacznych uzyskanych do tej pory.

4. Mapowanie QTL warunkujacych odpornos¢ pomidora na P. infestans:

W biezacym roku przeprowadzono ocene fenotypowa 110 linii RIL pokolenia F8, wywodzacych si¢
z miedzygatunkowego krzyzowania odpornej na zaraz¢ ziemniaka S. pimpinellifolium LA 1604
z podatng odmiang S. /ycopersicum (Rumba). Linie badano pod katem reakcji na porazenie przez
P. infestans w trzech srodowiskach: naturalnej infekcji na polach doswiadczalnych w Skierniewicach
1 Boguchwale (ODR) oraz w tescie infekcyjnym prowadzonym w warunkach kontrolowanych.
Analizy wykazaty istotny wplyw genotypu, srodowiska oraz interakcji genotypowo-§rodowiskowe;j
na $redni stopien porazenia (p < 0,001). Zarejestrowano segregacj¢ fenotypéw w niemal wszystkich
klasach porazenia, co potwierdzitlo zrdéznicowang reakcje linii na P. infestans niezaleznie od
eksperymentu. W 2024 roku zaobserwowano wyzszy Sredni poziom porazenia w poréwnaniu
z rokiem 2023, ktory wynosit od 4,8 do 6,2. Najnizsze wartosci odnotowano w Boguchwale (4,8) oraz
w szklarni (4,9), gdzie w obu przypadkach ponad potowa badanych linii zostata uznana za wrazliwe
(21% w Boguchwale, 17% w szklarni) lub bardzo wrazliwe (odpowiednio 38% 1 45%). Udziat linii
wysoce odpornych oraz $rednio odpornych byt podobny w obu do$wiadczeniach, wynoszac 23%
129% w Boguchwale oraz 23% 1 17% w szklarni. W do$wiadczeniu polowym w Skierniewicach,
gdzie $redni wskaznik porazenia osiagnal warto$¢ 6,2, zaobserwowano nieco odmienne wyniki.



Udziat linii wysoce podatnych (20%) byt znacznie nizszy niz w Boguchwale i w szklarni, natomiast
odsetek linii wysoce odpornych byt wyzszy (44%).

Okoto 60% linii RIL wykazato r6znice w nasileniu objawdw chorobowych w zaleznos$ci od warunkéw
eksperymentalnych. W 20% przypadkow roznice te byly na tyle znaczace, ze powodowaty zmiane
klasyfikacji linii, na przyktad z odpornych na $rednio podatne lub na wysoce podatne. Wyniki te
podkreslajg ztozono$¢ genetycznej odpornosci oraz wskazujg na konieczno$¢ dalszych badan,
szczegolnie dotyczacych wplywu czynnikow srodowiskowych na reakcje roslin.

Przeprowadzono rowniez genotypowanie metoda DArTseq populacji mapujacej oraz na jej formach
rodzicielskich. Stabilno$¢ preparatow DNA przygotowanych w latach 2023-2024 pozwolita na
pomyslne wykonanie analizy, identyfikujac 16 002 markery DArTseq, w tym 7399 markeréw SNP
(ang. Single Nucleotide Polymorphism) oraz 8603 markery silicoDArT. Z macierzy danych usuni¢to
markery o czgsto$ci wystgpowania ponizej 5% oraz te z ponad 30% brakujacych wartosci. Ostatecznie
uzyskano zestaw 6237 markeréw SNP 1 8603 silicoDArT. Zidentyfikowane markery DArTseq beda
podstawg do stworzenia mapy genetycznej, ktora pozwoli na lokalizacj¢ regiondw odpowiedzialnych
za odporno$¢ LA 1604 na zarazg ziemniaka (P. infestans). Kontynuacja badan jest planowana na
kolejny rok po zweryfikowaniu fenotypowych obserwacji stopnia porazenia poszczegdlnych linii
RIL.



