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CELE PROJEKTU

W 2025 r. realizowano dwa tematy badawcze,

których celem była:

✓Ocena wzrostu i owocowania siewek brzoskwini

należących do 20 rodzin mieszańcowych pokolenia F1

(temat badawczy 1)

✓Ocena przydatności markerów molekularnych sprzężonych

z wielkością owoców do selekcji mieszańców pokolenia F1

brzoskwini zróżnicowanych pod względem badanej cechy

(temat badawczy 2)

Tematy zrealizowano zgodnie z harmonogramem, 

cele zostały osiągnięte



MATERIAŁY I METODY

Temat badawczy 1

Ocena siły wzrostu oraz owocowania drzew brzoskwini pokolenia F1,

uzyskanych ze skrzyżowania 9 form rodzicielskich

Formy Rodzicielskie siewek:

✓ 4 genotypy mateczne - ‘Elberta’, ‘Madison’, Nr 3884 i ‘Fioletowomiąższowa’ – miąższ 

koloru bordowego.  

✓ 5 genotypów ojcowskich - ‘Royal Glory’, ‘Harrow Diamond’, ‘Harblaze’, KD1/2/19 i T5. 

(formy rodzicielskie są zróżnicowane pod względem cech fenotypowych owoców (żółto-, biało- i bordowomiąższowe,

okrągłe i płaskie, z omszoną skórką i bez omszenia (nektaryny) oraz o miąższu miękkim i twardym (twardki)),

a także wywodzą się z różnych rejonów geograficznych świata.

✓ Doświadczenie polowe założono w układzie bloków losowych (4 powtórzenia 

po 10 siewek każdej rodziny). Siewki posadzono w rozstawie 4,2 m × 1,0 m.

✓ Oceniono 7 cech fenotypowych u 800 siewek brzoskwini.



MATERIAŁY I METODY

Izolacja DNA 

(Doyle & Doyle)
Ocena jakości DNA60 genotypów

(zróżnicowanych 

pod względem 

wielkości owoców )

PCR-SSR

(10 par starterów)

Wizualizacja 

produktów PCR

Temat badawczy 2

Ocena regionu genomu sprzężonego z wielkością owocu na wytypowanych

z pokolenia F1 60 pojedynkach należących do różnych rodzin mieszańcowych

Analiza polimorfizmu- zestawienie danych, matryca 0/1

Skorelowanie danych

z  badaną cechą (wielkość 

owoców).

Wytypowanie markera 

skorelowanego z badaną 

cechą do selekcji 

mieszańców brzoskwini. 

NAZWA 

STARTERA

DŁUGOŚĆ

(pz)

GENOTYPY
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BPPCT 015

170 + + + + + + + + +

180 + + + + + + + +

190 + + + + + +

200 + + + + + + +

220 +

280 + + + + +

290 + + +



WYNIKI

✓Średnio dla form matecznych największą siłę

wzrostu, wyrażoną polem poprzecznego przekroju

pnia, posiadały siewki uzyskane z genotypu

Fioletowomiąższowa. Przeciętnie dla 5 rodzin,

w których genotyp ten był formą mateczną,

pole poprzecznego przekroju pnia siewek wynosiło

30,8 cm2.

✓ Intensywność kwitnienia wynosiła od 6,9 pkt.

(w dziewięciopunktowej skali bonitacyjnej) w rodzinie

siewek uzyskanych ze skrzyżowania odmian

‘Elberta’ × ‘Royal Glory’ do 8,8 pkt. w rodzinie

siewek Nr 3884 × T5.

Temat badawczy 1
Ocena siły wzrostu oraz owocowania drzew brzoskwini pokolenia F1,

uzyskanych ze skrzyżowania 9 form rodzicielskich



WYNIKI

Temat badawczy 1

✓Średnio owoce siewek genotypu Nr 3884 dojrzewały

wcześniej niż siewki pozostałych form matecznych.

Zdecydowanie najpóźniej owocowały siewki genotypu

Fioletowomiąższowa.

✓Największy plon owoców wytworzyły siewki uzyskane

z nasion odmiany ‘Fioletowomiąższowa’ i genotypu

Nr 3884, natomiast najmniejszy plon owoców miały

siewki odmiany ‘Elberta’.

✓Wśród rodzin mieszańcowych największy plon

owoców wytworzyły siewki otrzymane ze

skrzyżowania genotypów ‘Fioletowomiąższowa’ × T5.

✓Średnio siewki odmiany ‘Elberta’ wytwarzały większe

owoce niż siewki pozostałych form matecznych.

Zdecydowanie najmniejsze owoce wytwarzały siewki,

których formą mateczną był genotyp Nr 3884.



WNIOSKI

1. Spośród ocenionych 20 rodzin

mieszańcowych najsilniejszy wzrost

wykazują siewki, których formą mateczną

jest genotyp ‘Fioletowomiąższowa’.

2. Z ocenianej populacji najlepiej plonują

siewki uzyskane z nasion genotypu

Nr 3884.

3. Wśród ocenianych form rodzicielskich

największe owoce wytwarzają siewki,

których formą mateczną jest odmiana

‘Elberta’.



WYNIKI

Temat badawczy 2

Ocena regionu genomu sprzężonego z wielkością owocu na wytypowanych z

pokolenia F1 60 pojedynkach należących do różnych rodzin mieszańcowych

✓ Łącznie na matrycach DNA wyekstrahowanych z 60 roślin należących do czterech rodzin mieszańcowych

uzyskanych w wyniku krzyżowań genotypu ‘Madison’ z czterema formami ojcowskimi: ‘Royal Glory’,

‘Harblaze’, ‘Harrow Diamond’ i T5, przeprowadzono 3600 reakcji amplifikacji, uzyskano 51 amplikonów.

✓ Długość polimorficznych amplikonów charakteryzujących testowane geotypy brzoskwini wahała się od

140 do 400 pz.

✓ W reakcjach amplifikacji z wytypowanymi do badań oligonukleotydami obserwowano allele u genotypów

o różnej wielkości owoców (bardzo mały, mały, średni, duży).

✓ W reakcji amplifikacji z zastosowaniem markera CPPCT022 obserwowano fragment DNA o długości

290 pz u 55% mieszańców rodzących owoce małe, 61% genotypów rodzących średnie owoce

i 73% o dużych owocach oraz fragment DNA 320 pz 61% mieszańców o średnich owocach.

✓ W reakcji amplifikacji z zastosowaniem markera CPPCT028 obserwowano fragmenty DNA o długości

160 pz u 73% mieszańców rodzących średnie owoców, 45% małe i 20% duże owoce.

✓ W reakcji amplifikacji z oligonukleotydem M 026A obserwowano fragmenty o długości 190 pz u 55%

(małe owoce), 33% (średnie owoce), 27% (duże owoce), fragment DNA o długości 200 pz u 36%

mieszańców rodzących małe owoce, 58% o średnich owocach i 53% o dużych owocach.



WYNIKI (TEMAT BADAWCZY 2 c.d.)

Fot. 1. Przykładowe elektroforgramy produktów amplifikacji na matrycy 60 roślin mieszańcowych pokolenia F1 należących do

czterech rodzin z oligonukleotydem: a) BPPCT 015 (‘Medison’ × T5), b) BPPCT 015 (‘Medison’ × ‘Harblaze’),

c) RPG7 015 (‘Medison Diamond’ × ’Harrow’)

a) b) c)

✓ W reakcji amplifikacji z oligonukleotydem PS12a obserwowano fragmenty o długości 170, 180, 190,

210 i 230 pz odpowiednio u pięciu, siedmiu, siedmiu, ośmiu z 15 testowanych genotypów o małej

wielkości owoców oraz trzynastu, siedemnastu, dwudziestu trzech i czterech z 33 testowanych

mieszańców rodzących owoce średnich rozmiarów i sześciu, dziesięciu, sześciu i jedenastu z 15

testowanych genotypów o dużych owocach.

✓ W reakcji amplifikacji z oligonukleotydem UDP96-05 obserwowano fragmenty o długości 160, 170

i 190 pz odpowiednio u dziesięciu, dwóch i pięciu z 11 testowanych genotypów rodzących małe owoce

i dwudziestu dwóch, dziewiętnastu i sześciu z 33 testowanych mieszańców o średniej wielkości

owoców oraz trzynastu, jednego i siedmiu z 15 testowanych genotypów o dużych owocach (tabela 3).

Uzyskane wyniki nie są znacząco skorelowane z badaną cechą.

Wnioski:

1. Wytypowane markery do weryfikacji badanych siewek mieszańcowych pod względem wielkości

owoców nie są znacząco skorelowane z badaną cechą. Istnieje zatem konieczność weryfikacji

kolejnych markerów lub/i innej grupy genotypów brzoskwini.



PREZENTACJA WYNIKÓW BADAŃ NA KONFERENCJI

Prezentacja wyników na Konferencji Naukowej – pt. „Wyzwania współczesnego ogrodnictwa”,

Uniwersytet Przyrodniczy Lublin, 4-6 czerwca 2025 r.


