Zadanie 3.1. Poszerzenie zmiennosci genetycznej pomidora o odporno$¢ na wybrane stresy
biotyczne oraz waine cechy jakosciowe.

Cel badan:

—ocena stopnia porazenia roslin populacji mapujgcej, sktadajgcej sie z rekombinacyjnych linii
wsobnych Fs, pochodzgcych z miedzygatunkowego skrzyzowania S. pimpinellifolium (LA 1604) x
S. lycopersicum (Rumba) pod wzgledem reakcji na porazenie przez Phytophthora infestans (zaraza
ziemniaka) oraz wirusa brazowej plamistosci pomidora (TSWV),

—konstrukcja wysokorozdzielczej mapy genetycznej populacji mapujacej LA 1604 x ‘Rumba’
w oparciu o dane genotypowe uzyskane metodg wysokoprzepustowego sekwencjonowania
DArTseq,

—przygotowanie materiatu biologicznego do analiz transkryptomicznych w lisciach pomidora we
wczesnej fazie infekcji po inokulacji roslin P. infestans,

—ocena wartosci uzytkowej wybranych eksperymentalnych mieszancow F; pomidora typu
drobnoowocowego oraz wytypowanie obiektu do zgtoszenia do badan rejestrowych (COBORU),
—kontynuowanie badan nad poszerzeniem zmiennosci genetycznej pomidora pod ostony

o wartosciowe cechy uzytkowe.

Przeprowadzona ocena reakcji 104 linii RIL Fs populacji mapujgcej LA 1604 x ‘Rumba’ w warunkach
polowych (dwie lokalizacje: I0-PIB w Skierniewicach oraz ODR w Boguchwale) oraz w testach
kontrolowanych (dwa rodzaje testow) wykazata istotny wptyw genotypu, srodowiska i interakcji
genotypowo-$rodowiskowej na stopiel porazenia roslin przez P. infestans. Wyniki te potwierdzajg
ztozony, ilosciowy charakter odpornosci oraz zasadnos$¢ prowadzenia fenotypowania w wielu
Srodowiskach jako warunku wiarygodne] identyfikacji loci QTL o stabilnym dziataniu. Réwnolegle
kontynuowano ocene reakcji na infekcje TSWV, obejmujaca 55 linii RIL, co pozwolito na identyfikacje
genotypdéw o zréznicowanej dynamice infekcji, w tym obiektéw wykazujgcych opdzniong manifestacje
objawdéw. Na podstawie danych genotypowych DArTseq dla 104 linii RIL populacji mapujacej
(LA 1604 x ‘Rumba’) opracowano wysokorozdzielczg mape genetyczng obejmujgcg 5486 markeréw
DArTseq (SNP: 2683, silicoDArT: 2803), ktdra bedzie stanowi¢ podstawe do mapowania QTL
warunkujgcych odpornos¢ pomidora na oba patogeny na kolejnych etapach badan.

Zrealizowano etap przygotowawczy do analiz transkryptomicznych, obejmujgcy wybdr genotypéw
o skrajnie zréinicowanej reakcji na P.infestans (LA 1604, ‘Rumba’), przeprowadzenie testu
fitopatologicznego oraz przygotowanie materiatu do analizy RNA-seq majacej na celu
scharakteryzowanie odpowiedzi transkryptomicznej pomidora we wczesnych fazach infekgcji
P. infestans. tacznie przygotowano 54 biblioteki cDNA pochodzace z dwdch genotypdw, pobranych
w czterech punktach czasowych po inokulacji (6, 12, 24 i 48 hpi), z trzema powtdrzeniami biologicznymi
dla kazdej kombinacji, obejmujgcych wariant kontrolny (mock), po inokulacji P. infestans oraz materiat
referencyjny pobrany przed inokulacjg.

Oceniono réwniez warto$¢ uzytkowa 4. mieszancéw F; typu drobnoowocowego, wytypowanych na
podstawie wieloletnich doswiadczen jako wykazujacych potencjat do zgtoszenia do badan
rejestrowych, sposréd ktorych jeden mieszaniec - E 1743 (SKW 1425) - zostat zgtoszony do badan
rejestrowych w COBORU. Ponadto przeprowadzona charakterystyka 12 linii pomidora pod ostony
umozliwita selekcje i rozmnozenie 64 najbardziej wartosciowych genotypdw, przeznaczonych do
dalszych etapdw programu hodowlanego.



