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Prace zostaly wykonane w ramach badan podstawowych na rzecz postepu biologicznego
w produkcji roslinnej na podstawie decyzji Ministra Rolnictwa i Rozwoju Wsi
nr HOR.hn.802.20.2018, Zadanie 74.

Badania nad saturacjg mapy genetycznej ‘Elsanta’
x ‘Senga Sengana’ pod katem lokalizacji genow
sprz¢zonych z waznymi cechami uzytkowymi
truskawki (Fragaria < ananassa)

Research on saturation of the genetic map of ‘Elsanta Senga’ x ‘Sengana’
for locating genes linked to important traits of strawberry (Fragaria X ananassa)

Stowa kluczowe: jakos$¢ owocow, korelacja fenotypowo-genotypowa, mapa genetyczna, QTL, stres
suszy, truskawka

Celem badan bylo pozyskanie subpopulacji segregujacej ‘Elsanta’ x ‘Senga Sengana’
(oznaczonej jako subpopulacja G) i ocena fenotypowa roslin mieszancowych nalezacych
do tej populacji pod katem tolerancji na stres suszy, a takze ocena wybranych parametrow
jakosci owocow pojedynkow nalezacych do przygotowanej do tego celu subpopulacji A
utrzymywanej w kwaterze polowej. Pojedynki z subpopulacji G po ocenie czystosci
genetycznej wlaczono do populacji bazowej dla zageszczenia mapy genetycznej (analizy
molekularne), na Dbazie ktorej przeprowadzono ocen¢ korelacji fenotypowo-
genotypowych oraz analiz¢ terminalng wytypowanych grup sprzg¢zen.

Rosliny mieszancowe z populacji A (min. 100 genot.) i G (132 genot.) poddano
analizie fenotypowej pod katem parametréow jakosci owocOw (subpop. A) oraz
wytrzymalosci na deficyt wodny (subpop. G). Rozklad fenotypowy cechy tolerancji
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na stres suszy oraz cech warunkujacych jakos¢ owocow wskazal na wystapienie zjawiska
segregacji w uzyskanej puli genotypow mieszancowych.

Do analiz segregacji alleli marker6w SSR w obrebie populacji mapujgcej wytypowano
100 starterow mikrosatelitarnych (Sargent, 2006, 2007, 2008, 2009, 2012; Zorrilla-
Fontanesi, 2011). Na podstawie przeprowadzonych testow PCR-SSR, zidentyfikowano
583 alleli polimorficznych, segregujacych w genomach roslin mieszancowych (Van
Ooijen, 2001). Uzyskana zintegrowana mapa genetyczna truskawki (2 386,5 cM) zawiera
76 grup sprzezen, stanowigcych fragmenty siedmiu chromosoméw genomu gatunku
Fragaria (rys. 1).
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Rys. 1. Fragment zintegrowanej mapy genetycznej grupy sprzezen 1 (homologia do chromosomu I)
genomu gatunku Fragaria (analiza populacji ‘Elsanta’ x ‘Senga Sengana’)

Oceng korelacji fenotypowo-genotypowych w subpopulacjach badanych w latach
2014-2018 (A i G), przeprowadzono po potwierdzeniu statusu mieszancow (analiza
polimorfizmu DNA po amplifikacji z 5 oligonuleotydami mikrosatelitarnymi). W wyniku
przeprowadzonych testow z poczatkowej puli roslin mieszancowych wyeliminowano
4 genotypy pochodzace z nieplanowanego zapylenia.

Analiza zalezno$ci pomiedzy /oci alleli markeréw SSR oraz warto$ciami ocenianych
parametrow fenotypowych w roslinach mieszancowych potwierdzita, ze markery SSR
zlokalizowane w grupie sprz¢zen LG 2 genoméw obu odmian wykazywaly istotny
stopien korelacji ze wszystkimi badanymi cechami (wspot. korelacji K*= 2,2-11,2).
Ponad to, wysoki poziom wplywu odnotowano pomiedzy markerami zlokalizowanymi
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w grupie sprzezen LG 7 genomu odmiany ‘Senga Sengana’ (K* > 6) oraz ‘Elsanta’
(K* > 9) a cechg tolerancji roslin truskawki na stres suszy. Wysoki stopien korelacji
(K* > 9) dla cechy wytrzymatosci na deficyt wody odnotowano takze z markerami
zlokalizowanymi w grupie LG 2 genomu odmiany ‘Elsanta’. Ponad to istotng zalezno$¢
pomigdzy jedrnoscia owocow, zawartoscig ekstraktu oraz witaminy C a markerami
zlokalizowanymi odpowiednio w grupach LG 4 (Vit. C i jedrno$¢), 6 1 7 (Bix i Vit. C)
zidentyfikowano w genomach obu badanych form rodzicielskich (Sujeet, 2017), (tab. 1).

Tabela 1
Zidentyfikowane regiony QTL w genomach odmian ‘Elsanta’ i ‘Senga Sengana’ oraz wspélczynnik
korelacji (K*) cechy z markerami zlokalizowanymi w grupach sprzezen mapy genetycznej truskawki

(p =0,05)
LG | ‘Elsanta’ | ‘Senga Sengana’ | Badana cecha
LG2 K*11,2 K* 11 jako$¢ owocow (wszystkie parametry)
LG7 K*9 K* 6 stres suszy
LG 4, K*4,5 K* 8 jedrnosé
LG6,7 K*10 K*10,8 zaw. ekstraktu, wit.C
LG2 - K*9,6 stres suszy

Na tym etapie badan wytypowano markery (FVH4076a, FVH4059z, ChFaM094xz,
FVH4059z, ChFaM092, ChFv2013-13, ChFaM092) regulujace parametry warunkujace
jako$¢ owocow (dane z trzech sezonow badawczych), dla ktorych odnotowano stabilng
warto$¢ wspotczynnika korelacji. Markery, te moga stanowi¢ baz¢ dla selekcji
genotypow produkujacych wysokiej jakosci owoce truskawki, uzyskanych w programach
hodowlanych.

Dodatkowo, na podstawie analiz segregacji 68 alleli 30 markeréw SSR, r6znicujacych
analizowane formy rodzicielskie przeprowadzono analiz¢ terminalng wybranych
regionow QTL. Loci segregujacych alleli zidentyfikowano w obregbie 18 zmapowanych
fragmentéw chromosomoéw odmiany ‘Elsanta’ (383 ¢M) oraz pigtnastu zmapowanych
fragmentéw chromosoméw genomu odmiany ‘Senga Sengana’ (237 cM). Wydzielony
region genomu ‘Elsanta’ zawiera 43 allele, a odmiany ‘Senga Sengana’ — 39 alleli
markeréw SSR.

WNIOSKI

1. Rozktad cech tolerancji na deficyt wody oraz wybranych cech warunkujgcych jakosé
owocow w badanej populacji wskazuje na wystgpienie zjawiska segregacji w puli
genotypow mieszancowych, a wigc jest to wilasciwa dla badan genetycznych
populacja mapujaca.

2. Zaggszczona mapa genetyczna ‘Elsanta’ x ‘Senga Sengana’ stanowi bazg loci gendw
przydatng do dalszej identyfikacji regionow QTL sprz¢zonych z waznymi cechami
uzytkowymi truskawki.

3. Rozktad alleli pochodzacych z form rodzicielskich wskazuje, ze genotypy
wykorzystane dla celow zageszczania mapy genoméw truskawki majg status
mieszancow z planowanego zapylenia.
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4. Wstepna analiza regionow QTL w grupach sprzezen LG 2, 4, 6 1 7 genomow
badanych odmian truskawki wskazuje na korelacje markerow z badanymi cechami
uzytkowymi tego gatunku.
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