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Analiza genetyczna i molekularna wybranych
genotypow jabtoni (Malus domestica) dla skrocenia
okresu juwenilnego 1 poprawy jakosci owocoOw

Genetic and molecular analysis of selected apple genotypes (Malus domestica)
for shortening of the juvenile period and quality improvement of the fruits

Stowa kluczowe: faza juwenilna, jabton, jako$¢ owocoéw, markery molekularne

W ramach Zadania 71 w roku 2018 realizowano 2 tematy badawcze.

— Ocena fenotypowa populacji siewek pokolenia F; (2800 siewek) pod katem sity
wzrostu, wczesnosci wehodzenia w okres kwitnienia i owocowania oraz odpornosci
ro$lin na wazne gospodarczo choroby (parch jabtoni, mgczniak jabtoni), a takze ocena
efektow GCA, SCA dla badanych form rodzicielskich pod wzgledem wybranych cech
fenotypowych.

— Zageszczanie mapy genetycznej genoméw odmian ‘Free Redstar’ oraz ‘Oliwka Zotta’,
reprezentujgcych wysoki stopien polimorfizmu genetycznego oraz istotnie réznigcych
si¢ dlugoscig fazy juwenilne;j.

CEL PODJETEGO TEMATU I PROWADZONYCH BADAN

— Oszacowanie efektow GCA i SCA dla badanych form rodzicielskich pod wzgledem
wybranych cech fenotypowych (sita wzrostu, wczesnos¢ wchodzenia w okres
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kwitnienia i owocowania, intensywno$¢ kwitnienia i owocowania, odporno$¢ roslin na
choroby) w oparciu o ocen¢ potomstwa 28 rodzin mieszancow.

— Zaggszczenie istniejacych 1 nowych grup sprz¢zen mapy genetycznej odmian ‘Free
Redstar’ i ‘Oliwka Zotta’, poprzedzone analiza segregacji alleli markerow SSR w
populacji mapujacej uzyskanej ze skrzyzowania obu form rodzicielskich, odmiennych
pod wzgledem dtugosci fazy juwenilne;.

OPIS WYNIKOW

Obliczenia dotyczace estymacji efektow GCA i1 SCA dla uktadu czynnikowego
(24 x 37) wykonano za pomocg programu komputerowego SERGEN (Califiski i in.,
2003). Wsrod 11 genotypow rodzicielskich jabloni, tylko 6 odmian: ‘Free Redstar’,
‘Alwa’, ‘Koksa Pomaranczowa’, ‘Golden Delicious’, ‘Kosztela’ i ‘Oliwka Zétta’ miato
istotne (na plus lub minus) wartosci efektow GCA dla sity wzrostu siewek (tab. 1).

Tabela 1
Ocena efektow GCA dla sily wzrostu siewek 11 odmian jabloni krzyzowanych w ukladzie
czynnikowym (94 x 47), Dabrowice, 2018; program statystyczny SERGEN

Sifa wzrostu siewek
Nr matki L $rednica pedu przewodnikowego wysoko$¢ pedu przewodnikowego
lub ojca Formy rodzicielskie ocena efektu statystyka F dla ocena efektu statystyka F dla
gléwnego efektu gléwnego gléwnego efektu glownego
Analiza wzgledem form matecznych - @

1 Free Redstar 0,494%* 16,41 1,38 17,31
2 Gold Milenium 0,225 3,40 -0,54 2,70
3 Alwa 0,113 0,86 1,49 20,11
4 Golden Delicious -0,832%* 46,56 -2,32%* 49,04
. . 0,10 2,77 0,10 2,77

Wartosci krytyczne dla testowania ’ ? ’ ’
indywidualnego na poziomie g’g? g’gg 8’8? z’gg
Wartosci krytyczne dla testowania 8’(1)(5) g’?é 8’(1)2 2’?;
jednoczesnego na poziomie O’Ol 9’72 0’01 9’72

Analiza wzgledem form ojcowskich - &

1 Glogierowka 0,716 5,38 1,80 3,79
2 Kosztela -1,048+* 11,53 -0,84 0,82
3 Malinowa Oberlandzka -0,451 2,14 -0,36 0,15
4 Kronselska 0,694 5,05 1,86 4,09
5 Oliwka Zo6lta -0,746 5,83 -3,22%% 12,16
6 Koksa Pomaranczowa 1,197** 15,04 0,08 0,01
7 Mclntosh -0,361 1,37 0,68 0,54
. . 0,10 2,77 0,10 2,77

Wartosci krytyczne dla testowania ’ i ’ ’
indywidualnego na poziomie g’g? g’gg 8’8? z’gg
. . 0,10 6,26 0,10 6,26

Wartosci krytyczne dla testowania ’ ? ’ ?
jednoczesnego na poziomie g’g? 1(7)52(83 8’8? 1(7)’23

Objasnienie:
* wartosci istotnie rézne od $redniej ogélnej przy poziomie a = 0,05
** warto$ci istotnie r6zne od $redniej ogolnej przy poziomie a = 0,01
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Odmiany: ‘Free Redstar’, ‘Alwa’, ‘Koksa Pomaranczowa’ wykazujg istotnie dodatnie
warto$ci efektow GCA dla tej cechy. Odmiany te uzyte w programach krzyzowan beda
wiec donorami silnego wzrostu u potomstwa siewek tego gatunku. Natomiast odmiany
Golden Delicious’, ‘Kosztela’ i ‘Oliwka Zo6tta’ mialy istotnie negatywne efekty GCA
dlatej cechy. Odmiany te uzyte jako formy rodzicielskie sa wigc donorami genow
warunkujacych staby wzrost u potomstwa siewek jabtoni. Nalezy jednak pamigtaé, ze
w przypadku drzew jabtoni, cz¢$¢ odmian poczatkowo po posadzeniu w polu ro$nie
silnie, a po wejsciu w okres owocowania sita ich wzrostu maleje. Przeklada si¢ to
na uzyskiwanie wigkszej liczby owocow, o bardziej atrakcyjnym wygladzie (Rejman,
1994). Wyniki analizy ogolnej zdolnosci kombinacyjnej (GCA) dla stopnia porazenia
siewek przez parcha jabtoni pokazujg, ze warto$¢ ujemna efektow GCA dla tej cechy
roslin oszacowano dla odmian: ‘Free Redstar’ i ‘Gold Milenium’, a dla odmiany ‘Free
Redstar’ dodatkowo dla stopnia porazenia roslin przez maczniaka jabtoni (tab. 2).

Tabela 2
Ocena efektow GCA dla stopnia porazenia przez parcha i maczniaka jabloni siewek 11 odmian jabloni
krzyzowanych w ukladzie czynnikowym (24 x J7), Dabrowice, 2018; program statystyczny SERGEN

Stopien porazenia siewek
Nr matki Formy rodziciclskic parch jabloni maczniak jabtoni
lub ojca ocena efektu statystyka F dla ocena efektu statystyka F dla
gtéwnego efektu glownego gléwnego efektu gléwnego
Analiza wzgledem form matecznych - @
1 Free Redstar -0,339%* 98,50 -0,064* 12,96
2 Gold Milenium -0,132%* 14,94 -0,039 4,84
3 Alwa 0,050 2,14 0,082%* 21,16
4 Golden Delicious 0,421%* 151,97 0,021 1,44
Wa'rtoéci'krytyczne dla tes'tovv'ania 8: (1)(5) i:gz 8: (1)2 ?:;;
indywidualnego na poziomie 0.01 6.95 0.01 6.95
Wartosci krytyczne dla testowania 8’(1)(5) 2’?; 8’(1)2 g’?é
jednoczesnego na poziomie O’Ol 9’72 0’01 9’72
Analiza wzgledem form ojcowskich - &

1 Glogierowka 0,238 4,81 0,054 3,10
2 Kosztela 0,188 3,00 -0,040 1,75
3 Malinowa Oberlandzka -0,143 1,73 0,029 0,88
4 Kronselska -0,287 6,95 -0,015 0,25
5 Oliwka Zotta -0,218 4,01 0,029 0,88
6 Koksa Pomaranczowa 0,182 2,81 -0,040 1,75
7 Mclntosh 0,038 0,12 -0,015 0,25
- . 0,10 2,77 0,10 2,77
Wa'rtosm'krytyczne dla tes'tovv'ama 0.05 3.95 0.05 3.95
indywidualnego na poziomie 0.01 6.95 0.01 6.95
. . 0,10 6,26 0,10 6,26

Wartoéci krytyczne dla testowania ’ ? ’ ?
jednoczesnego na poziomie g’g? 1(7)’23 8’8? 1(7)52(83

Objasnienie:
* wartosci istotnie rozne od $redniej ogélnej przy poziomie a = 0,05
** warto$ci istotnie r6zne od $redniej ogolnej przy poziomie a = 0,01
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Genotypy te sa donorami genow warunkujacych odporno$¢ lub matg podatno$¢ na parcha
1 mgczniaka jabloni u potomstwa siewek jabloni. Natomiast odmiany ‘Golden Delicious’
i ‘Alwa’ mialy istotnie dodatnie efekty GCA, odpowiednio dla stopnia porazenia roslin
przez parcha i maczniaka jabloni. Obie odmiany uzyte jako formy rodzicielskie sa wigc
donorami genéw warunkujacych podatno$¢ na parcha i maczniaka jabtoni u potomstwa
siewek jabtoni. Nasze wyniki maja potwierdzenie w literaturze, ktéra wskazuje, ze
genotypy ‘Free Redstar’ i ‘Gold Milenium’ sg odmianami odpornymi na parcha jabtoni
(Vr), za$ genotypy ‘Golden Delicious’ i ‘Alwa’ s3 odmianami $rednio podatnymi na tego
patogena (Rejman, 1994; Zurawicz, 2003; Lewandowski i Zurawicz, 2007; Zurawicz
iin., 2013). W badaniach prowadzonych przez Lewandowskiego i Zurawicza (2007)
stwierdzono takze, ze odmiana ‘Free Redstar’ jest odmiang odporng lub mato podatng
na maczniaka jabloni.

Do sporzadzenia map genetycznych nowych odmian jabtoni wykorzystywane jest
zjawisko konserwatywnosci (kolinearnosci) markerow, ktorych sekwencje zidentyfiko-
wane moga by¢ w genomach innych ro$lin tego samego lub innego gatunku
(Gianfranceschi i in., 1998; Velasco i in., 2010). Zjawisko to wykorzystano w niniejszych
badaniach podczas wyboru sekwencji markeréw umozliwiajgcych wysycenie mapy
genetycznej jabloni odmian ‘Free Redstar’ i ‘Oliwka Zotta’. W wyniku reakcji
amplifikacji przeprowadzonych z 50 markerami SSR zidentyfikowano 108 polimor-
ficznych alleli, segregujacych w badanej populacji mapujacej, dla ktorych okreslono loci
w genomach obu badanych form rodzicielskich. Analiza typu segregacji oraz frekwencji
rekombinacji pomiedzy zidentyfikowanymi allelami pozwolita na sporzadzenie szkieletu
grup sprzg¢zen stanowigcych homologi chromosoméw I, VII oraz VIII genomu jabtoni.
Uzyskany szkielet mapy wybranych chromosomow obejmuje fragment genomu gatunku
Malus o dtugosci 595 cM. Na podstawie analizy lacznie 230 zidentyfikowanych (lata
2015-2018) heterozygotycznych alleli, roznicujgcych genomy odmian ‘Free Redstar’
oraz ‘Oliwka Zotta’, okreslono typ segregacji oraz ich rozktad w populacji mapujacej
(test X°), uzyskanej w wyniku skrzyzowania obu form rodzicielskich. Po okresleniu typu
segregacji oszacowano, ze 86 wprowadzonych na mapg alleli markeréw wystepujacych
w siewkach potomnych pochodzito z genomu odmiany ‘Free Redstar’, natomiast 89
z genomu odmiany ‘Oliwka Zéta’. W przypadku 55 markeréw zidentyfikowano allele,
ktore pochodzity z genomoéw obu form rodzicielskich. Na tym etapie badan sporzadzono
odrebne mapy genetyczne genoméw jabloni odmian ‘Free Redstar’ i ‘Oliwka Zolta’.
Sporzadzona mapa genomu odmiany ‘Free Redstar’ zawiera 36 grup sprze¢zen, w obrebie
ktorych zidentyfikowano loci 127 alleli markerow SSR, segregujacych w populacji
mapujacej. Uzyskane fragmenty wykazaly istotny stopien homologii do chromosoméw
X1V, V, XVI, XIII, 111, X, IX, XVIII, VII, VI, VIII, XII, II oraz I, referencyjnego genomu
jabloni. Natomiast na sporzadzonej mapie genomu odmiany ‘Oliwka Zotta’
zlokalizowano 180 alleli markerow SSR sprzgzonych w 43 grupach sprzgzen
homologicznych do chromosomoéw I, IX, VI, XVI, X, XIII, V, XV, XVII, XIV, VIII oraz
I genomu Malus. Wielko§¢ zmapowanego genomu odmiany ‘Free Redstar’ wyniosta
1522 ¢M, natomiast genomu odmiany ‘Oliwka Zotta’ — 2130 cM. Stopien
kolinearno$ci zmapowanych fragmentow genomow obu odmian jabloni z odczytami
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referencyjnej mapy rodzaju Malus oszacowano na 58% (analiza porownawcza dla mapy
zintegrowane] ‘Free Redstar’ x ‘Oliwka Zoétta’) (Liebhard i in., 2002, 2003).

WNIOSKI

1. Badane genotypy rodzicielskie jabtoni r6znig si¢ zdolnos$cig kombinacyjng (efekty
GCA 1 SCA) pod wzgledem sily wzrostu siewek, wyrazonej $rednicg i wysokoscig
pedu przewodnikowego oraz pod wzglgdem stopnia porazenia siewek przez parcha
i maczniaka jabtoni.

2. Oszacowane efekty GCA i SCA 11 form rodzicielskich przyjmuja wartosci dodatnie
iujemne. Odmiany te uzyte w krzyzowaniach moga przyczyni¢ si¢ do poprawy
lub pogorszenia sily wzrostu u potomstwa, a takze warunkowaé zwigkszenie
lub obnizenie podatnos$ci na parcha i maczniaka jabtoni u siewek jabtoni.

3. Nie obserwuje si¢ pelnej kolinearnosci konstruowanej przez nas mapy genetycznej
jabtoni ‘Free Redstar’ i ‘Oliwka Zotta’ z referencyjng mapa genomu Malus (poziom
58%).

4. Utworzone w Instytucie mapy genetyczne stanowig precyzyjna baz¢ do dalszych
badan nad lokalizacjg genow oraz regionow genomow, warunkujacych dtugos¢ fazy
juwenilnej i poprawy jakoSci owocow, a takze innych waznych cech uzytkowych
badanych odmian jabtoni dla potrzeb hodowli tworczej gatunku.
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