Sprawozdanie za 2020 rok - streszczenie

Zadanie 1.1. Wytworzenie materialow wyjsciowych do hodowli mieszancow F; wybranych
gatunkow warzyw z uwzglednieniem cech jakoSciowych, odpornosciowych i prozdrowotnych

Kierownik zadania: dr Piotr Kaminski

Celem zadania bylo wytworzenie nowych odmian heterozyjnych dla waznych gospodarczo
gatunkow roslin warzywnych takich jak: pomidor, ogdérek gruntowy, kapusta glowiasta biala
i marchew, charakteryzujacych si¢ wysoka jako$cig plonu, odpornoscia na najwazniejsze
choroby istresy abiotyczne, wysokg wartoscia odzywcza i prozdrowotng oraz dobrg
przydatnoscia do przetworstwa i przechowalnictwa.

W roku 2020 dla czterech gatunkéw warzyw (kapusta glowiasta biala, marchew, pomidor
pod oslony i pomidor polowy, ogérek polowy) prowadzono ocene oraz selekcje i rozmnozenie
kolejnych pokolen generatywnych linii hodowlanych oraz eksperymentalnych mieszancow Fj.
Dla kazdego z gatunkéw stosowano metody hodowli konwencjonalnej oraz biotechnologiczne
wraz z analityka fizykochemiczng i1 sensoryczng. Badano cechy zwigzane z plennoscia,
korzystnymi cechami anatomiczno-morfologicznymi, przydatnoscia do przechowalnictwa
| przetworstwa, zawarto$cig sktadnikow odzywczych i prozdrowotnych oraz cech zwigzanych
z dobrg jakoscig plonu w tym poziomu odpornosci na najwazniejsze choroby oraz czynniki
abiotyczne takie jak stres suszy. Badania prowadzono na polu do§wiadczalnym, w szklarni oraz
laboratoriach molekularnym, odporno$ciowym, sensorycznym i fizykochemicznym w Instytucie
Ogrodnictwa oraz Stacjach Doswiadczalnych Oceny Odmian.

Jednoczes$nie prowadzono selekcje linii wsobnych badanych gatunkow warzyw celem ich
rozmnozenia  generatywnego oraz tworzenia eksperymentalnych  mieszancéw  Fj.
Dla wyselekcjonowanych  linii ~ wsobnych  dokonano analizy najwazniejszych cech
agrobotanicznych 1 zdrowotno$ci, co pozwolito na ocen¢ ich wartosci uzytkowej oraz na ich
pozniejsze wykorzystanie w hodowli tworcze;j.

Otrzymano nasiona wybranych genotypoéw marchwi, kapusty gtowiastej biatej, pomidora oraz
ogorka przeznaczonych hodowli tworczej. Linie te odznaczajg si¢ podwyzszonym poziomem
homozygotycznosci 1 duzym zrdéznicowaniem pod wzgledem wigkszosci ocenianych cech
morfologicznych ro$lin i owocow. Stanowig one Zrédlo nowej zmienno$ci genetycznej oraz s3
cennym materiatem wyjsciowym do hodowli nowych odmian heterozyjnych. Otrzymane kolejne
pokolenie wsobne linii 1 mieszancow heterozyjnych beda wykorzystane w doswiadczeniach
poréwnawczych celem ich oceny wyrdwnania wewnatrzliniowego, jakosci, odpornosci na
czynniki biotyczne i abiotyczne.

W wyniku przeprowadzonych badan otrzymano mape genetyczng ogorka zbudowang z 6. grup
sprzezen o tacznej wielkosci 820,1 cM, i rozdzielczosci 6,85 cM. Grupy sprz¢zen zmapowano na
wszystkich chromosomach genomu ogorka, za wyjatkiem chromosomu 2, na podstawie
lokalizacji markerow SSR na wysokorozdzielczej mapie genetycznej opracowanej przez Ren’a
i in. (2009). Na mape naniesiono ogétem 130 markerow, w tym: 18 - RAPD, 1 - ISSR, 2 -
SCAR, 3 - CAPS, 1 - InDel oraz 105 - SSR. Nastgpnie analiza QTL przeprowadzona metoda
ztozonego mapowania interwatowego umozliwita wykrycie 13. regionéw zwigzanych z reakcja
roslin F, na porazenie przez P. cubensis na czterech chromosomach ogorka. Najwigcej, osiem



QTL zmapowano na chromosomie 5, natomiast najmniej, po jednym QTL na chromosomach
31 6. Ponadto na chromosomie 4 zmapowano trzy loci cech ilosciowych.

Na podstawie analizy wynikow dotyczacych mapowania QTL, do dalszych badan wytypowano
15 ze 130. markerow z otrzymanej mapy genetycznej ogorka, ktore potozone byly najblizej
zidentyfikowanych QTL o najwyzszym wspolezynniku determinacji (R?=9,9% - 61,3%).
Wytypowane markery wykorzystano do amplifikacji DNA z 33. linii/odmian/mieszancow F;
0 znanej reakcji na porazenie przez P. cubensis. Umozliwito to scharakteryzowanie tych
materiatdw pod katem obecnych QTL odpornosci. Na podstawie analizy regresji wielorakiej
danych fenotypowych oraz genotypowych dla badanych linii, mieszancow F; oraz odmian,
wytypowano osiem markerow DNA: M_DM1, M DM2, M DM3, M DM4, M DMS5, M_DM6,
M_DM7, M_DMS, ktorych profil genotypowania nie réznit si¢ istotnie od fenotypu (p < 0,05).
Markery te charakteryzowaly si¢ wspotczynnikiem korelacji w zakresie od 0,335 do 0,814.
Najwieksza zgodnos$¢ oceny fenotypowej z genotypowa cechowata markery: M_DMI1 (93,9%),
M_DM2 (87,9%), M_DM3 (87,9%). Warto zaznaczy¢, ze te trzy markery byty sprz¢zone z QTL
o duzym wptywie na ekspresj¢ omawianej cechy w badanej populacji mapujacej, wynoszacej
odpowiednio 61,3%, 37,1% 1 27,9% zmienno$ci fenotypowej. Wspotczynnik korelacji dla
pozostatych siedmiu markeréw: M_DM4, M_DMS5, M_DM6, M_DM7, M_DMS wynosit od -
0,341 do 0,094, natomiast zgodno$¢ oceny genotypowej z fenotypowa miescita si¢ w przedziale
od 18,2% do 78,8%. Przeprowadzone badania pozwolilty na wytypowania trzech markerow
DNA: M_DMI1, M DM2 , M DM3 najbardziej uzytecznych w selekcji genotypow ogorka
odpornych na tego patogena, ktore mogg zosta¢ wykorzystane w programach hodowlanych tego
gatunku.

Przeprowadzone badania pozwolity na zgloszenie do badan rejestrowych w COBORU
1 nowej odmiany mieszancowej pomidora pod ostony SKW1320. Dla kapusty gtowiastej bialej
dokonano zgloszenia do badan rejestrowych w COBORU dwoch mieszancow heterozyjnych
(SKW 1720 i SKW1820) a dla ogorka gruntowego zgloszono mieszanca SKW2120, ktory
odznaczyl si¢ wysokim potencjatem plonotwdrczym, tolerancja na maczniaka rzekomego oraz
bardzo dobra jakos$cig sensoryczng owocow 1 przydatnoscia do przetworstwa.
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