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Malina jest gatunkiem powszechnie uprawianym w wielu krajach §wiata, w tym rowniez w Polsce 1 centonym gtéwnie ze wzgledu na zdrowe 1 smaczne owoce,
przydatne do konsumpcji w stanie Swiezym, jak 1 przetworzonym. Oprdcz licznych zalet, jak wysoka plennos¢, zimotrwatos¢, atrakcyjne owoce, wigkszos¢
uprawianych odmian posiada liczne kolce o zr6znicowane] agresywnosci, ktore wystepujg niemal na wszystkich organach rosliny — na pedach, szyputkach
owocowych, ogonkach lisciowych, a takze na nerwach lisci po ich dolnej stronie. Ich obecnos¢ utrudnia prace przy pielggnacji roslin 1 zbiorze owocoOw.
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Celem prowadzonych w IO-PIB badan jest zidentyfikowanie specyficznych gendow o zréznicowanej ekspresji w pedach, wytonionych w wyniku
sekwencjonowania traskryptomu (dwa sezony 2021 1 2022), jako potencjalnie sprzezonych z cechg bezkolcowosci/kolcowosci pedow oraz weryfikacja ich
aktywnosci metoda RT-qPCR.
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Material roslinny do weryfikacji przydatnosci wylonionych
genow: probki todyg skolekcjonowane z 10 wyselekcjonowanych "
siewek z populacj1 ‘Heritage’ x M-258 (oznaczona jako H x M-258).

Material do analiz molekularnych: catkowite RNA badanych prob.
Genom ref: R. occidentalis v.3.0 (www.rosaceae.org/species/rubus/all)
Baza sekwencji do bioinformatycznej analizy porOwnawcze]

odczytow FASTQ - ’Sokolica’L vs. M-258L (L-proby pedow).
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RNA— odwrotna transkrypcja do cDNA (Affinity
QPCR ¢cDNA Superscript Synthesis Kit,Agilent).
RT-qPCR - Kappa SybrqPCR (KappaBiosystems);
6000, Corbett, Life Science.
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Material do oceny liczby transkryptow DEGs: w genomach M F:ACGCATCCTCCGGCAAAGE -é-
genotypow rodzicielskich i mieszancowych z populacji segregujacej R:ACGACGAGCTCGCAAGTACAC — 761
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Genes and Genomes: Funkcje genow przypisano do
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Na bazie odczytow DEG uzyskanych z analizy pordéw- ekspresji w badanym uktadzie
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genotypoOw mieszancowych z populacji H x M-258.
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Tabela 1. Zestawienie funkcji gendow wytypowanych do testow weryfikacyjnych ¢

Profile ekspresji 15 wytypowanych genow uzyskane na matrycy genotypow
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Sze$S¢ genOw o adnotacjach:
Ro04 G15926, Ro02 G15471,
Ro01 G30313, Ro04 G27733,
Ro05 G30988, Ro03 G19195
wykazato istotng korelacje miedzy
podwyzszong aktywnos$cig genu a
wystepowaniem cechy kolcowosci
i - pedow.
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FUNKCJA WYTYPOWANEGO GENU zroznicowanych pod katem cechy bekolcowosci 1 agresywnosSci wystepowania

kolcow na pedach maliny genotypow z populacji segregujgce; H x M-258.
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+ Badania (oparte na genomice porownawczej) umozliwily wstepng 1dentyfikacje gendow o rozpoznanej adnotacji, dla ktorych podjeto probe opracowania molekularnych markerow
funkcjonalnych, umozliwiajagcych monitorowanie wystepowania cechy bezkolcowosci u roslin gatunku Rubus idaeus.
+ Wytonione geny nie wykazaty jednoznacznie stabilnej aktywnosci w badanych probach, pochodzacych z roslin zarowno kolcowych, jak 1 bezkolcowych.

Wyniki uzyskano w ramach badan na rzecz postepu w produkcji roslinnej, finansowanych przez MRiRW - zad. 43: Poszukiwanie regionow DNA sprzezonych z waznymi cechami uzytkowymi ... maliny wtasciwej (Rubus ideaus L.)
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https://www.rosaceae.org/Rubus/Rubus_occidentalis/Ro04_G22259

