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ABSTRACT

Sweet cherry belongs to an economical important vegetatively propagated fruit crop. Sweet cherries
are self-incompatible determined by a gametophytic self-incompatibility system (GSI), controlled
by a multi-allelic S-locus. There is important to select suitable pollen donors for successful fruit
production in individual variety plantation. Today, it is possible to detect individual alleles of S-locus
by PCR molecular markers. In analysis of late sweet cherry varieties, we detected 10 different S-alleles
in total 18 combinations of S-locus, belonging to 17 incompatibility groups. S3, S1 and S4 were the
most frequent alleles and III (S3S4) and II (S1S3) were the most frequent incompatibility group.
Results are useful for the selection of pollen donors for ensuring of sufficient yields.

Keywords: sweet cherry (Prunus avium L.), S-RNase alleles, self-incompatibility, PCR molecular
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Tresen predstavuje ekonomicky vyznamnou vegetativné mnozenou ovocnou plodinu. U tfe$ni je
vyvinuta auto-inkompatibilita, zaloZzena na systému gametofytické inkompatibility (GSI), ktera je
kontrolovdna multi-alelickym S-lokusem. Pro ispésnou produkci plod je tak dulezité vybrat vhodné
opylovace do vysadeb pro jednotlivé odriidy. Jednotlivé alely S-lokusu 1ze dnes detekovat pomoci PCR
molekularnich markert. V rdmci analyzy 60 pozdné zrajicich odrid tfe$ni jsme detekovali 10 riznych
S-alel v celkem 18 kombinacich S-lokusu, patticich do 17 skupin inkompatibility. Nejfrekventovanéjsi
byly S3, S1 a $4 alely a skupiny inkompatibility III (S3S4) a II (S1S3). Vysledky lze pouzit pro vybér
vhodnych opylovacii pro zajisténi dostate¢nych vynost.

Klicova slova: tfesen ptaci (Prunus avium L.), alely S-RNase, auto-inkompatibilita, PCR molekularni
markery, skupiny incompatibility
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Projekt je feSen ve spolupraci s Chmelarskym
institutem s.r.o. v Zatci, ktery v dobé podani
projektu disponoval laboratofi molekularnich
analyz a mél zkusenosti s hodnocenim genomu
ovocnych  dfevin. Studium  fenotypovych
charakteristik a  vysledky = molekularnich
analyz DNA maji za cil popsat genetickou
variabilitu kolekci odrid tfesné s vyhledem
vyuziti ziskanych vysledkd ve $lechtitelskych
programech.

Plochy péstovani tfes$ni naristaji diky vysoké
ziskovosti v celosvétovém méftitku. V Evropé
jsou velkymi producenty tfesni Italie a Spanélsko.
V Ceské republice bylo vroce 2017 vintenzivnich
sadech registrovaino 889 hektari tfe$ni. Za
poslednich 5 let zlstala plocha tuzemskych
produkénich sadt priblizné konstantni, ale
vynosy maji ve finan¢nim vyjadreni vzrastajici
tendenci (Buchtova 2017). Pozdné dozravajici
tre$né (od zacatku 4. tfesnového tydne) maji na
trhu vét$i komerc¢ni vyznam nez rané odrtdy.

vvvvvv

odridy jsou vétSinou cizosprasné. Jedna se
o systém gametofytické inkompatibility. Systém
je zaloZen na expresi genti S-RNazy a F-box
SFB. Jednotlivé alely S-RNdazy brani ristu
pylové lacky pii opyleni, kterd neni schopna
prortist do semeniku opylované odrtudy a tim
brani samospraseni (Schuster 2012). Proto
navzdjem inkompatibilni odridy nejsou
schopné oplozeni. Vybér vhodnych opylovaca
pro jednotlivé odridy je predevsim duleZity
v komer¢nich vysadbach s omezenym poctem
odrid. Vhodny opylova¢ se svym kvetenim
musi ¢asové prekryvat s opylovanou odridou
a mél by mit rovnéz pravidelnou vysokou nasadu
kvétd. Inkompatibilita je z pohledu genetiky
determinovana jednim nebo vice lokusy,
oznacovanymi symbolem S.

V feSeném projektu byla pomoci molekularnich
markert hodnocena variabilita  S-lokusu
v kolekci genetickych zdroji za tcelem
zmapovani inkompatibility jednotlivych odrad
tfesni.

MATERIAL A METODY

V ramci fedeni projektu byla na 60 vzorcich
DNA pozdné zrajicich odrud tfesni z genofondu
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VSUO Holovousy s.r.o. provedena identifikace
S-lokust. DNA byla izoloviana SDS metodou
podle Goulio et al. (2001), doplnénd precisténim
pres ChargeSwitch® gDNA Plant Kit (Invitrogen,
ThermoFisher Scientific, Waltham, MA, USA).
Pro PCR identifikaci S-lokust byly pouzity
univerzalni primerové kombinace pro Intron 1
a 2, a specifické alelické kombinace pro S2, S3, $4,
S§7, 89, S10, S12, S13, S14 a S16 alely (Sonneveld
et al. 2003, Iezzoni et al. 2008, Sharma et al.,
2014). K amplifikaci bylo pouzito standardniho
protokolu, profilu a chemikalii PCR reakce.
Vzorky byly nejprve denaturovany 3 minutovou
inkubaci pfi 94 °C. Polymerazova retézova
reakce méla nasledujici ¢asovy a teplotni profil:
35 cyklt - denaturace 30 s pti 94 °C, ,,annealing®
primertt 60 s pfi 54 °C a elongace 90 s pri
72 °C. Reakce pak byla ukoncena zavére¢nou
10 minutovou elongaci pfi 72 °C a zchlazenim
na 4 °C. Separace PCR produktd S-lokust
byla provadéna na 1 - 2% agardzovém gelu
a produkty byly vizualizovany ethidium
bromidem podle Patzaka (2001). Molekularni
velikosti jednotlivyjch PCR  produktt jsou
odecteny pomoci molekuldrnich standarda
pGEM DNA markeru a 100 bp ladderu
(Promega, Madison, WI, USA). Vyhodnoceni
S-lokust1 a skupin autoinkompatibility probéhlo
podle Schustera (2012).

VYSLEDKY A DISKUSE

V ramci analyzy 60 pozdné zrajicich odrad
tte$ni jsme detekovali 10 rtznych S-alel.
Nejfrekventovanéj$imi S-alelami byly S3, S1
a S4 (Tabulka 1). V soucasnosti je popsiano
celkem 18 S-alel (S1 az S7, S9, S10, S12, S13,
S14, S16, S17, S19, S21, S22, S24), které popsal
Schuster (2012) u 734 odrud tfe$ni. Na zakladé
kombinaci jednotlivych S-lokust byly vytvoreny
skupiny  inkompatibility,  které  sdruzuji
jednotlivé odridy, u nichz je vzajemné opyleni
geneticky vylouceno. Tyto vzdjemné kombinace
S-lokusu tvori celkem 47 skupin inkompatibility
a skupinu ,0“ s unikdtnimi kombinacemi
(Schuster 2012). U pozdné zrajicich odrtid tfesni
bylo zjisténo 18 kombinaci S-lokusu a patfily
do 17 skupin inkompatibility, jak je uvedeno v
tabulce 1. Nejvice odrud tfe$ni pattilo do skupiny
inkompatibility IIT (S3S4) a II (S1S3). U 40
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odrtd jsme potvrdili jiz dfive zndmé kombinace
S-lokusti, u 5 odrud ('Bing’, ‘Droganova zlutd’,
‘Hedelfingenska’, "Vanda’, "Viola”) byly
nalezeny odlisné kombinace a u 15 odrtd byly
kombinace S-lokusti nové detekované.

ZAVER

vybéru vhodnych rodi¢ovskych pard, s cilem
zefektivnéni $lechtitelskych programi. Bez
vyzkumu genomu tfesné pomoci molekularnich
metod by doslo v nejbliz§i dobé ke ztraté
dominantni pozice Ceské republiky v oblasti
Slechténi této ekonomicky vysoce vyznamné
plodiny. Znalost opylovacich pomérii je u tfesni

i klicova i pro dosazeni dostate¢nych vynost.
Geneticka charakterizace odrud tfesné usnadni

a zjednodusi rozhodovani $lechtitelt pri
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TABULKY

Tabulka 1. Detekované S-lokusy a skupiny inkompatibility u pozdnich odrid tresni

Table 1. Detected S-locus and incompatibility groups in late cherry varieties

Skupina

autoinkompatibility”

Alely?

Odridy”

I S182 Starking Hardy Giant, Summit
Bing, Durone Nero 1, Hedelfingenskd, Hildesheim,
II S1S3 Holovouska chrupka, Ladeho pozdni, Nero 1, Oktavia, Pivka,
Regina, Troprichterova, Van, Windsor
Amid, Biittners spate Knorpelkirsche, Emperor Francis,
111 S354 Kristin, Lambert, Lapins, Napoleonova, Nero 2, Sandra,
Staccato, Star, Stella, Sunburst, Sweet Heart, Ulster
v 5283 Sue, Vogue,
v 54585 Carmen
VI S3S6 Donissenova zluté4, Kordia, Téchlovan
IX S154 Halka, Hudson, Rainier
XIIT S254 Sam, Vosenka
X1V S1S5 Basler Adlerkirche, Mramorovana chrupka, Svestickova
XVII $4S6 Debora, Irena
XVIII S1S89 Tamara
XX S1S6 Fabiola, Horka, Sylvana, Vanda, Velka ¢ernd chrupka
XXII S3S12 | Germersdorfer, Schneiderova, Thurn Taxis (Pumra)
XXV 5256 Vilma
XXVII S4S12 | Viola
XLIV S3S7 Pivovka
S4 Téchlovicka
0 S19 Droganova zluta

1) Group of self-incompatibility, 2) Alelles, 3) Varieties
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