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Streszczenie

Fasola zwyczajna zajmuje wsrdd roslin straczkowych uprawianych na nasiona trzecie
miejsce na $wiecie, a stan zgromadzonych zasobdw genetycznych rodzaju Phaseolus oceniany
jest na 261 963 obiekty. W Polsce w kolekcji fasoli znajduja sie unikatowe populacje miejscowe
zebrane podczas wypraw badawczych, jak réwniez odmiany hodowlane. Ocena zréznicowania
genetycznego zgromadzonych zasobdéw genowych pozwoli na zwiekszenie stopnia ich
wykorzystania.

Materiat badawczy stanowity wybrane 74 odmiany i 212 populacji miejscowych fasoli
zwyczajnej oraz 3 odmiany fasoli wielokwiatowej. Obiekty te zostaty zgromadzone podczas
ekspedycji terenowych w 18 makroregionach Polski. Analize DNA przeprowadzono metodg
AFLP.

Analiza struktury genetycznej badanych materiatéw wykonana zaréwno metodg
UPGMA, PCoA, jak i statystykg baysianowska pokazata, ze tworzg one dwie gtéwne grupy
reprezentowane zaréwno przez odmiany i populacje miejscowe. Dwie pule genowe mogg
odzwierciedla¢ centra pochodzenia. Analiza struktury danych sugeruje, ze prawdopodobny
udziat w strukturze populacji réznych pul genowych fasoli zwyczajnej jest powigzany
z regionem wystepowania. Sposdb grupowania populacji miejscowych moze by¢ zalezny od
regiondow geograficznych, co jest pochodng wyksztatcenia sie (selekcji) okreslonych
genotypoéw lepiej przystosowanych do panujacych warunkdéw klimatyczno-srodowiskowych.
A takze, moze by¢ zwigzany z pierwotnym pochodzeniem z odmiennych centréw réznicowania
sie tego gatunku, lub wynika¢ z tego, ze Europa, a tym samym i Polska, stanowi wtérne
centrum rdéznicowania sie fasoli zwyczajne;.

Bardziej szczegdtowa analiza wynikow sugeruje, ze odmiany mogg stanowi¢ odrebng
podgrupe, co pokazaty zaréwno analiza PCoA, jak i analizy struktur drugorzedowych. Pula
genetyczna populacji miejscowych fasoli jest szersza niz badanych odmian hodowlanych.
Populacje miejscowe stanowig odrebng pule genowg w stosunku do odmian hodowlanych.
Analiza badanych populacji miejscowych programem PowerCore oparta na bazie markeréw
AFLP pozwolita na wybranie 61 obiektébw obejmujgcych w najwiekszym stopniu
reprezentowang zmienno$¢ w badanej kolekcji. W wiekszosci stanowity je populacje
pochodzgace ze wschodniej i potudniowo wschodniej Polski. Mozna oczekiwac, ze populacje te
wykazujgc duzg réznorodnosc genetyczng, stanowig potencjat do tworzenia nowych odmian
o zréznicowanych cechach, zaleznych miedzy innymi od czynnikéw srodowiskowych.

1. Wprowadzenie

Fasola zwyczajna (Phaseolus vulgaris L.) stanowi bogate zrédio biatka, witamin
i substancji mineralnych, zwtaszcza dla biedniejszych spofeczenstw Afryki i Ameryki
Potudniowej (Broughton i in., 2003).

W 2017 r. roczna Swiatowa produkcja fasoli na suche nasiona wyniosta 31,4 min ton,
a fasoli szparagowej 24 min ton (FAOSTAT, 2019). W Europie fasole na suche nasiona
uprawiano na 434 tys. ha z roczng produkcjg 1,1 min ton, a fasole szparagowg na 1,1 min ha
zroczng produkcjg 8,4 min ton. W Polsce w 2019 r. catkowita produkcja fasoli wyniosta
49,9 tys. ton i stanowita 28,8% ogodlnej produkcji straczkowych jadalnych. Ze wzgledu na duza
popularnos¢ uprawy szczegdlnie przez dziatkowcéw, oraz w przydomowych ogrodach
warzywnych pula genowa rodzaju Phaseolus jest licznie reprezentowana przez obiekty
przechowywane ex situ w bankach gendw.



Kolekcja fasoli (Phaseolus spp.) przechowywana w Krajowym Centrum Roslinnych
Zasobdéw Genowych liczy ponad 3 000 obiektéw. Sg to odmiany uprawiane w Polsce jak
i materiaty hodowlane. W kolekcji znajdujg sie unikatowe populacje miejscowe zebrane
podczas wypraw badawczych prowadzonych na terenie Polski, a takze krajach osciennych.
Konieczna jest ich inwentaryzacja celem zidentyfikowania obiektéw identycznych, opisania
pod wzgledem pozgdanych cech uzytkowych, oceny zrdznicowania genetycznego
i ewentualnego powigzania markeréw DNA z poszczegdlnymi cechami.

2.Hipoteza badawcza i cel badan

Hipoteza badawcza

Zasoby genowe fasoli zwyczajnej zgromadzone w Krajowym Centrum Roslinnych
Zasobow Genowych (KCRZG) w Radzikowie wykazujg duze zréznicowanie genetyczne.

Fasola zwyczajna wystepujaca na terytorium Polski podlega selekcji w zaleznosci od
warunkéw srodowiskowo-klimatycznych wystepujgcych na danym terenie.

Fasola zwyczajna wystepujgca na terytorium Polski odzwierciedla jej zréznicowanie na
Swiecie.

Populacje miejscowe nie stanowig odrebnej puli genetycznej w stosunku do odmian
hodowlanych.

Cel badan

Zgromadzone w banku gendw zasoby fasoli zwyczajnej stanowig okoto 3 000 obiektow,
jednak praktycznie nieznana jest ich struktura oraz zréznicowanie genetyczne. Brak jest
rowniez danych dotyczacych zmiennosci genetycznej w zaleznosci od miejsca pochodzenia.
Problemem moze réwniez by¢é wystepowanie obiektdw o rdznych nazwach, a identycznej
tozsamosci, badz obiektéw wystepujacych pod tg sama nazwg, a bedacych innymi
genotypami. Celem przeprowadzonych badan byta:
- ocena zmiennosci wybranych odmian i populacji miejscowych fasoli zwyczajnej uprawianych
w Polsce i zgromadzonych w banku gendéw oraz okreslenie ich struktury genetycznej;
- wykazanie genetycznej odrebnosci i regionalizacji populacji miejscowych w oparciu
o markery molekularne;
- proba okreslenia pochodzenia fasoli zwyczajnej w Polsce;
- wybdr obiektdow do utworzenia kolekcji podstawowej, reprezentujgcej zmiennosc
przechowywanych odmian hodowlanych i populacji miejscowych fasoli zwyczajne;j.

3. Materiaty i metody

Materiat badawczy stanowity 74 odmiany i 212 populacji miejscowych fasoli
zwyczajnej, oraz 3 odmiany fasoli wielokwiatowe;j.

Cechy morfologiczne nasion i roslin zostaty przypisane odmianom fasoli zwyczajnej wg
charakterystyki COBORU zgodnie z bazg danych charakterystyki i oceny obiektow.

Analiza cech morfologicznych fasoli zostata wykonana metoda Sredniej odlegtosci
pomiedzy skupieniami (UPGMA) (Sokal i Michener, 1958; Peter i in., 1973) z wykorzystaniem
wspodtczynnika dystansu Jaccarda (Jaccard, 1908). Istotno$¢ grupowania oceniono na
podstawie wspdtczynnika prawdopodobieristwa.

Analizy DNA przeprowadzono metodg AFLP (Vos iin., 1995), zgodnie ze standardowym
protokotem (Protocol, 1997) firmy Applied Biosystem na aparacie ABI PRISM 377XL. Analize
skupien wykonano metodg UPGMA. Do obliczenia wartosci podobienstwa genetycznego
wykorzystano wspotczynnik Jaccarda. Wariancje molekularng (AMOVA) i analize gtéwnych
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wspotrzednych (PCoA) wykonano w programie GenAlEx 6.502 (Peakall i Smouse, 2012).
Strukture genetyczng analizowanych odmian i populacji miejscowych fasoli zwyczajnej oparta
na estymacji bayesowskiej (Woodworth, 2004) badano w programie Structure 2.3.4 (Pritchard
i in., 2010). Do obliczern wykorzystano model uwzgledniajacy zjawisko admiksji. Kolekcje
podstawowq fasoli zwyczajnej wytypowano za pomocg programu PowerCore 1.0 (Kim i in.,
2007), dziatajgcego w oparciu o strategie M - maksymalizacji (Schoen i Brown; 1993, Bataillon
i David, 1996). Badanie przeprowadzono z wykorzystaniem heurystycznego modelu
wyszukiwania opartego o algorytm Karg i Tompsona (Karg i Thompson, 1964). Zostaty
wybrane obiekty o najwiekszej réznorodnosci reprezentujgce najwieksze pokrycie cech
i markeréw obecnych w badanej kolekgji.

4. Wyniki

Analiza profili AFLP wykazata, ze pojedyncze ukfady selektywnych par starteréw
powielaty od 3 do 275 fragmentéw AFLP o dtugosci od 50 do 500 par zasad, z ktérych
wytypowano 7 kombinacji powielajgcych najwiekszg liczbe polimorficznych fragmentow
o wartosciach P% w przedziale 70-76%.

Analiza podobienstwa genetycznego gatunkéw fasoli, odmian i populacji miejscowych
fasoli zwyczajnej badanego materiatu umozliwita wyodrebnienie skupienia sktadajgcego sie
z 3 odmian hodowlanych fasoli wielokwiatowej i z 8 populacji miejscowych. Odmiany fasoli
wielokwiatowej i populacje miejscowe fasoli, ktére tworzyty z nimi wspdlne skupienie zostaty
wykluczone z dalszych analiz.

Pozostate proby gromadzity sie w dwdch najwiekszych skupieniach. Najbardziej liczne
skupienie, tworzyty wszystkie 74 odmiany fasoli zwyczajnej wziete do badan, niezaleznie od
rodzaju uprawy, przeznaczenia czy tez morfologii ich nasion oraz 137 populacji tego gatunku,
zebranych na terenie wszystkich wyszczegdlnionych makroregionéw geograficznych Polski.

Drugie co do wielkosSci skupienie gromadzito pozostate 62 populacje pochodzgce
z Niziny Pétnocnopodlaskiej, Niziny Potudniowopodlaskiej, Polesia Zachodniego oraz po jednej
populacji zebranej na terenie Wyzyny Lubelskiej i Polesia Wotyniskiego.

Podobny wynik pokazata analiza gtéwnych wspétrzednych (PCoA) wykonana dla
odmian i populacji fasoli zwyczajnej. Ujawnita ona grupowanie sie materiatéw w dwdch
gtéwnych skupieniach (a Cronbacha -wskaznik rzetelnosci skali wyliczony w programie XLSTAT
wynosit 0,995).

Badanie struktury odmian i populacji fasoli zwyczajnej wykazato, ze badane materiaty
tworzyty dwie grupy (wartos$é wspotczynnika AK byta najwyzsza dla K=2).

Analiza skupied wykonana na podstawie wybranych cech morfologicznych nasion
odmian fasoli zwyczajnej (ksztatt nasion, barwa i wzér okrywy nasiennej, masa tysigca nasion
oraz cech roslin: pokrdj, typ uzytkowy i dojrzewanie), ujawnita podziat badanych odmian na
pie¢ grup. Badanie gtéwnych wspétrzednych (PCoA), pozwolito zas wyrdznié tylko 3 grupy
odmian. Uzyskane podziaty nie wykazywaty zaleznosci od powyzszych cech.

Analiza skupienn (UPGMA/Jaccard) wykonana na bazie markeréw AFLP wykazata, ze nie
wszystkie préby o tej samej nazwie odmianowej agregujg ze sobg w tych samych skupieniach.

W analizie heurystycznej wykonanej z wykorzystaniem markerédw AFLP dla 74 odmian
wytypowano 52, ktére najdoktadniej odzwierciedlaty zmienno$é genetyczng badanych
materiatdw. Obliczony wspdtczynnik efektywnosci analizy wynidst 93%. W takiej samej
analizie wykonanej dla cech morfologicznych i uzytkowych wytypowano 12 odmian, a
wspotczynnik efektywnosci analizy wynidst 63%.

Analizag heurystyczng wykonang z wykorzystaniem markeréw AFLP dla populacji
miejscowych fasoli zwyczajnej wytypowano 61 populacji, ktére w najbardziej petny sposdb
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obrazowaty zmiennos$¢ genetyczng catosci badanych populacji. Wspoétczynnik efektywnosci
analizy w tym przypadku wyniost 90%.

5. Dyskusja

Zastosowany system markerowy - AFLP (Papa i Gepts, 2003), w porédwnaniu z innymi
systemami markerowymi, takimi jak np. RAPD, semi-random, ISSR, SSR (Marotti i in., 2007,
Zhang i in., 2008; Ceylan i in., 2014), okazat sie bardzo efektywny, za pomoca siedmiu par
selektywnych starteréw zostato powielonych 1771 fragmentow DNA, z ktorych 1292 byty
polimorficzne.

Analiza AFLP wykazata, ze w zdecydowanej wiekszosci btgd eksperymentalny okreslony
na bazie powtdrzen tych samych préob nie przekraczat 1%. Informatywnos$é systemu
markerowego oceniona na podstawie indeksu | znajdowata sie na srednim poziomie i zalezata
od zastosowanego podziatu materiatéw roslinnych.

Obszar Polski jest podzielony pod wzgledem fizycznogeograficznym na szereg
makroregionéw (Kondracki, 2002), ktdére rdznig sie miedzy sobg uksztattowaniem terenu,
warunkami glebowymi i klimatycznymi. Zatem mozna przypuszczaé, ze przeptyw materiatow
pomiedzy poszczegdlnymi makroregionami médgt by¢ ograniczony i na poszczegdlnych
obszarach mogty by¢ uprawiane formy pochodzace np. z odmiennych centréw réznicowania
sie gatunku. Analiza wartosci oczekiwanej heterozygotycznosci (uHe) dla populacji
reprezentujacych podziat fizycznogeograficzny (makroregiony) wykazata niewysoki poziom
heterozygotycznosci w badanych materiatach (Nei, 1987; Qi-Lun i in., 2008).

W analizie molekularnej wariancji kazdy z makroregiondw zostat potraktowany jako
oddzielna populacja, a zebrane w nich préby populacji miejscowych jako osobniki wchodzace
w skfad tej populacji. Analiza ta wykazata znaczne réznice miedzy tymi obszarami i wyzszy
procent wyttumaczonej wariancji niz pomiedzy nimi (jest to zgodne z wartoscig | oraz uHe).
Mniejsze zréznicowanie pomiedzy regionami niz w ich obrebie sugeruje, ze populacje s3
podobne genetycznie i mozemy miec¢ do czynienia z ograniczong pulg genéw lub brakiem
barier utrudniajgcych wymiane gendw. Poparciem ostatniej tezy moze byc fakt, ze umowne
okreslenie granicy jednostki fizycznogeograficznej nie jest tozsame z barierg przeptywu genow
i nie ogranicza mieszania sie populacji. Wydaje sie wiec, ze podziat badanych materiatéw na
podstawie makroregiondw ma charakter wyfacznie ilustracyjny. Wieksze zrdéznicowanie
populacji wewnatrz makroregiondw niz pomiedzy nimi wynika zapewne z faktu, ze
rozpatrywano wszystkie zebrane préby populacji w danym makroregionie, bez uwzglednienia
réznic w fenotypie nasion, roslin czy formie uzytkowej.

Analiza AFLP odmian i populacji fasoli zwyczajnej wykonana metodg UPGMA/Jaccard
pokazata ze odmiany fasoli zwyczajnej grupuja sie oddzielnie. Analiza PCoA wyodrebnita 2
(ewentualnie 3 w zaleznosci od interpretacji) skupienia, przy czym odmiany hodowlane
zgromadzone zostaty w grupie oddzielonej od populacji miejscowych. Zblizone grupowania
data rowniez analiza baysianowska. Wyodrebniane zostaty réwniez dwie grupy danych
wykazujgce podobny rozktad badanych populacji fasoli zwyczajnej jak w przypadku UPGMA
i PCoA.

Uwzgledniony w analizie materiat badawczy obejmowat obszerng kolekcje odmian
o réznym przeznaczeniu, formie uprawy i wiasnosciach uzytkowych. Szerokie spektrum
odmian uwzglednionych w analizach, reprezentujgcych rdéine cechy hodowlane,
a wprowadzone do uprawy na terenie Polski przez ostatnie 50 lat ubiegtego wieku, miato by¢
punktem odniesienia w stosunku do miejscowych populacji i zwiekszy¢ prawdopodobieristwo
znalezienia ich genetycznych odpowiednikéw wsrdd badanych populacji miejscowych
zebranych na terenie Polski. Otrzymane wyniki nie pozwalajg na takie pordwnania, gdyz
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wszystkie odmiany hodowlane, ktére zostaty wykorzystane w badaniach, tworzyty albo jedno
skupienie, jak w analizie PCoA albo wspdlne agregowaty na jednej z gatezi dendrogramu
w analizie aglomeracyjnej, a w analizie struktury tworzyty samodzielne podstruktury drugiego
rzedu.

Przyczyn takiego stanu rzeczy mozna doszukiwac sie w tym, ze populacje miejscowe
warunkowane biologig rozmnazania sie tego gatunku przekrzyzowujg sie w innym spektrum
dostepnej zmiennosci, ksztattowanym warunkami klimatyczno-srodowiskowymi. Wynikiem
takiego rozdziatu moze by¢ réwniez to, iz hodowcy chetniej wykorzystujg do krzyzowan
materiat bedgcy w ich posiadaniu, tym samym utrwalajgc réznice pomiedzy odmianami
i populacjami miejscowymi (Géral i in., 2010).

Wyniki grupowania odmian fasoli zwyczajnej wykonane na podstawie szeregu cech
morfologicznych i uzytkowych nasion w oparciu o analize skupien i analize PCoA daty nieco
odmienne rezultaty niz analiza skupien dla danych AFLP tych materiatéw. Wprawdzie obie
analizy wykazywaty identyczng liczbe grup, jednak ich liczebnos$¢ oraz sktad byt w duzej mierze
odmienny. Na to, ze cechy morfologiczne czy uzytkowe roslin nie powinny by¢ podstawa
w ocenie zréznicowania odmian lub populacji wskazuje szereg badaczy (Tar’an i in., 2005;
Duminil i Di Michele, 2009) sugerujac, ze badania zréznicowania oparte o metody molekularne
i cechy morfologiczne oraz uzytkowe powinny sie wzajemnie uzupetnia¢. Dowodzi tego tez
analiza skupien (UPGMA/Jaccard), wykonana na bazie markeréw AFLP. Pokazata ona, ze nie
wszystkie odmiany o tej samej nazwie agregujg ze sobg we wspdlnych skupieniach, cho¢ na
bazie danych morfologicznych i cech uzytkowych wystepujg w obrebie tej samej grupy.

Analiza struktury genetycznej wykonana zaréwno UPGMA, PCoA jak i statystyka
baysianowska pokazata, ze badane materiaty tworzyty dwie gtéwne grupy reprezentowane
zaréwno przez odmiany i populacje miejscowe. Bardziej szczegétowa analiza wynikéw
sugeruje, ze odmiany mogg stanowi¢ odrebng podgrupe, co pokazata zaréwno analiza PCoA,
jak i analizy struktur drugorzedowych.

Nalezy zwrécié uwage, ze powstate skupienia dla wszystkich wykorzystanych metod
pod wzgledem genetycznym grupujg razem populacje miejscowe pochodzgce z potudniowej,
centralnej i potnocnej Polski, oraz z regionéw poétnocno i potudniowowschodnich (Nizina
Pétnocnopodlaska, Nizina Potudniowopodlaska, Polesie Zachodnie i Polesie Wotynskie).

Otwartg kwestig pozostaje hipoteza sugerujgca, ze identyfikowane metodami
molekularnymi oraz analizami statystycznymi podziaty pomiedzy badanymi prébami fasoli
zwyczajnej sg wynikiem pierwotnego pochodzenia z odmiennych centréw réznicowania sie
gatunku. Na korzys¢ stwierdzenia o wystepowaniu w Europie, a wiec i w Polsce, materiatow
pochodzacych z dwdch centréw przemawiajg prace wielu naukowcéw opierajace sie na
badaniach morfologicznych, fitopatologicznych, biochemicznych czy tez genetycznych (Gepts
i Bliss, 1985; Gepts i in., 1986; Haley i in., 1994; Beebe i in., 2000, 2001; Kwak i Gepts, 2009).
Zaktadajgc jednak, ze taki podziat byt wynikiem zmiennosci materiatow ze wzgledu na
pierwotne centra réznicowania sie fasoli, roztozenie geograficzne préb powinno wskazywag,
ze fasole pochodzgce z andyjskiego centrum rdznicowania sie tego gatunku wystepujg
w pétnocnych i potudniowych regionach Polski i sg czesciej spotykane. Wynika to
z nieréwnocennej frekwencji genotypow reprezentatywnych dla wyodrebnionych pdl
genowych oraz z faktu, ze z Ameryki Potudniowej i Ameryki Srodkowej zostata sprowadzona
do Europy ograniczona liczba nasion fasoli (Escribano i in., 1998). W Europie andyjski typ
dominuje na potwyspie lberyjskim, we Wtoszech oraz Centralnej i Pétnocnej Europie (Sicard i
in., 2005). W Europie Wschodnie] czesciej sg spotykane fasole typu mezoamerykanskiego
(Papa iin., 2006). Dokfadnie zjawisko to opisata Angioi, ktéra badata rozprzestrzenianie sie
fasoli w Europie (Angioiiin., 2010). Stwierdzita ona, ze 67% europejskich odmian miejscowych
ma pochodzenie andyjskie. Zaobserwowata réwniez duzy udziat genotypdéw bedacych

6



mieszancami miedzy andyjskg a mezoamerykanska pulg genowg, przy czym ich rozkfad
geograficzny nie byt rwnomierny i charakteryzowat sie wysokg frekwencja tych mieszancow
w Europie Centralnej. Biorgc pod uwage uzyskane wyniki struktury genetycznej populacji
miejscowych wystepujgcych w Polsce oraz dane literaturowe dotyczace na jakich obszarach
Europy moga wystepowaé genotypy z poszczegdlnych centrow, hipoteza o wystepowaniu na
terytorium Polski fasoli zwyczajnej pochodzacej z réznych centréw réznicowania sie gatunku
wydaje sie prawdopodobna.

Europa, a tym samym i Polska, moze byé miejscem wtdrnego réznicowania sie tego
gatunku. Zostato to zasugerowane na podstawie analiz cech morfologicznych biochemicznych
i genetycznych przez szereg badaczy (Rodifio i in., 2003; Santalla i in., 2002; Angioi i in., 2010;
Lioi i Piergiovanni, 2013). Uzyskane wyniki z kazdej zastosowanej metody analizy danych
wydaja sie potwierdzaé takg mozliwosé, poniewaz populacje miejscowe fasoli zwyczajnej
pochodzace z makroregiondw wschodniej Polski na tyle réznia sie od pozostatych badanych
préb tego gatunku, ze mozna uznaé, iz tworzg one oddzielng grupe. Tereny te potencjalnie
mozna tez traktowad jako wtdrne centrum réznicowania sie tego gatunku w Polsce, zwtaszcza
ze pula genetyczna populacji miejscowych wydaje sie by¢ inna niz badanych odmian
hodowlanych. Nie mozna jednak wykluczy¢, ze obserwowany podziat badanych populacji
miejscowych na dwie grupy moze by¢ wynikiem selekcyjnej presji srodowiska, sposobu
uprawy lub np. preferencji konsumentéw zamieszkujgcych dane regiony.

O wptywach presji Srodowiska czy tez sposobu uprawy mozna domniemywac
na podstawie analizy rozmieszczenia geograficznego badanych populacji, gdyz fasola, jako
ro$lina warzywna, uprawiana jest w przydomowych ogrodach, na dziatkach lub poletkach
w stosunkowo matych ilosciach i gtéwnie na wifasne potrzeby gospodarstw domowych.
Wynikiem takiego sposobu uprawy moze by¢ obserwowane wysokie zréznicowanie pomiedzy
poszczegbdlnymi populacjami miejscowymi pokazane przez analizy AMOVA i stabsze
powigzania z odmianami hodowlanymi.

Jednym z zadan bankdw gendw jest petne zachowanie zmiennosci genetycznej roslin.
Jedno z podejs¢ polega na tworzeniu kolekcji podstawowych odzwierciedlajgcych strukture
genetyczng populacji (Kim i in.,, 2007). Wytypowane kolekcje na podstawie analizy
molekularnej charakteryzowaty sie niskg wartoscig wspétczynnika réznicy srednich (MD%) dla
odmian i nieco wyzszg wartoscig dla populacji miejscowych. Wartos$é tego wspdtczynnika
wskazata, ze S$rednia warto$s¢ cech w wytypowanych kolekcjach podstawowych na bazie
analizy genetycznej jest zblizona do sredniej catej kolekcji badanych odmian i populacji
miejscowych fasoli zwyczajnej. Niska warto$¢ réznicy wariancji - VD% (15,74%) wskazuje,
ze wariancja kolekcji podstawowej odmian utworzonej na podstawie markeréw AFLP, rozni
sie nieznacznie od wariancji dla catej kolekcji.

Niskie MD% i VD% oraz wysokie VR% i sugerujg, ze podzbiér kolekcji podstawowej
zapewnia wtasciwg reprezentacje genetycznej réznorodnosci wyjsciowej kolekcji odmian
i populacji fasoli. Wsréd populacji miejscowych wybranych przez program PowerCore jako te,
ktdre pokrywajg sobg najwieksze obserwowane spektrum zmiennosci wiekszos¢ stanowity
populacje ze wschodnie]j i potudniowo wschodniej Polski (Nizina Potnocnopodlaska, Nizina
Potudniowopodlaska, Polesie Zachodnie) oraz zebrane w makroregionie Wazniesienia
Potudniowomazowieckie. To szerokie spektrum zmiennosci obserwowane dla tych populacji
miejscowych wynika z nadal zachowanego tradycyjnego modelu uprawy fasoli na tamtych
terenach, gdzie brak systematycznej wymiany nasion na nowe odmiany i wysiewanie ich
zrodlin uprawianych w latach ubiegtych, skutkuje utrwaleniem cech i obserwowang
réznorodnoscig populacji miejscowych pochodzacych z tych regionéw. Uzyskane wyniki
sugerujg wiec, ze badane populacje miejscowe fasoli wykazujg duzg réznorodnosé genetyczng,
stanowigcy potencjat do tworzenia nowych odmian o zréznicowanych cechach, zaleznych
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miedzy innymi od czynnikdw Srodowiskowych. Mozna oczekiwaé, ze miejscowe populacje
fasoli zwyczajnej mogg dysponowaé zmiennoscig genetyczng determinujgcg odpornosc
na patogeny i niekorzystne warunki klimatyczne.

6. Whnioski

1. Uzyteczno$¢ wybranej metody doboru markeréw do przeprowadzonych analiz
molekularnych zostata potwierdzona. Btgd eksperymentalny nie przekraczat 1%.

2. Wykorzystany w niniejszej pracy system markerowy jest wtasciwym, powtarzalnym
narzedziem analitycznym, pozwalajgcym na opis kolekcji i ocene zréznicowania genetycznego.

3. Wykorzystanie markeréw uzyskanych metoda AFLP pozwala na odréznienie gatunku
Phaseolus coccineus od Phaseolus vulgaris.

4. Analiza struktury danych sugeruje wystepowanie co najmniej dwdch pul genowych
fasoli zwyczajnej uprawianej w Polsce, ktére sg powigzane z regionem wystepowania.

5. Dwie pule genowe mogg odzwierciedla¢ centra pochodzenia i/lub wtdérne centrum
réznicowania fasoli zwyczajne;.

6. Pula genetyczna populacji miejscowych fasoli jest szersza niz badanych odmian
hodowlanych.

7. Badane populacje miejscowe stanowig odrebng pule genowg, ktéra potencjalnie moze
by¢ wykorzystana w pracach hodowlanych.

8. Badane odmiany i populacje miejscowe fasoli zwyczajnej uprawiane w Polsce rdznig
sie miedzy sobg, ale nie wykazuja silnego ustrukturyzowania sugerujgcego istotng odrebnosé
tych materiatow.

9. Kolekcje podstawowg fasoli zwyczajnej zgromadzonej w KCRZG tworzy 40,6% odmian
i populacji wykorzystanych w analizach, o réznym pochodzeniu, ktére dobrze reprezentujg
zmiennosc¢ genetyczng catej kolekcji.
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