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1.  
 

Prunus avium L.) mezi  ovocn  plodiny  
ho  se  roce 2000 

s  2,77  tun v roce 2021, www.fao.org/faostat/en/#data/QCL). N
 z 

V  letech 2015-202
,2 tis. tun tohoto ovoce za rok (Ovoce_2022_web.pdf (eagri.cz). 

,  a ve 
. 

ars-grin.gov
 

astnosti je 
 

 
 , aby se  jejich dostupnost  roku. 

 
Z v 

 obvykle 
  

Burlat  (tj. v ( Malchev, 
, 2019).  

 z jednoho stromu je  
faktorem pro jeho prosperitu za 
kilogram  ( , 2019). 

  
plodu.  hmotnost plodu byla  5 g (tj. 
20  se 
Summit ) (Sarisu, 2019). 

 zpracovatele 

   plody (Bujdoso, 2017). 
 

 
(Antognoni, 2020).  

 (  nebo 
chromametrem ( Antognoni, 2020). 



 

5 
 

velice 
skladovatelnost . Plody s 

 , 2019

penetrometru ( . 

je  
ice    

u. Problematick   
 (2019)  

11    
(4,1  pouze 2625 hybridn
0,99 %.  

 
 

, m technik in vitro (tzv. embryo rescue  
u ) (Asanica, 2016). Po 
(obvykle 5-

i  
fenotypov  registraci coby nov

.  

by 

s  ov  
Marker-Assisted Selction, MAS). 

trategie 
marker tradi  map  kvantitativ
(QuantitativeTrait Loci, QTL), kdy byly pr equence 
Repeats) markery nebo tzv. CAPS (Cleaved Amplified Polymorphic Sequences) markery (viz 

. V 
(Single Nucleotide Polymorphisms, SNP)  (Peace, 
2012; Vanderzande, 2020). I   K SNP array 

 
hustotu 1 SNP na 86  

tak  
 z Vanderzande, 2020)  je proto publikace 

 et al. (2023)
s 235  z 

 
Holovousy)
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 (Genome-Wide Association Study, 
GWAS) 
zralosti 

 
v  

MAS u  , a to pro znaky, 

  et al. (2022). 

chromozomu 4 (Dirlewanger, 2012; , 2014; Isuzugawa, 2019; Calle, 2020a) a jako 
 

QTL byly nalezeny na chromozomech 1, 2, 3 a 5. 
H

 chromozomu 4, chr4_16
V  - 

 NIP1 1. 

MAS u  

 
et  

PavCNR12, u  byly   varianty  oblasti 
 s    (De Franceschi, 2013). V 

s 
chr2_31850964), respektive chromozomu 1 (chr1_33914270). 

V je 
 

 PavMYB10,  
 QTL pak na chromozomech 6 a 8. QTL na chromozomu 3 byl potvrzen v Calle et 

al. (2021). Pro  barvy je ve  v USA  SSR marker Pav-Rf-SSR 
(

 v  toho byl objeven polymorfizmus v genu 
PavMYB10.1, kdy  
s  

   

alela s 
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 da
 

 , 2014; 

  drah 

v    
et al. (2023).  

nejsignifikantn
se  , 
spadaly . 
 

2.  

 

 hned 
  jsou doba  zralosti, respektive 

 
metodou tzv. Single Base Extension (SBE), kdy pro ni 

, 2023). 
 je v  

 I pro tyto markery je v 
 jejich detekce. V nepo

  
 

 

3.  

3.1  

V jsou  pro predikci 
zralosti, velikosti, barvy popisu jejich 

 . Uvedeny budou v 
 

V  jsou 
jejich detekce  . V 

 je 
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v  v publikaci 
Wang et al. (2020). 

 
3.1.1 zralosti 

3.1.1.1 SNP chr4_16353619 
Pro predikci doby 

chromozomu 4 v pozici 
16353619 /A SNP 
chr4_16353619  
v /  genotypem A/A byla 

 
 genofond   

chr4_16353619, tj. A/G, 
s genotypem G/  y 

Burlat , Rivan ,  pro genotyp A/ Jacinta , Kasandra  Aranka
Kordia , Felicita  a Tamara  pro genotyp G/G.  

 
3.1.2  

3.1.2.1 SSR marker CPSCT038 
 roce 2010 (

v V genomu  Tieton   oblasti 30,3 Mb na 
chromozomu 2 (r e v i GenBank: AY426223.1). S 

 ze . 
pro velikost plodu  

190 n t). Tuto alelu v 
 odnou, asociovanou s  
alela s  nt, kterou lze v homozyg

u .  kombinaci s alelou 190 nt 

alela 202 nt  Stark Gold 
Sweet Cherry  nt, kterou lze 
v Charger  

 
3.1.2.2 SSR marker BPPCT034 

BPPCT034  
markerem CPSCT038   et al. (2010) a Rosyara et al. 
(2013). V CPSCT038, v genomu Tietonu  je to oblast 

 33,3 Mb  v GenBank: AF374945.1). U tohoto markeru bylo 
rdidge,  

jednotli   nich. Ty jsou 
v asociovanou obvykle 
s o
alela s 237 nt, kterou nesou  alelou 255 nt y Aranka  . 
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y , zde v kombinaci s alelou 223 nt. velmi 
  alela 255 nt s 

sestavou   alely 235 nt a 225 nt 
 nt v kombinaci s alelou 255 nt se 

  alelu 
s 5 nt,   alelou 255 nt u 

  Stark Gold Sweet Cherry
s  

 nt  Windsor
Mona Cherry , kde se tato alela vyskytuje v kombinaci s alelou 255. 

 
3.1.2.3 Alely promotoru PavCNR12 

Gen PavCNR12 (Cell Number Regulator gene 
 v publikaci De Franceschi et al. (2013). Gen PavCNR12 se 

CPSCT038 a BPPCT034, ve verzi 2 genomu 
v oblasti 31,9 Mb.   

br  1) - PavCNR12-1 (  GenBank: KC139086), 
PavCNR12-2 (KC139087) a PavCNR12-3 (KC139088), kdy s 
alela PavCNR12-1    , naopak 
s  alela PavCNR12-3  
Seneca ). Alela PavCNR12-2 se vyskytuje v kombinaci s alelou PavCNR12-1  

  
 

 
 
Obr  1: CNR12 (De Franceschi, 2013). 
 
3.1.2.4 SSR marker G2SSR1566 

marker  souvislosti s  (De 
Franceschi, 2013) n PavCNR12 ( 31,9 Mb). 

  alelou promotoru PavCNR12-1 
PavCNR12-2 a  

s alelou PavCNR12-3. K
225 nt  nt pak 

25 nt). 228 nt lze 
 y  kombinaci s alelou 225 nt se pak 

vyskytuje u   Stark Gold Sweet Cherry  
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3.1.2.5 SNP chr2_29787028  
 SNP chr2_29787028  

  jako   
 souvislosti s   vysokou 

 u 
Felicita hmotnost 

Lambert Halka  
Feldes Fr he Schwarze  Reidler  . 

 
3.1.3  

3.1.3.1 Delece adeninu (A) v genu PavMYB10.1 
PavMYB10.1  

  
jednoho adeninu v pozici 23995550 (chromozom 3)  

 pestrou 
  

v 
a

 kombinaci s alelou s 
s   alele 
s 

s 
Kordia  

 Stark Gold 
Sweet Cherry Droganova  

 
3.1.3.2 Pav-Rf-SSR 

Pav-Rf-SSR 
(chr3_23875906 23876253 v ) 

) byly alely s  
s  
v  
alely s 

  
 
3.1.3.3 SNP chr3_23939472 

v pozici 23939472 Pav-Rf-SSR a delece A 
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v PavMYB10   pestrou barvou 
 

 o 

heterozygoty s  

 
3.1.3.4  

 
PavMYB10  
v  

MYB10

), v Evrop
s Stark Gold Sweet Cherry
Droganova  

 
3.1.4  

3.1.4.1 SNP chr4_16000421 

  plo
 SNP chr4_16000421. Genotypy s 

vysokou Felicita Vanda Naopak 
 T/T

Rivan  T 
Jacinta  

 

3.2  

 
 genu CNR12

 
z , lze s ragment o jeden nukleotid 

  , 
je   

 
3.2.1  

DNA  
-  

 o.  
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3.2.2   

 
-2020), kdy byly 

hodnoceny 2-   

 
 

3.2.2.1  
 letech, 

a proto  k  
   

  obvykle zraje 
0-2  (syn.  nebo 

). 
 

3.2.2.2  
  (o , 

 
 

 

 
:  

 
3.2.2.3  

Barvu   
3  tabulce 1 (

 , 2023). 
 

  
 

3:  
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Tabulka 1.  

 Popis 
1)  

a podle CPVO2) 

1  
Gold Sweet Cherry1) 2), 
Gelbe2) 

2  Vega2) 

3  Napoleonova1), Tardif de Vignola2) 

4  Krupnoplodnaya2) 

5  Montmorency1), Alex2), Sunburst2) 

6  Burlat2), Kordia2), Lapins2) 

7  ova1), Hedelfinger Riesenkirsche2), Stella2) 

8  Annabella2), Namosa2) 

9  Knauffs Schwarze1) 
1)  et al (1992); 2) UPOV (2006) 
 

 
3.2.2.4  

 
  

s   
 

 
Tabulka 2.  

Vlastnost  Popis 
 

deskriptoru1) a podle CPVO2) 

1   

3  Merpet 

5  Rivan, Merton Heart, Merton Glory 

7  Summit, Rainier, Sweetheart 

9  Bianca, Lambert, Giorgia, Droganova 

1  lovna Hortenzie1) 

3  Early Rivers1,2) 

5  Toprichterova1), Kordia2), Sunburst2) 

7  Bigarreau cherries1), Reverchon2), Van2) 

9  Moser1), Kavics2), Sumtare2) 
1)  et al (1992); 2) UPOV (2006) 

 
 
3.2.3  DNA 

DNA byla  s  DNA  Exgene 
Plant SV mini (GeneAll Biotechnology, Co., Ltd.) , p
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1. 

najemno v  
2.  

 
3.   A (100 mg/ml). Prove

p   
4. 

 PL pufru 

pufru podle bo -  
5.   

 
6. K 

ledu. 
7.  filtrem 

s  
8.  

 
9. K  

 
10.   

 
11.   

 
12. 

 
13.  

 filtru. Po 
 

14. 
 

15.  i 
 (

 D  1,8. 
 

16. -  
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3.2.4  

hodnoceny  SSR markery 
 

-Rf-SSR)
  jeden z 6-FAM

 
 

1. V 2ml PCR zkumavek 
pro  ( kontrola DNA ). 

2. D se  se 
 Primer master mixu (tabulka 3): 

 

Tabulka 3. Rozpis pro  Primer master mixu  

Primer (100  
 

(znak) 
Sekvence Objem 

6-FAM-G2SSR1566-F G2SSR1566 
(velikost  

CGCAGCCAATCTCACTTCGG 2,5  
G2SSR1566-R GGAGCTATTCGAGTCGTCA1) 2,5  
6-FAM-CPSCT038-F CPSCT038 

 
CAGGAACCCTATTCCCACAA2) 10  

CPSCT038-R TCAATGGCACCCATTTTACA2) 10  
6-FAM-BPPCT034-F BPPCT034 

 
CTACCTGAAATAAGCAGAGCCAT2) 2,5  

BPPCT034-R CAATGGAGAATGGGGTGC2) 2,5  
6-FAM-Pav-Rf-SSR-F Pav-Rf-SSR 

 
ATGCTGCATTGTGAAAGTGG3) 2,5  

Pav-Rf-SSR-R GGTGTCTACCCCAGTTAAAAACG3) 2,5  
voda   65  

Celkem      100  
1) De Franceschi et al. (2013); 2) Rosyara et al. (2013); 3) Sandefur et al. (2016) 

 
V  Primer 

-
 

3. D se  se 
master mixu (tabulka 4). 

 
Tabulka 4. Rozpis pro PCR master mix pro u 

 Na 1 vzorek 

PCR voda 2  
Primer master mix  
Phusion Flash High-Fidelity PCR Master Mix (Thermo Fisher Scientific) 5  

Celkem         

  

 
4. PCR master ce vortexuje  
5. PCR master mix se rozpipetuje do 0,2ml PCR zkumavek po /zkumavku. 
6. K master mixu  2 DNA . 
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7. -Rad) s 
denaturace  98 

 ;                                     
8. PCR produkty , nebo je 

-18  
9. l PCR produktu s 15 l Hi-Di  formamidu a 0,5 l 

 600 LIZ  
  

l  
 

AB3500 (ThermoFisher Scientific) s   
10. 

schopen vyhodnotit  nukleotidech. Vzhledem 
k 

v  
 
 
3.2.5  

PavCNR12  
byly  A je 

amplifikovat , ge
 z gelu. Amplikon se 

z 
. v De Franceschi, 2013) se promotor amplifikuje 

 
 

3.2.5.1 PCR amplifikace 
1. V 

 
2. 1,5ml mikrozkumavk

, do kter  
master mixu (tabulka 5): 

 
Tabulka 5. Rozpis pro PCR master mix 

 Na 1 vzorek 

PCR voda 6  
For primer (5 M)  
Rev primer (5 M)  
qPCR 2x Blue Master Mix (Top-Bio) 10  

Celkem 1  

  

 De Franceschi, 2013:  
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CNR12-C1-for: -AGTGGCAACATAACTGGATG a  
CNR12-C1-rev: -AAGTTTGGTGTTGAACTTGTCT, respektive  
 
CNR12-C2-for: -TTGCCATAAATAGATATCCAAAA a  
CNR12-C2-rev: -GATTTCCATCAGCCATCTG). 

 
3. master mix  
4. PCR master mix se rozpipetuje do 0,2ml PCR zkumavek po 1  
5. K PCR master mix  cca  
6. -Rad) s 

 
 ;                                     

7. PCR produkty se  ou
-18  

 
 
3.2.5.2  
1.  (2 g agar y/100 ml 

 (VWR)  
2. -

ke gelu se 
v  

3. ije 
o se g

.  
4. K ho pufru

Dye (Thermo Fisher Scientific), 
 

5. D  standard  (fragment C1: 
743 bp, fragment C2: 917 bp)  GeneRuler 100 bp Plus DNA Ladder (Thermo Fisher 

 
6.  cca 1  

 30 minut 
 

 
3.2.5.3 Eluce DNA z gelu 

  Combo GP od firmy 
 

 
1.  s co 

 
2.  
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3. zcela -60 min), 
 termobloku (zpravidla 

5-10 min.).  
4. 

 
5. -5 min. Centrifuguje se 1 min. 

 
 

6. 
 

7. -
 

8. v  -18  
 

3.2.5.4  

1. 
 gelu . 

2. tabulka 6:  
 

Tabulka 6.  
 Na 1 vzorek 

  
CNR12-C1-rev nebo CNR12-C2-for (5   

BigDye Terminator RR kit v3.1  
BigDye Seq buffer 5x  
Celkem  
  

-C1 rev pro fragment C1, respektive CNR12-
C2 for pro fragment C2, sekvence  odstavci PCR amplifikace. 

3. -Rad) s 
 95 35 5 30 s; 55 20 s; 60 4 min

 
4.   (Thermo 

Fisher Scientific)
Solution (Thermo Fisher Scientific)   

5. -2 minuty  
6. 

Scientific)  
 
3.2.6  eal-time PCR 

, v  
sekvence DNA, z  sond
PCR reakce v  adeninu (A) v genu 
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PavMYB10.1 -FAM detekuje v 
(WT) variantu genu PavMyb10.1 

 
 a  by  pestrou barvou 

aktin 7  
 PavMYB10.1

k -FAM, ani HEX. Amplifikace aktinu 7 (sonda IRDye700) tak potvrzuje 
 reakci. -time PCR 

cykler Rotor-Gene Q (Qiagen). 
 

1. Do 
 

2. napipetuje 
 mixu (tabulka 7): 

 
Tabulka 7:  mixu pro alelickou diskriminaci 

Primer/sonda (100  
gen 

Sekvence Objem 

PavMyb10.1-F 

PavMyb10.1 

GGTGGTCATTGATTGCTGGA1) 5  
PavMyb10.1-R CCGTTTGAATATGGTCCAAAA2) 5  
6-FAM-PavMyb10.1-5A(WT) ATGTGAAAAATTATTGGAACACTC2) 5  
HEX-PavMyb10.1-4A(mut) ATGTGAAAATTATTGGAACACTC2) 5  
Aktin7-F Aktin 7 

(kontrola 
amplifikace) 

CAGATCATGTTTGAGACATTCAATGT3) 5  
Aktin7-R CATCACCAGAGTCCAGCACAAT3) 5  
IRDye700-aktin7 ATGGGAAGCTCATTCAATGCCAGAA2) 4  
voda   66  

Celkem   100  
1) Jin et al. (2016); 2) 3) Marini et al. (2017) 

 
3. D se a, do kter

master mixu dle  (tabulka 8).  
 

Tabulka 8. Rozpis pro PCR master mixu pro alelickou diskriminaci 
 Na 1 vzorek 

PCR voda 7  
Primer/sonda master mix  
qPCR 2x Blue Master Mix (Top-Bio) 10  

Celkem 1  

  

4. Do 0,1ml  PCR master mixu.  
5.  
6. Pro real- -

(94  minut);  
v 

- t
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ANO; Slope correct: ANO; Threshold: 0,01 a Eliminate 

 a n a je 
 

 
3.2.7 SBE  

SBE (Single Base Extension  
 

i 

v  
Do SBE  

 . Tato 
 

markeru G/T v oblasti  PavMyb10 s 
in/del 5x Myb) 

, SNP markeru A/G 

 byly 
tyto  

 SBE primery, kte nukleotid v pozici vybran   
  

 
in/del5xMyb10-b+r-PCR-  
GAATAATAATTAATCACAAAAGACTATGCAC 
in/del5xMyb10-y-PCR-F ( ): GAGGCAAAGAAGAAGGAAGAG 
in/del5xMyb10-y+b+r-PCR-R: CTGCCAAAGACAATAGAAGAGAG 
in/del5xMyb10-b+r-SBE-F ( ): CTGCAGGTTGGCACCATTAC 
in/del5xMyb10-y-SBE-R ( ): TTTTTTCCAGGAGGCAGTCCAGCA 
 
chr3_23939472-PCR-F: CCTCCCATTGGGTTTTGCC 
chr3_23939472-PCR-R: AAATTAGAGATAGGAAGAGGAACTG 
chr3_23939472-SBE-R1: AAAAAAAACAAATCATCATCCAAAACTTGAGAGA 
chr3_23939472-SBE-R2: AAAAAACCAAATTATCATCCAAAACTTAGGAGA 
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chr4_16353619-PCR-F: GATTGTCTTGTCGTTTAGGGTG 
chr4_16353619-PCR-R: TTTGTTTTTGGCCGATAGGTTCC 
chr4_16353619-SBE-F: TTTTTTTTTTATTTGAGATCACGATCACAGTTAAT 
 
chr2_29787028-PCR-F: GCCTCTGTTGTCAAAGAATGAG 
chr2_29787028-PCR-R: AAGCATATGGGTTTGGGATGC 
chr2_29787028-SBE-F: 
AAAAAAAAAAAAAAAAGCATTTGTATTGGGATCAAAATATACA 
 
chr4_16000421-PCR-F: CCGCCATTTTTGAATTTTTGGGTC 
chr4_16000421-PCR-R: TCAACTACGTGTATTTGGTTTCGAA 
chr4_16000421-SBE-R: CCCCCCCCTTGATGTTTTACATAGAATACATTGTGATTTAT 
 

Pro predikci 
v oblasti gen  PavMyb10  

s  
. Pro detekci SNP markeru v 

s   

Ty
SNP markeru v pozici chr4_16353619 pro znak doba  

ci SNP markeru v pozici chr2_29787028 pro znak 
 a SBE primer pro detekci SNP 

markeru v 
 

 
 

 
1. Vzorky DNA se   
2. 2ml mikrozkumavek pro PCR reakci 

 
3. 

PCR Primer master mixu (tabulka 9): 
 

Tabulka 9: PCR Primer master mixu pro  
  Objem 

indel5xMyb10-b+r-PCR-F  7  
indel5xMyb10-y-PCR-F  3  
indel5xMyb10-y+b+r-PCR-R  5  

chr3_23939472-PCR-F 
barva plodu 

7  
chr3_23939472-PCR-R 7  

chr4_16353619-PCR-F 
 

3  
chr4_16353619-PCR-R 3  

chr2_29787028-PCR-F hmotnost plodu 4  
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chr2_29787028-PCR-R 4  

chr4_16000421-PCR-F 
pevnost plodu 

5  
chr4_16000421-PCR-R 5  

voda  47  

Celkem  100  

 
4. D se ml mikrozkumavka, do kter

master mix  (tabulka 10).  
 

Tabulka 10. Rozpis pro PCR master mixu pro  
 Na 1 vzorek 

PCR voda 8  
PCR Primer master mix  
qPCR 2x Blue Master Mix (Top-Bio) 10  

Celkem 19  

 
4. Do 0,2ml mikrozkumavek se pipetuje 19  PCR master mixu.  
5. K premixu se   
6.  

( ); amplifikace ve 40 cyklech 
(95 ) ( ). 

7. se purifik  -IT  High-Throughput PCR 
Product Cleanup (Thermo Fisher Scientific) -ITTM 
produktu PCR.  

8. se inkubuje 
 

9. 2ml mikrozkumavek pro SBE reakci 
 

10. 
SBE Primer master mixu (tabulka 11): 

 
Tabulka 11: SBE Primer master mixu pro  
Primer (10   Objem 

indel5xMyb10-b+r-SBE-F   
indel5xMyb10-y-SBE-R   

chr3_23939472-SBE-R1 
barva plodu 

 
chr3_23939472-SBE-R2  

chr4_16353619-SBE-F   

chr2_29787028-SBE-F hmotnost plodu  

chr4_16000421-SBE-R pevnost plodu  

voda   

Celkem  100  

 
5. D se mikrozkumavka, do kter

SBE master mix  (tabulka 12).  
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Tabulka 12. Rozpis pro SBE master mixu pro  

 Na 1 vzorek 

PCR voda  
SBE Primer master mix  
SNaPshot Multiplex Ready Reaction Mix (Thermo Fisher Scientific)  

Celkem  

 
11. Do 0,2ml mikrozkumavek se pipetuje 9  SBE master mixu.  
12. K premixu se    

fragmentu.  
13.  

amplifikace ve 4 cyklech ( ).  
14. se produkty znovu purifik   se 

SBE reakce.  
15. se inkubuje  
16. Vzorky se   

-
Thermo Fisher Scientific) a k  . 

17. se  
v termocykleru, SBE se 
(Thermo Fisher Scientific) s . 

 

3.3   

 
 

 
 Pokud 
ru, byl 

- -test v programu Excel 
(verze 2013). 

 
3.3.1  

 (Pav-Rf-SSR). 
s 
v  se  tyto SSR 

stutter  
 H

vznik stutteru nelze  
  . 
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 4: u  . Marker 
 cca nt)

do oblasti cca  cca  a Pav-Rf-SSR 
cca 340-355 nt. 

 
 

(viz kapitola 3.1) 
hodnot z 

 (uvedeno v . 
  

se tedy  v 
metodice.  i 
s  

provedena a   Hol
 

   
 

G2SSR1566   
G2SSR1566 s  V 

 s 
v  
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Tabulka 13:  (mm) podle markeru G2SSR1566 
 

literatury1) 
225/225 225/250 225/228 250/250 228/250 228/228 

 
120/120 120/154 120/128 154/154 128/154 128/128 

 54 34 16 1 5 1 

 24,09 22,24 22,21 19,99 18,51 19,4 

SD 2,27 1,90 1,68 0 1,64 0 

koeficient 
0,09 0,09 0,08 0 0,09 0 

Minimum (mm) 18,28 18,58 19,47 19,99 16,59 19,4 

Maximum (mm) 28,05 27,176 26,69 19,99 20,74 19,4 
1) De Franceschi et al. (2013) 
 

Tabulka 14:  (g) podle markeru G2SSR1566 
 

literatury1) 
225/225 225/250 225/228 250/250 228/250 228/228 

 
120/120 120/154 120/128 154/154 128/154 128/128 

 54 34 16 1 5 1 

 6,95 5,67 5,59 4,39 3,77 3,77 

SD 1,63 1,27 0,97 0 1,07 0 

koeficient 
0,23 0,22 0,17 0 0,28 0 

Minimum (g) 3,17 3,88 4,13 4,39 2,55 3,77 

Maximum (g) 10,98 9,82 8,19 4,39 5,63 3,77 
1) De Franceschi et al. (2013) 

 
:   literatury se 

d   nt, 
 3 

 kombinaci s jinou alelou (p= 1,53 x 10-5 pro 
velikost a p=1,16 x 10-5 pro hmotnost). Tito heterozygoti jsou pak v 

-
  

 
CPSCT038   

Marker CPSCT038 je 
V  
192; 202 a 204) a jejich : 190/190;190/192; 190/202; 190/204; 204/204 
a 192/204. 
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Tabulka 15:  (mm) podle markeru CPSCT038 

 

nt) dle 

literatury1,2) 
190/190 190/192 190/202 190/204 204/204 192/204 

nt
metodiky 

184/184 184/186 184/196 184/198 198/198 186/198 

 49 18 3 33 3 5 

 24,26 22,22 22,35 22,02 21,53 19,53 

SD 2,3 1,81 1,14 2,09 1,65 1,72 

 0,09 0,08 0,05 0,1 0,08 0,09 

Minimum (mm) 18,28 19,4 21,24 16,59 19,99 16,7 

Maximum (mm) 28,05 26,69 23,91 27,18 23,83 21,72 
1) Rosyara et al. (2013) 
 

Tabulka 16:  (g) podle markeru CPSCT038 

CPSCT038 

nt) dle 

literatury1) 
190/190 190/192 190/202 190/204 204/204 192/204 

metodiky 
184/184 184/186 184/196 184/198 198/198 186/198 

 49 18 3 33 3 5 

 7,1 5, 65 4,91 5,59 4,99 4,23 

SD 1,63 1,06 0,65 1,36 0,86 0,93 

 0,23 0,19 0,13 0,24 0,17 0,22 

Minimum (g) 3,17 3,77 4,13 2,55 4,37 2,98 

Maximum (g) 10,98 8,19 5,72 9,82 6,21 5,63 
1) Rosyara et al. (2013) 

 
CPSCT038:   literatury se 

 
  mm 

kombinace s alelou 190 (p=1,66 x 10-6)  (p=6,43 x 10-7).  
 
 

BPPCT034   
Byla vyhodnocena asociace SSR markeru BPPCT034 s 

V  alely 223; 225; 235; 237 a 255 
s  v 
223/255; 235/255; 225/255; 235/237; 225/235 a 223/235. 
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Tabulka 17:  (mm) podle markeru BPPCT034 

BPPCT034 

dle publi-

literatury1) 

223/237 237/255 255/255 235/235 223/255 235/255 225/255 235/237 225/235 223/235 

dle 
metodiky 

217/229 229/251 251/251 227/227 217/251 227/251 219/251 227/229 219/227 217/227 

 
2 2 39 2 23 30 5 1 1 6 

(mm) 
24,8 24,72 24,56 22,93 22,4 22 21,42 20,77 20,62 19,62 

SD 0,63 0 2,12 2,93 1,95 1,97 0,62 0 0 2,64 

koeficient 
0,03 0 0,09 0,13 0,09 0,09 0,03 0 0 0,13 

Minimum 
(mm) 

24,17 24,71 18,7 19,99 19,4 18,28 20,24 20,77 20,62 16,59 

Maximum 
(mm) 

25,43 24,72 28,05 25,86 26,69 27,18 22,06 20,77 20,62 23,68 

1) Rosyara et al. (2013) 

 
Tabulka 18:  (g) podle markeru BPPCT034 

BPPCT034 

dle publi-

literatury1) 

223/237 237/255 255/255 235/235 235/255 223/255 225/255 235/237 225/235 223/235 

metodiky 
217/229 229/251 251/251 227/227 217/251 227/251 219/251 227/229 219/227 217/227 

 
2 2 39 2 30 23 5 1 1 6 

 7,21 7,02 7,28 6,20 5,55 5,72 5,28 4,37 4,94 4,38 

SD 0,06 0,77 1,62 1,81 1,26 1,18 0,56 0 0 1,65 

koeficient 
0,01 0,11 0,22 0,29 0,23 0,21 0,11 0 0 0,38 

Minimum 
(g) 

7,16 6,24 3,17 4,39 3,43 3,77 4,39 4,37 4,94 2,55 

Maximum 
(g) 

7,27 7,79 10,98 8,02 9,82 8,19 6,01 4,37 4,94 7,29 

1) Rosyara et al. (2013) 

 
BPPCT034:   literatury se 

 237 nebo 
255 nt.  pohledu tohoto markeru jsou homozygot  237/237 
v  a 255/255  237/255

(p=1,02 x 10-8)   
 (p=1,27 x 10-8). 

v  touto 
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Pav-Rf-SSR   
markeru Pav-Rf-SSR 

 r  

(dominance alel 351 a 361), respektive kombinace 
 

  
Tabulka 19:  podle markeru Pav-Rf-SSR  
(stupnice 1-9: 1 -5 -  

Alelick  kombinace Pav-Rf-SSR 

) dle 

literatury1) 
351/x 361/x 

(351/x) + 
(361/x)*) 

357/357 
o  

kombinace 

metodiky 
343/x 353/x 

(343/x) + 
(353/x) 

349/349  

 14 40 50 26 70 

 7,96 7,98 7,96 4,72 6,19 

SD 0,55 1,2 1,1 2,21 2,41 

koeficient 
0,07 0,15 0,14 0,47 0,39 

Minimum 7 3 3 3 1 

Maximum 9 9 9 8,75 9 
1) Sandefur et al. (2016) 

,  
 

 

 - -
6-  

 
 

predikce barvy podle Pav-Rf-SSR 
Tabulka 20: Korelace Pav-Rf-SSR a barvy plodu   

Barva vs. genotyp (n=146) 

  
p  

  

(351/x) + (361/x)*) 0 2 48 
357/357 0 17 9 
o  kombinace 4 20 46 

Celkem 4 39 103 
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Tabulka 21: Korelace barvy plodu a  Pav-Rf-SSR   
Pav-Rf-SSR (%) 

  
n=4 

 
n=39 

 
n=103 

(351/x) + (361/x)*) 0 5,13 46,6 

357/357 0 43,59 8,74 

o  kombinace 100 51,28 44,66 

Celkem 100 100 100 

 
 

 
Tabulka 22: K  Pav-Rf-SSR   

 kombinace Pav-Rf-SSR  predikovatelnost barvy (%) 

  
(351/x) + (361/x)*) 

n=50 
357/357 
 n=26 

o  kombinace 
n=70 

 0 0 5,71 

 
4 65,38 28,57 

 
96 34,62 65,72 

Celkem 100 100 100 

*)  
 

 
 Pav-Rf-SSR:  

(  
fenotypu 

 dan  genotypu hodnocena 

357/357 (Sandefur,  
  

.  
 

s  
  
3.3.2  promotoru genu PavCNR12 

  
promotoru genu PavCNR12  . 
promotoru genu PavCNR12 se 

 (obr  5-8). 
 

z . ny sekvence 
z e GenBank s KC139086 (PavCNR12-1), KC139087 (PavCNR12-2) a 
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KC139088 (PavCNR12-3).| Polymorfizmy jsou uvedeny v tabulce 23 
 

 
Tabulka 23: Polymorfizmy v PavCNR12 (nukleotid 

 
Nukleotid PavCNR12-1 PavCNR12-2 PavCNR12-3 

394 T T C 
395 C C A 
470 T T C 
482 G A G 
844 G T T 
953 G T G 
954 A C A 

1049 A T T 
1169 G C C 
1194 C T T 

 
 

J  PavCNR12-1 lze zjistit 
844 (G), 1049 (A), 1169 (G), respektive 1194 (C). Alela PavCNR12-2 se 

nukleotidem A v pozici 482, respektive TC v pozici 953-954. Alelu 
PavCNR12-3 CA v pozici 394+395 
a C coby nukleotidu 470. Pro identifikaci alely promotoru genu PavCNR12 je p

 e 
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  5: Sekvenace fragmentu PavCNR12-C1  

. Polymorfismus v nukleotidech 394+395, 470, respektive 482 
PavCNR12  , KC139087 a 

KC139088 pro alely PavCNR12-1, PavCNR12-2, respektive PavCNR12-3). Alela 
PavCNR12-1 vykazuje v  394 a 395 nukleotidy tymin (T) a cytosin (C), v pozici 470 
obsahuje T a nukleotid 482 se prezentuje jako guanin (G). Alela PavCNR12-2  
varianta PavCNR12-1 v  394 a 395 nukleotidy T a C a v 
v alela PavCNR12-3 
alel v  CA, a v 

PavCNR12-1. Kombinace PavCNR12-2/PavCNR12-2 nebyla pro 
sekvenaci k dispozici. 
  

PavCNR12-1/PavCNR12-1 

PavCNR12-1/PavCNR12-2 

PavCNR12-1/PavCNR12-3 

PavCNR12-2/PavCNR12-3 

PavCNR12-3/PavCNR12-3 
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Obr  6: Sekvenace fragmentu PavCNR12-C2  

 olymorfismus v nukleotidech 844, respektive 953+954 
PavCNR12  , KC139087 a 

KC139088 pro alely PavCNR12-1, PavCNR12-2, respektive PavCNR12-3). Alela 
PavCNR12-1  v pozici 844 nukleotid G a v GA. Alela 
PavCNR12-2 vykazuje v pozici 

T alela PavCNR12-3  v pozici 844 nukleotid T, v 
a 395 se shoduje s PavCNR12-1 (nukleotidy GA). Kombinace PavCNR12-2/PavCNR12-2 
nebyla k dispozici. 
  

PavCNR12-1/PavCNR12-1 

PavCNR12-1/PavCNR12-2 

PavCNR12-1/PavCNR12-3 

PavCNR12-2/PavCNR12-3 

PavCNR12-3/PavCNR12-3 
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 7: Sekvenace fragmentu PavCNR12-C2   
Polymorfismus nukleotidu 1049 PavCNR12 
v , KC139087 a KC139088 pro alely PavCNR12-1, 
PavCNR12-2, respektive PavCNR12-3). Alela PavCNR12-1  v pozici 1049 nukleotid A, 
varianty PavCNR12-2 a PavCNR12-3  Kombinace 
PavCNR12-2/PavCNR12-2 nebyla k dispozici. 
  

PavCNR12-1/PavCNR12-1 

PavCNR12-1/PavCNR12-2 

PavCNR12-1/PavCNR12-3 

PavCNR12-2/PavCNR12-3 

PavCNR12-3/PavCNR12-3 
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 8: Sekvenace fragmentu PavCNR12-C2  nukleotidy 1169 a 1194 
 Polymorfismus nukleotid

PavCNR12  , KC139087 a KC139088 pro alely 
PavCNR12-1, PavCNR12-2, respektive PavCNR12-3). Alela PavCNR12-1 obsahuje v pozici 
1169 nukleotid G a v pozici 1194 nukleotid C, varianty PavCNR12-2 a PavCNR12-3 
v  Kombinace PavCNR12-2/PavCNR12-2 nebyla 
k dispozici. 
 

PavCNR12 na velikost 
  Holovousy. 

  
 

romotor CNR12   
alely promotoru 

PavCNR12-1 , PavCNR12-2 a PavCNR12-3  
V  

 
  

PavCNR12-1/PavCNR12-1 

PavCNR12-1/PavCNR12-2 

PavCNR12-1/PavCNR12-3 

PavCNR12-2/PavCNR12-3 

PavCNR12-3/PavCNR12-3 
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Tabulka 24:  (mm) podle markeru CNR12 

promotoru CNR12 (dle de Franceschi, 2013) 

  1/1 1/2 1/3 2/2 3/3 2/3 

 
55 33 16 1 1 5 

 
(mm) 

24,18 22,13 21,77 19,99 19,40 18,51 

SD 2,29 1,82 1,28 0 0 1,64 

koeficient 
0,09 0,08 0,06 0 0 0,09 

Minimum 
(mm) 

18,28 18,58 19,47 19,99 19,40 16,59 

Maximum 
(mm) 

28,05 27,18 23,65 19,99 19,40 20,74 

 
Tabulka 25:  (g) podle markeru CNR12 

promotoru CNR12 (dle de Franceschi, 2013) 

  1/1 1/2 1/3 2/2 3/3 2/3 

 
55 33 16 1 1 5 

 (g) 6,99 5,62 5,37 4,39 3,77 3,77 

SD 1,66 1,19 0,75 0 0 1,07 

koeficient 
0,24 0,21 0,14 0 0 0,28 

Minimum (g) 3,17 3,88 4,13 4,39 3,77 2,55 
Maximum 
(g) 

10,98 9,82 6,48 4,39 3,77 5,63 

 
 promotoru CNR12:   literatury se 

PavCNR12-1
  PavCNR12-1/PavCNR12-1  

(p=4,11 x 10-5)  (2,51 x 10-5

kombinace PavCNR12-1/PavCNR12-2. 
 
3.3.3 PavMyb10.1 

mutace v genu PavMyb10.1 
a je   publikaci  
et al. (2021). 

hodnot fluorescence 
 

nastavenou hranici pouze v -FAM, pak vzorek obsahuje PavMyb10.1 pouze 
 

plody (Jin, 2016). Detekce pouze  
s 

 -
IRDye700 PavAct-7. Pokud amplifikace 
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PavMyb10.1 V kombinaci 
s 
v Ct pro 
6-FAM  IRDye700 kombinace InDel alely s 5A alelou 

- IRDye700 kombinace 
InDel alely s 4A alelou predikuje 

. V IRDye700 

9. 
 

 
 
Obr  9:  PavMyb10.1
fluorescenci 6-FAM, tedy WT alelu s  

  (4A)
s  

s aktinu 7  , 
2021).  
 

PavMyb10.1-  
Marker PavMyb10.1 

  
  kombinaci 

s PavMyb10.1, 
je v 

-7.  5A s deletovanou alelou 
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Tabulka 26:  podle markeru PavMyb10.1 
(stupnice 1-9: 1: - -

-Rf-SSR) 

 kombinace Myb10.1 

  4A 4A/5A 5A N  pro 4A i 
5A 

 21 60 61 4 
 3,36 6,47 8,02 1 

SD 1,06 2,03 0,89 0 
 0,32 0,31 0,11 0 

Minimum 3 3 3 1 
Maximum 8,25 8,75 9 1 

 

 
 

predikce barvy podle PavMyb10.1 

Tabulka 27: Korelace barvy plodu podle PavMyb10.1-  
Barva vs. genotyp (n=146) 

   
  

n  pro 4A a 5A 4 0 0 

4A 0 20 1 

4A/5A 0 18 42 

5A 0 1 60 

Celkem 4 39 103 

 
Tabulka 28: Korelace barvy plodu a podle PavMyb10.1   

PavMyb10.1 (%)  

  
 

n=4  
 

n=39 
 

n=103 

n  pro 4A a 5A 100 0 0 

4A 0 51,29 0,97 

4A/5A 0 46,15 40,78 

5A 0 2,56 58,25 

Celkem 100 100 100 
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Tabulka 29: K podle PavMyb10.1   
 predikovatelnost barvy (%)  

  
N   

pro 4A a 5A 
n=4 

4A 
n=21 

4A/5A 
n=60 

5A 
n=61 

 100 0 0 0 

 
0 95,24 30 1,64 

 
 

0 4,76 70 98,36 

Celkem 100 100 100 100 

 
 PavMyb10.1:  

  
PavMyb10.1 aktin 7 5 

  98 %  
 alelickou sestavou 

 nich v 
 

marker ned  
, 

respektive 4A s InDel alelou to  tyto genotypy 
s 

  
 
3.3.4  

SBE se vyhodnocuje 

 ( zky 
10a-e)  
pozici (tabulka 30). 

 
Tabulka 30:  

 , 
 

elektroforeogram  
Marker  alela  primeru (nt)  (nt) 

Barva plodu-in/del  G 24 33 
Barva plodu-in/del  T 20 35 
Barva plodu  C 33+34 37,75 
Barva plodu  G 33+34 38,25 

 G 35 41 
 A 35 42,25 

Hmotnost plodu  G 43 44,75 
Hmotnost plodu  A 43 45 
Pevnost plodu  T 41 47,5 
Pevnost plodu  A 41 49 
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N

analyz  je SNP, 
 

. lednou 
fragmentu  

V   POP7 
(Thermo Fisher Scientific) a y jsou 

  
jedna alela  

, za 
 

 byly v  

v   
zleva doprava: inzerce/delece 

5 (v elektroforeogramech 
jako Barva plodu-in/del) + SNP chr3_23939472 ; 1x 

SNP pro dobu ): SNP chr4_16353619; 1x SNP pro 
SNP chr2_31850964 chr4_16000421). 

 dvou variant SNP, jak bude 
 na obr  10a-e. 

 
a) 

 
 
b) 
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c)

 
 
d)

 
 
e)

 
 
Obr  10: y i pro 
je

 pozici SNP chr3_23939472  pozici 
PavMyb10  

s publikovan  a) Jedinec s hetero
markerech s genotypem G/T pro marker znaku barva plodu in/del a C/G pro marker znaku 
barva plodu v pozici chr3_23939472, tato kombina , genotyp 

 pozici chr4_16353619 
genotyp A/G pro marker znaku hmotnost plodu v pozici chr2_29787028 
s  pozici chr4_16000421 je 

 b) Jedinec s 
s genotypem T/T pro marker znaku barva plodu-in/del a C/C pro marker znaku barva plodu 
v pozici chr3_23939472

v pozici chr4_16353619 /G 
pro marker znaku hmotnost plodu v pozici chr2_29787028  

 pozici chr4_16000421 
pro plody s ) Jedinec s 
s genotypem T/T pro marker znaku barva plodu-in/del a G/G pro marker znaku barva plodu 
v pozici chr3_23939472 u, genotyp A/A pro marker 
z  pozici chr4_16353619  pro 
marker znaku hmotnost plodu v pozici chr2_29787028  vysokou 
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 pozici chr4_16000421 
pro plody s ) Jedinec s genotypem G/G pro marker znaku barva plodu-in/del 
a C/C pro marker znaku barva plodu v pozici chr3_23939472

 pozici chr3_23939472 
 pozici chr4_16353619 je 

/G pro marker znaku hmotnost plodu v pozici 
chr2_29787028  
plodu v pozici chr4_16000421   
 

in/del 5x Myb+SNP chr3_23939472   

in/del 5x Myb  vykazuje alely G a T. Detekce pouze guaninu u tohoto markeru predikuje 
SNP marker chr3_23939472. 
n/del 5x Myb 

SNP marker 
chr3_23939472. Ten vykazuje alely C a G, kdy guanin v 
predikuje , naopak . 

 
 

Tabulka 31:   in/del 5x Myb+SNP chr3_23939472 
 (stupnice 1- - - ; pro 

 ) 

in/del 5x Myb+SNP chr3_23939472 

in/del 5x Myb T/T T/T T/T G/T G/T G/T G/G G/G 

chr3_23939472 C/C C/G G/G C/C C/G G/G C/C -/- 

 41 65 31 2 2 1 1 3 
 8,04 7,57 3,30 8,36 3 3 1 1 

SD 0,93 1,2 0,47 0,64 0 0 0 0 

 0,12 0,16 0,14 0,08 0 0 0 0 

Minimum 3,33 3 3 7,71 3 3 1 1 

Maximum 9 9 4,83 9 3 3 1 1 

 
 

predikce barvy podle in/del 5x Myb+SNP chr3_23939472  
v tomto genotypy s in/del 5x Myb 

ohledu na 
alelickou sestavu markeru SNP chr3_23939472. pak 
kategorie podle SNP chr3_23939472
markeru in/del 5x Myb  
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Tabulka 32: Korelace barvy plodu   
Barva vs. genotyp (n=146) 

in/del 5x Myb + SNP 
chr3_23939472 

 
 

 
 

 

G/G+x/x*) 4 0 0 

y/y+G/G*) 0 33 0 

y/y+C/G*) 0 5 61 

y/y+C/C*) 0 1 42 

Celkem 4 39 103 

*) x/x=
G/G 
 
Tabulka 33: Korelace barvy plodu a   

P arvy plodu in/del 5x Myb+SNP chr3_23939472 (%) 

in/del 5x Myb + SNP 
chr3_23939472 

 
n=4 

 
 

n=39 

 
 

n=103 

G/G+x/x*) 100 0,00 0,00 

T/T+G/G 0 84,62 0 

T/T+C/G 0 12,82 59,22 

T/T+C/C 0 2,56 40,78 

Celkem 100 100 100 

G/G 
 
Tabulka 34: K   

in/del 5x Myb+SNP chr3_23939472 - predikovatelnost barvy (%) 

in/del 5x Myb + 
SNP 
chr3_23939472 

G/G+x/x*) 
n=4 

y/y+G/G 
n=33 

y/y+C/G 
n=66 

y/y+C/C 
n=43 

 100 0 0 0 

 
0 100 7,58 2,33 

 
 

0 0 92,42 97,67 

Celkem 100 100 100 100 

*) 
G/G 
 

SBE   
in/del 5x 

Myb genotyp G/G SNP 
chr3_23939472 genotyp C/C,  vzhledem 
k SNP chr3_23939472  
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 . Genotyp T/T+G/G u 100 
Naopak genotypy T/T+C/G a T/T+C/C, korespondovaly s , a to v 
94 %, respektive 98 %. 
 

 doba  
SNP marker chr4_16353619 vykazuje alely A a G, kdy adenin v 

 
 
Tabulka 35: podle markeru SNP chr4_16353619 

skaja
vzorky z  

 

 A/A A/G G/G 

 23 77 135 

 11,86 18,24 29,36 

SD 6,57 6,57 4,91 

 0,55 0,36 0,17 

Minimum 1,67 0,00 13,00 

Maximum 29,00 37,50 50,75 

 
SBE   

  
Holovousy ), naopak 

).  pro 
A/A vs A/G 1,05 x 10-4, A/A vs G/G 1,32 x 10-24 a A/G vs G/G 4,17 x 10-12. 
 
 

 SNP chr2_29787028   
Marker SNP chr2_29787028 

 
 
Tabulka 36:  (mm) podle markeru SNP chr2_29787028 

 
 

SNP chr2_29787028 

  A/A A/G G/G 

 44 53 13 

 24,75 22,09 20,06 

SD 1,87 1,86 1,94 

 0,08 0,08 0,1 

Minimum (mm) 18,28 18,58 16,59 

Maximum (mm) 28,05 27,18 21,72 
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Tabulka 37:  (g) podle markeru SNP chr2_29787028 

 
 

SNP chr2_29787028 

  A/A A/G G/G 

 44 53 13 

 7,43 5,54 4,4 

SD 1,39 1,19 0,97 

 0,19 0,21 0,22 

Minimum (g) 3,17 3,88 2,55 

Maximum (g) 10,98 9,82 5,63 

 
SBE   

markeru, kdy v   
2,5    . 

 pro A/A vs A/G 
5,51 x 10-10, A/A vs G/G 1,05 x 10-3 a A/G vs G/G 2,31 x 10-10. 
hmotnosti  pro A/A vs A/G 1,74 x 10-10, A/A vs G/G 2,45 x 
10-3 a A/G vs G/G 1,57 x 10-9. 
 

  
SNP marker chr4_16000421 hymin, 

 
s  
 
Tabulka 38:  podle markeru SNP chr4_16000421 
(stupnice 1-   
2023) 

 

 T/T A/T A/A 

 22 75 138 

 5,66 5,99 7,4 

SD 0,69 0,59 0,46 

 0,12 0,10 0,06 

Minimum 3,71 3,71 5,75 

Maximum 7,00 7,50 8,25 
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Tabulka 39:  podle markeru SNP chr4_16000421 
(stupnice 1-  
2023) 

 

 T/T A/T A/A 

 22 75 138 

 4,52 5,12 6,91 

SD 0,9 0,93 0,62 

 0,2 0,18 0,09 

Minimum 2,71 2,43 4,63 

Maximum 6,13 6,57 8,67 

 
SBE   Z , a 

j
1,5 

(p-value) 6 x 10-36 oproti genotypu A/T a 5 x 10-11 
pak 3 x 10-28, respektive 2 x 10-11

statisticky -  
 

4.  

 
 chr4_16353619

 
u  literatury  Pav-Rf-SSR 

 genu Pa
in/del 5x Myb + SNP chr3_23939472 

in/del 5x Myb + SNP chr3_23939472 

v uboru 95 %. 

Marker Pav-Rf-SSR je   
 

96% .  pestrou barvou 
u promotoru genu PavMyb10.1 
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 plodu  
 SSR markery G2SSR1566, CPSCT038 a BPPCT34 

PavCNR12
SNP chr2_29787028 

  
 

 
Tabulka 40:  

Marker 
kombinace s 

alel (mm) 
s touto 

alel (g) 

  

) 

G2SSR1566 225/225 24,08 6,94 56 
CPSCT038 190/190 24,24 7,08 50 

BPPCT034 
237/255 a 
255/255 

24,55 7,25 42 

Promotor 
PavCNR12 

1/1 24,16 6,97 57 

SNP 
chr2_29787028 

A/A 24,75 7,43 44 

 
Z se tak SNP chr2_29787028, t 

genotypy s 
tak 

genem. 

SNP chr4_16353619
 pote  

 Pro 
  pro SBE. Je 

 

 
 

5.  

 

 
 nikla i tato 

metodika.  
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se potvrdila efektivita  

markery in/del 5x Myb + SNP chr3_23939472, respektive SNP chr2_31850964 
2023). 

  
et al. (2023). 

 v  
  

 

6.  

 

 
 

V tabulce 41   a jejich binace pro 

J se o markery typu SNP/indel  
 

 a metody jejich 
detekce  

kombinace vedou k 

-

k  
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7.  

 

 

 
 

   
 

v letech 2010 a 2011 celkem 75-
3 000  

 400 rostlin 
-

(Wannemuehler, 2019). 
 

 pro 

ochranu rostlin, amort

 

 
 jednom 

ihned 

 

 
 v  

1,5  pro selekci 

 na 
 ech, a to v 
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ch poplatk  za 

stromek, roub  
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