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Milséittning

Programmet for Odlad Mangfald (POM), vid Centrum for Biologisk Mangfald (CBM),
paborjade riksomfattande inventeringar av svenska kulturrosor 2005. Filtarbetet avslutades
2010. Insamlingen av intressanta rosor slutfordes 2011.

Genom det SJV/POM-finansierade projektet “Genetisk variation hos é&ldre kulturrosor
anpassade for svenskt klimat” (Dnr: 25-10198/06) inleddes 2007 ett samarbete mellan POM
och forskare vid ddvarande Omradet for Véxtforddling och Bioteknik (numera Institutionen
for vixtforidling) vid Sveriges Lantbruksuniversitet, Balsgard. Ar 2008, 2009 samt 2010
erholls finansiering for en fortsittning av projektet, nu bendmnt Genetisk variation hos
kulturrosor anpassade for svenskt klimat, fortsittning” (Dnr: 25-10893/07, 25-12011/08 och
25-10996/09). Efter ett uppehall under 2011, dé projektet ej beviljades medel, fortsatte arbetet
under 2012 nu under namnet “Kartering och nyttjande av genetisk méangfald hos svenska
kulturrosor (Dnr: 25-12789/11).

Projektets malséttning har under samtliga &r varit att:

1)  underlétta identifierings- och klassificeringsarbetet av okénda kulturrosor i den
nationella rosinventeringen

2)  vinna kunskap om den genetiska variationen mellan de insamlade accessionerna

3) och dirmed erhélla ett si bra underlag som mgjligt for att utarbeta en strategi infor valet
av de rosor som dr bevarandevérda och skall ingd i POMs nationella genbank

Inledning

Sverige har utvecklat ett nationellt program for att inventera, evaluera, karaktirisera, bevara
och héllbart nyttja diversiteten hos &dldre kulturvixter av skilda slag, ddribland rosor.
Inventeringen av kulturrosor arbetar med rosor som har en dokumenterad odlingshistoria fran
tiden fore 1950.

Det nu rapporterade genetikprojektet ér ett delprojekt inom POMs nationella rosprojekt. Det
laborativa arbetet, framtagningen av DNA-profiler for de enskilda accessionerna och den
genetiska karaktdriseringen av det samlade rosmaterialet utfors av Balsgard (projektansvarig
Ulrika Carlson-Nilsson). Den taxonomiska klassificeringen av de studerade rosorna och
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beslut om vilka rosor som ska ingd i den nationella genbanken tas av POM, med POMs
projektledare for rosinventeringen (Lars-Ake Gustavsson) som huvudansvarig.

Ett av POMs mal &r att i en nationell genbank bevara storsta mojliga méngfald av de dldre
kulturrosor som finns runt om i Sverige. For att kunna gora detta pa ett biologiskt och
ekonomiskt tillfredsstédllande sitt maste variationen i hela eller delar av det inventerade
materialet pa nagot sitt uppskattas. Forst dérefter kan storleken och utformningen av
genbanken faststillas.

Samtliga undersokningar inom det nu sokta genetikprojektet utférs i nira samarbete med
POM f{0r att infria mélsdttningen att resultatet skall vara en hjidlp vid POMs arbete att skapa
en genetiskt virdefull genbank av dldre kulturrosor. Resultaten kommer att vara vigledande
vid valet av vilka rosor som kommer att ingé i den nationella genbanken.

Identifiering och klassificering av rosor

Vid identifiering och klassificering av rosor anvdnds framst tvd metoder, traditionella
morfologiska studier och modern genteknik. P4 senare ar har flera olika DNA-markorer
framgéngsrikt anvints vid klassificering av rosor och for att studera genetiskt sldktskap
mellan arter och sorter. En typ av DNA-markdrer dr sé kallade mikrosatellit-markorer vilka
har utvecklats till ett allt viktigare verktyg for identifiering och kartering av
referenssamlingar. Dock finns det d&nnu ingen allmént tillgénglig databas som mojliggér snabb
och litt bestimning av individuella prover, ej heller for de olika sortgrupperna av
prydnadsrosor, sdsom Gallica-, Damascena-, Spinosissima- och Bourbon-rosorna.

Etablering och anvindning av POMs DNA-referensdatabas

Resultat fran rosinventeringarna 2005 och 2006 visade att flera av de inventerade
accessionerna inte kunde sortbestimmas enbart med hjilp av morfologiska karaktirer. For att
underlitta identifierings- och klassificeringsarbetet av de i POMs inventeringar funna
kulturrosorna erhdlls ar 2007 finansiering av SJV/POM for forsta arets arbete inom det nu
rapporterade projektet.

Forsta steget 1 detta genetikprojekt var att vinna kunskap om DNA-profiler hos odlade rosor,
savél arter som kénda sorter i skilda sortgrupper. I samrad med POM valdes 2007 160
genotyper ut frdn det befintliga sortimentet av dldre kulturrosor i Fredriksdals rosarium,
Helsingborg. Genotyperna omfattar sérskilt betydelsefulla arter och sorter i kulturrosornas
slakttrdd. Dess DNA-profiler samlades i en referenssamling, POMs DNA-referensdatabas.
Databasen fungerar nu som jidmforelsematerial for DNA-profiler framtagna frdn de okénda
accessioner som samlats in vid inventeringarna under perioden 2005-2010.

Arbetet med att ta fram referenssamlingen utfordes med hjilp av mikrosatellit-markdrer. Tio
primer-par som av hollidndska forskare utvecklats speciellt for rosor anvéndes i arbetet.

DNA-profiler frin okiinda rosor undersoks med hollindska primer-par

Redan de preliminira resultaten fran 2007 visade pd en tydlig genetisk variation bland de
studerade genotyperna och unika DNA-profiler kunde tas fram for de studerade arterna och
kinda sorterna. I projektets andra fas har arbetet under 2008, 2009, 2010 och 2012 érs projekt
inriktats pa att skapa DNA-profiler frdn okinda rosor som patrdffats under POMs
inventeringar. Samma holldndska primer-par som vid arbetet med de kdnda arterna och
sorterna har anvints i detta arbete.
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Dessa okinda accessioner har sedan hosten 2006 planterats i provodlingar pa Fredriksdal,
Helsingborg. Rosor som inte &r villiga att skjuta rotskott pa den ursprungliga vixtplatsen har i
stallet okulerats. De sista insamlingarna, och planteringarna, gjordes 2011. I dagsliget
innehaller provodlingen 1 364 accessioner. Under 2008-2012 har drygt 500 av dessa okédnda
accessioner undersokts och DNA-profiler har tagits fram for flertalet av dem.

Fokus pa de mest variationsrika rosgrupperna

Under 2009 fokuserades studien pa de sortgrupper som tidigare visat den storsta genetiska
och morfologiska variationen, nimligen sorter i Gallica-, Damascena-, Damascena Bifera-,
Alba-, Centifolia-, Centifolia Muscosa-, Francofurtana- samt Bourbon-Gruppen. Rosor i dessa
sortgrupper hor ocksa till de rosor som patriaffas oftast under rosinventeringen. De allra
vanligaste dr just Gallica- och Damascena-rosor. Rosorna inom dessa sortgrupper hor ocksa
till de dldsta kulturrosorna i vért land. Ett skil till att vilja dessa rosor var att vinna kunskaper
om den genetiska variationen inom de storsta sortgrupperna for att med hjdlp av denna
information underlitta inventerings- och insamlingsarbetet under det sista inventeringsaret
2010.

Under 2010 beslutades i samrdd med Lars-Ake Gustavsson att koncentrera urvalet av nya
okdnda accessioner till insamlade rosor som av inventerarna bedomts tillhora grupperna
Gallica- och Damascena-rosor.

2012 ars DNA-studie fokuserades pa rosor i Bourbon-Gruppen, Gallica-Gruppen,
Spinosissima-Gruppen, Remontant-Gruppen och Rugosa-Gruppen samt enstaka accessioner i
nagra sirskilt kritiska sortkomplex som dessutom dr svara att placera i en sortgrupp.

Material och metoder

2007
I samrdd med Lars-Ake Gustavsson och POMs inventeringssekretariat bestimdes vilka
arter/sorter som skulle inga i referenssamlingen.

Unga spida blad utan synliga angrepp av insekter eller svampar samlades in sommaren 2007
frdn 160 utvalda genotyper. Flertalet genotyper samlades in pd Fredriksdals rosarium och de
genotyper som saknades dir plockades frén olika lokaler i Skane samt pd Cedergrens
plantskola, Raa. Bladen forvarades kallt i kylvéska tills de kunde placeras i kylskép (cirka +5-
7 °C ). DNA extraherades fran bladen med hjilp av "eZNA Plant DNA Kit”. Extraktionerna
gjordes inom 2-3 dygn fran insamlingstillfallet.

Tio olika primer-par anvindes sedan for att genom PCR-teknik amplifiera specifika
mikrosatellit-sekvenser i DNAt. Storleken pad dessa mikrosatellit-fragment for respektive
primer-par och genotyp bestimdes dérefter med hjélp av kapilldr-elektrofores (kopt tjénst,
Swegene, Malmo).

Genom varje genotyps specifika uppséttning av mikrosatellit-fragment for de tio olika primer-
paren togs en DNA-profil fram for respektive genotyp. Detta gjordes med hjilp av
dataprogrammet ”Gene mapper”.

Genom att konstruera en binir databas utifran forekomst (1) eller avsaknad (0) av de olika
forekommande fragmentlingderna (allelerna) konstruerades ett dendrogram (slikttrdd) for
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dessa kidnda genotyper med hjilp av metoden UPGMA (unweighted pair-group method of
arithmetic averages) i statistikprogrammet SPSS”.

2008

Vixtmaterialet for 2008 érs arbete inom projektet hamtades fran provodlingen pa Fredriksdal,
Helsingborg. Under sommaren samlades blad in frdn de forst planterade 220 okénda
accessionerna pa samma sitt som beskrevs ovan for 2007. Denna géng placerades dock
proverna i -80 °C i stéllet for 1 kylskap. Extraktion av DNA gjordes direfter fortlopande under
sensommaren. Dock utfordes denna gang extraktionerna med hjilp av ”Qiagen DNeasy Plant
Mini Kit” istdllet for med "eZNA Plant DNA Kit” som anvindes vid 2007 érs extraktioner.
Anledningen till detta var att DNA-kvaliteten alternativt koncentrationen pé flera av proverna
vid 2007 ars extraktioner visade sig vara allt for 1&g for att fungera tillfredsstillande for nigra
av primer-paren.

For att kunna jadmfora dessa okdnda accessioner med de arter/sorter som ingér i
referenssamlingen anvindes samma tio primer-par for att genom PCR-teknik amplifiera
samma specifika mikrosatellit-sekvenser i DNAt. Aven denna ging storleksbestimdes de
resulterande fragmenten genom kapilldr-elektrofores av Swegene, Malmo. Resultaten
analyserades sedan pa Balsgard med hjélp av programmet ”Gene mapper”.

De morfologiskt svartbestimda accessionernas DNA-profiler jamfordes dérefter med de i
DNA-databasen redan befintliga profilerna fran 2007 ars undersdkningar for en identifiering
till sort eller atminstone till sortgrupp. Jimforelserna gjordes genom att studera var de okidnda
rosorna placerade sig i ett dendrogram tillsammans med genotyperna i referenssamlingen.
Detta dendrogram konstruerades liksom tidigare med hjdlp av metoden UPGMA i
statistikprogrammet ”SPSS”.

2009

Under 2009 fortsatte arbetet pd samma sitt som beskrivits for 2008 med ytterligare 100 nya,
okdnda rosor fran provodlingen pd Fredriksdal, Helsingborg. Se vidare sidan 3 for en
beskrivning av vilka rosor som valdes for arets studie.

Med hjilp av samma dataprogram som tidigare ar konstruerades ett dendrogram dir de
okdnda rosorna i 2009 ars undersdkning ingick tillsammans med 49 namngivna sorter fran
referenssamlingen. Referensrosorna tillhorde grupperna Alba (12 st), Bourbon (4 st),
Centifolia (8 st), Centifolia Muscosa (4 st), Damascena (7 st), Damascena Bifera (2 st),
Francofurtana (3 st) och Gallica (9 st).

2010

Arbetet fortsatte pa likartat sitt under 2010, nu med 75 stycken okinda accessioner fran
provodlingen. Som tidigare ndmnt lag fokus detta ar i forsta hand pa rosor i Gallica- och
Damascena-Gruppen. Aven nigra okinda rosor i sortgrupper som har ett nira sliktskap med
dessa tva grupper ingick.

Fram t o m 2009 anvéndes tio mikrosatellit-sekvenser (primer-par) for amplifiering med hjilp
av PCR-teknik. Nagra av primer-paren gav dock i allt for hog grad ofullstindiga resultat
varfor vi 6vervdgde att minska antalet primer-par i det fortsatta arbetet (se vidare sidan 6). De
genomforda studierna gav for manga av rosorna tillfredsstéllande resultat med enbart sex
primer-par. I samrdd med Dr Gerhard Esselink, Holland, som ar den huvudsakliga
upphovsmannen till de primer-par som anvints i genetikprojektet, beslutade vi dérfor att fran
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och med 2010 genomféra DNA-studierna i forsta hand med sex primer-par mot tidigare tio.
Minskningen av antalet primer-par gor arbetet mindre tids- och kostnadskrivande. For
flertalet rosor innebér forandringen sannolikt ingen kvalitetsforsdmring. For sortkomplex dér
analyserna med sex primer-par inte pavisar nigon genetisk variation, men diar morfologiska
skillnader trots allt tycks foreligga, kommer senare ytterligare primer-par att anvéndas.

For 2010 &rs studie valdes fem av de sex primer-par som en grupp forskare (inkluderande Dr
Esselink) anvint vid en studie publicerad 2007 (Babaei et al., Microsatellite analysis of
Damask rose (Rosa damascena Mill.) accessions from various regions in Iran reveals multiple
genotypes, BMC Plant Biology, 7:12). De fem primer-paren ér valda bl a med tanke pa att de
ar placerade pa olika kromosomer i rosgenomet, vilket ger storre mdjlighet att finga upp mer
av den totala variationen i genomet hos de undersokta rosorna. Det sjitte primer-paret i den
utlindska studien har inte ingatt bland de tio primer-par som anvénts inom genetikprojektets
tidigare arbete. Detta primer-par ersattes darfor, efter samrdd med Dr Esselink, med ett vil
fungerande primer-par som ingick i genetikprojektets tidigare arbete.

Aven 2010 storleksbestimdes de resulterande fragmenten fran PCR-amplifieringarna genom
kapilldr-elektrofores av Labmedicin Skéne (tidigare Swegene). Resultaten tolkades dérefter pa
Balsgérd pa vanligt sitt, dock anvidndes detta ar ett annat dataprogram (”Gene marker”) dn det
tidigare anvdnda ”Gene mapper”. De bdda programmen &r likviardiga men ”Gene marker” har
visat sig vara mer léttarbetat. Samtliga tidigare erhallna resultat tolkades dock &nnu en géng i
det nya programmet “Gene marker” for att undvika eventuella felaktigheter orsakade av
programbytet.

Efter utvirderingen konstruerades pa samma sitt som tidigare bl a ett dendrogram
innehéllande bade de accessioner fran 2010 ars insamling som hittills gett resultat (73 st) och
ett urval av accessioner fran tidigare ars studier av rosor tillhdrande Gallica-, Damascena-,
Alba-, Centifolia-, Centifolia Muscosa-, Francofurtana, Bourbon- och Boursault-Gruppen
(220 st). I dendrogrammet ingick dven 8 genotyper fran referensdatabasen.

Ploiditalsbestimningar genomfordes for ett 20-tal olika accessioner med hjilp av
flodescytometri. Arbetet utfordes som kopt tjanst vid Lantminnen SW Seed AB samt vid
Plant Cytometry Services, Holland.

2012

Under senaste arets arbete samlades 120 stycken okdnda accessioner in fran Bourbon-
Gruppen, Gallica-Gruppen, Spinosissima-Gruppen, Remontant-Gruppen och Rugosa-
Gruppen. Aven nigra enstaka accessioner i ndgra sirskilt kritiska sortkomplex, som dessutom
ar svara att placera i en sortgrupp, ingick.

Vixtmaterialet behandlades pad samma vis som under tidigare & och samma metoder
anviandes vid de laborativa momenten. Dock utfordes storleksbestimningen (kapilldr-
elektroforesen) av de resulterande fragmenten frdn PCR-amplifieringarna detta ar av ett
laboratorium vid Den Kgl Veterinaer- og Landbohgjskole (KVL) i Képenhamn i stéllet for av
Labmedicin Skine, Malmo. Detta eftersom denna tjdnst inte liangre gar att kopa fran
Labmedicin Skane. Resultaten tolkades dérefter pa Balsgard liksom under 2010 med hjélp av
dataprogrammet ”Gene marker”.

I slutskedet av 2012 ars arbete drabbades vi av problem som tyvirr forsenade arets slutliga
resultatrapportering. Problemen visade sig hérréra fran bytet av laboratorium f{or
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storleksbestamningen av mikrosatellitfragmenten och uppdagades di utvérderingen av
resultaten fran kapillarelektroforesen skulle genomforas under november och december. Av
denna anledning beviljades vi darfor uppskov med den slutliga rapporteringen till 2013-03-15.

Resultat och diskussion

2007

De forsta prelimindra resultaten frdn 2007 ars studier av de 160 kéinda genotyperna i
referenssamlingen visade en tydlig genetisk variation nér de tio olika primer-paren anvéndes.
Detta visade att det med hjilp av dessa primer-par var mojligt att ta fram unika DNA-profiler
for olika genotyper.

Tyvérr erholls dock inte tillforlitliga resultat for alla kombinationer av genotyp och primer-par
vid analyserna. For vissa genotyper erholls inga resultat for ndgot av primer-paren. Saknas
resultat fran en eller flera av de tio primer-paren plockas denna genotyp automatiskt bort nér
ett dendrogram skall konstrueras av datorprogrammet. Detta gor att ett fullstindigt
dendrogram innehallande alla analyserade genotyper inte kan tas fram forrdn samtliga
genotyper erhallit tillfredsstdllande resultat for alla tio primer-par vid storleksbestimningen av
de amplifierade fragmenten. Ett dendrogram for samtliga genotyper underskta med alla tio
primer-paren gick dérfor inte att konstruera i detta ldge. Prelimindra tolkningar, gjorda
tillsammans med Lars-Ake Gustavsson, av resultaten frin studierna av referenssamlingen
rapporterades i ”Sakredovisning, 2007”.

2008

DNA fran samtliga 220 okdnda accessioner frdn 2008 ars insamling amplifierades detta ar
med alla tio primer-paren. Alla fungerande prover storleksbestimdes med hjélp av kapillar-
elektrofores. Liksom vid 2007 ars analyser gav dock vissa av accessionerna inte tillforlitliga
resultat i kombination med nagra av primer-paren. Tyvérr fanns ingen mojlighet att inom
ramen for 2008 ars projekttid hinna upprepa dessa korningar for att se om béttre resultat
kunde erhéllas exempelvis vid hogre DNA-koncentration.

Av de accessioner dér inga resultat kunde fas for nagot av de tio primer-paren vid 2007 &rs
analyser insamlades nytt vaxtmaterial under sommaren 2008 och nytt DNA extraherades med
”Qiagen DNeasy Plant Mini Kit”. Fortfarande fanns dock tyvérr enstaka accessioner som inte
fungerade tillfredsstéllande for en eller ett av par primer-paren och dér foljaktligen resultat
saknades for att en fullstindig DNA-profil skulle kunna tas fram.

Det visade sig ocksa att en del av resultaten fran storleksbestimningen var mycket
svartolkade delvis beroende pa bristande information om de olika rosornas kromosomtal.
Rosor #r polyploider och ploiditalet varierar frin diploider upp till &minstone hexaploider. Ar
ploiditalet kint underlittas tolkningen av resultaten frdn fragmentlangdsbestimningarna
avsevart.

Ett slutligt dendrogram baserat pa samtliga tio primer-par och 160+220 rosor kunde tyvérr
inte tas fram pa grund av att fortfarande inte alla accessioner erhallit tillforlitliga resultat for
samtliga primer-par.

Preliminéra resultat presenterades vid rosinventerarnas hosttraff i Véardsnds, 25-26 oktober
2008, tillsammans med Lars-Ake Gustavsson och rapporterades i ”Sakredovisning, 2008”.
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2009

DNA fran samtliga av de 100 insamlade nya okdnda accessionerna amplifierades med de tio
primer-paren. Tyvirr visade det sig att ndgra av PCR-plattorna uppvisade endast ett fatal
resultat efter storlekssorteringen av fragmenten. Troligtvis gick ndgot fel under PCR-
processen och inga eller ytterst fi fragment amplifierades. De aktuella plattorna inneholl
framfor allt amplifieringar med tva av primer-paren. Tyvérr fanns varken tillrackligt med tid
eller medel kvar for att upprepa amplifieringarna vid den tidpunkt da detta intrédffade. Detta
medforde att dessa tva primer-par ej kunde inga i det dendrogram som konstruerades. For de
resterande atta primer-paren fungerade PCR-amplifieringarna relativt tillfredsstillande, dock
inte for samtliga rosor. Hogst procent ingaende accessioner erholls da fem olika primer-par
ingick i dendrogrammet. Tolkningar av dendrogrammet gjorda av Lars-Ake Gustavsson
presenterades i ”Sakredovisning, 2009

Samtidigt som malséttningen for 2009 var att studera variationen framfor allt inom
rosgrupperna Alba, Bourbon, Centifolia, Centifolia Muscosa, Damascena, Damascena Bifera,
Francofurtana och Gallica fortsatte arbetet med rosor fran 6vriga grupper. De rosor fran 2007
och 2008, som dnnu inte gett tillforlitliga resultat eller inga resultat 6ver huvud taget for en
eller flera primer-par, analyserades om 2009. For vissa rosor som tidigare ar inte gett nagra
resultat for ndgot av de tio primer-paren plockades dven nytt bladmaterial varefter helt nytt
DNA extraherades fram fore analysen. Genom dessa omkdrningar gav flera accessioner nya
tillforlitliga resultat &ven om fortfarande flera behover analyseras ytterligare for att uppna
fullstdndiga resultat.

2010

Till skillnad fran tidigare ar da arbetet inom projektet tyvérr varit relativt problemfyllt 16pte
2010 ars arbete helt planenligt och forutom att 75 nya okinda rosor analyserades har nya
analyser av samtliga ej fungerande okinda accessioner frdn 2008 och 2009 genomforts, med
lyckat resultat, med de sex primer-par som valdes ut enligt ovan infor 2010 ars arbete. Av de
totalt 395 okinda analyserade rosorna aterstod efter 2010 ars arbete endast 39 accessioner
som dnnu inte hade resultat for ett eller flera primer-par. Mer én hilften av dessa saknade
resultat for enbart ett primer-par.

2010 ars studie fokuserade som tidigare namnts i forsta hand pa rosor i Gallica-Gruppen och
Damascena-Gruppen. Darutover ingick ocksa nigra okdnda rosor i sortgrupper som har ett
nira sldktskap med Gallica-Gruppen och Damascena-Gruppen. Déarfor innefattade det
dendrogram som bifogades 2010 ars sakredovisning de under hela projekttiden analyserade
accessionerna som hor till Gallica-Gruppen och Damascena-Gruppen samt f6ljande
sortgrupper: Alba-Gruppen, Centifolia-Gruppen, Centifolia Muscosa-Gruppen (mossrosor),
Francofurtana-Gruppen, Bourbon-Gruppen och Boursault-Gruppen. Observera att manga av
de funna rosorna énnu inte har kunnat foras till en sortgrupp.

Bland resultaten fran de hittills genomforda DNA-studierna finns det ménga exempel pa
nodvéndigheten att kombinera resultat frin bade morfologiska och genetiska studier for att
den slutliga klassificeringen och valet av enskilda sorter for den nationella genbanken ska bli
sa korrekt som mojligt.

Flera rosor, som av inventerarna beddmts vara olika sorter ndr de studerats pa sina
fyndplatser, har visat sig ha samma DNA-profil, enligt den detaljnivd som hittills uppnatts
med sex primer-par. Omvint har det ocksa 1 manga fall visat sig att rosor, som pa sina



Sakredovisning 2012, Carlson-Nilsson, Sid. 8

fyndplatser bedomts vara identiska, har skilda DNA-profiler. I taxonomiska sérskilt kritiska
sortkomplex kan det dérfor bli nddvandigt att genomfora DNA-analyser med fler primer-par
an de nu anvdnda sex for att erhélla sa sikra resultat som mojligt. For detaljinformation om
erhallna resultat 2010 hénvisas till 2010 ars sakredovisning.

2012

Forutom de problem som uppstod i samband med bytet av laboratorium for
storleksbestamningen av de resulterande fragmenten fran PCR-amplifieringarna har 2012 ars
arbete fortskridit planenligt.

Forutom analyserna av de 120 nya okénda accessionerna gjordes under 2012 dven fornyade
analyser av ett antal okdnda accessioner dir tillfredsstillande resultat for en eller ett par
primer-par inte tidigare erhallits. Dessa accessioner har dirfor inte kunnat ingd i de tidigare
redovisade dendrogrammen.

Under arbetet med att klassificera POMs insamlade rosor har DNA-analyserna i flertalet fall
bekriftat prelimindra morfologiska bestdmningar. I négra fall har DNA-studierna uppdagat en
storre genetisk variation dn véntat. De uppnadda resultaten fran DNA-studien ska under de
kommande éaren védgas mot resultaten frdn de morfologiska studierna i provodlingen pa
Fredriksdal, vilka for varje ar som gér blir allt tydligare. Fa slutliga resultat frén de
morfologiska studierna pa Fredriksdal foreligger idag. Forst nér samtliga rosor i provodlingen
pa Fredriksdal natt en alder av 3-5 ar kan jimforbara morfologiska resultat erhallas och
virdet av att odla de insamlade rosorna under samma klimat- och odlingsforhdllanden
utvérderas.

I dagslaget ger darfor resultaten fran DNA-studierna ett tydligare besked om enskilda
accessioners sliaktskap och gruppering i kloner/genotyper &dn vad de hittills genomforda
morfologiska studierna gor. Det géller savél plantorna i provodlingen som moderplantorna pa
de enskilda accessionernas fyndplatser. De samlade DNA-studierna har redan gett ny kunskap
om de dldre kulturrosornas variation och sldktskap, vilket pa sikt - nir hela rosinventeringen
avslutats och utvdrderats - kommer att resultera i att delar av rosornas slakttrad maste skrivas
om.

I det till denna sakredovisning bilagda dendrogrammet (Bilaga 1, Dendrogram 2012) ingar
hittills uppnadda resultat fran samtliga ars DNA-studier. I detta dendrogram ingér 490 okinda
rosor, fordelade pa 175 kloner/genotyper enligt foljande gruppering i sortgrupper:

Gallica-Gruppen 35
Damascena-Gruppen 12
Alba-Gruppen 6
Centifolia-Gruppen 3
Centifolia Muscosa-Gruppen 10
Francofurtana-Gruppen 1
Bourbon-Gruppen 12
Remontant-Gruppen 6

Boursault-Gruppen 1
Setigera-Gruppen 1
Arvensis-Gruppen 1
Storblommiga klétterros-Gruppen 1
Rugosa-Gruppen 18
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Spinosissima-Gruppen 4
Foetida-Gruppen

Glauca-Gruppen

Moyesii-Gruppen
Foecundissima-Gruppen

Okénd grupptillhdrighet

O N W W kA

Forklaringar till dendrogrammet

Accessioner markerade med gront analyserades i1 darets studie. Rosa markeringar &r
referenssorter. Rod text [-X och bld linje markerar avgrdnsningar av dendrogrammet i 10
delar vilka kommenteras i den fortsatta texten.

Del 1

I dendrogrammets forsta del I (sid 1-4) ingar samtliga studerade rosor i Gallica-Gruppen. 35
av de 41 klonerna i del I utgors av gallicarosor. Under aret kunde studien pavisa och
klassificera 9 nya gallicarosor i provodlingen pé Fredriksdal. Gallica-Gruppen &r den dldsta
sortgruppen i rossldktet och utgdér grunden for den vidare utvecklingen av samtliga
kulturrosor.

Av de 35 identifierade gallicaklonerna finns endast tva att tillga i svenska plantskolor. De
ovriga 33 dr kvarstdende sorter fran en dldre tids sortiment. Ingen spontan hybridisering med
nybildning av sorter torde ha forekommit i Sverige. Av de totalt ca 2 000 introducerade
gallicarosorna pa jorden beréknas endast ca 300 sorter finnas kvar i odling nagonstans pa
jordklotet idag. Ca 1 700 sorter anses séledes ha dott ut. Med storsta sannolikhet har ndgra av
de sorter som betraktats som utddda pétraffats i POM-inventeringen.

De ovriga 6 klonerna i del I &r sorter i Centifolia Muscosa-gruppen, mossrosor, vilket
tydliggor ett ndra sliktskap mellan dessa mossrosor och sorter i Gallica-Gruppen. 4 av de 6
mossrosorna identifierades som nya kloner i arets studie.

Del I1

I del IT ingér dendrogrammets samtliga sorter i Damascena-Gruppen, Centifolia-Gruppen och
Francofurtana-Gruppen. Dirutdver innehéller del II d4ven nagra rosablommande sorter i Alba-
Gruppen, tvd sorter i Muscosa-Gruppen och tva sorter med &nnu oklar grupptillhorighet,
klonerna 47 och 48. Dessa dr med storsta sannolikhet hybrider i vilka frimst gallica-, alba-
och damascenerrosor ingar.

I denna del har endast 10 nya rosor analyserats eftersom grupperna inte var prioriterade i arets
studie.

3 av dem visade sig vara nya kloner. En av dem hor till Alba-Gruppen, en till Damascena-
Gruppen och en av dem har dnnu inte kunnat klassificeras.

Klon 53 ir séregen i den meningen att den bestar av tre genetiskt mycket narbeslaktade sorter
med distinkta morfologiska karaktérer. De tre sorterna dr centifoliarosorna *Centifolia Major’
(bl a Ref 54 och 317), ’Petite de Hollande’ (bl a POM 123) samt mossrosen ’Communis’
(POM 1039). For att genetiskt kunna sirskilja de tre sorterna méste de studeras med
ytterligare nagra primer-par.

Del 11 bestér efter arets studie av 21 definierade kloner.
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Del 111

Denna del bestér till storsta delen av sorter i Bourbon-Gruppen. 3 nya kloner av bourbonrosor
identifierades i arets studie. Del III innehaller &ven en mossros samt “’Skedarosen” och ”Von
Lingens ros”, bdda med &dnnu okdnd grupptillhorighet.

Sarskild uppmérksamhet dgnades at klonerna 72 och 83. Den forra har pétréffats vid ett flertal
tillfillen fran Skéne till Angermanland. Den uppvisar ett timligen enhetligt utseende s nér
som pé ndgra fynd dar uppgiftslimnarna noterat att blomfargen ar ljusare 4n normalt. DNA-
studien kunde inte pavisa ndgon genetisk skillnad inom det insamlade materialet.

Klon 83 ir en bourbonros av *Great Western’-typ. Skillnaden i kronbladens teckning och férg
ar stor. Nagra plantor har blommor med helt sldta och enhetligt firgade kronblad, pa andra
plantor har kronbladen mycket dekorativa strimmor och skiftande morka och ljusa nyanser.
Arets DNA-studie kunde inte pavisa nigon genetisk skillnad bakom denna morfologiska
variation. Kanske dr den genetiska skillnaden lika liten som mellan den enhetligt karminréda
’Officinalis’ och den strimmiga ’Rosa Mundi’ i Gallica-Gruppen? Denna skillnad kunde forst
pavisas med 10 primerpar.

I del IIT har hittills 19 kloner kunnat pavisas.

Del IV
I denna del utgdr vitblommiga sorter i Alba-Gruppen den dominerande delen. Gruppen

dgnades mycket liten uppmirksamhet i drets DNA-studie. En ny klon med namnet "Huldra’
(POM 345) definierades.

Del V

I del V ingar dendrogrammets samtliga sorter i Remontant-Gruppen, en av de prioriterade
sortgrupperna i arets DNA-studie. 10 av arets 13 prover ar remontantrosor som fordelar sig pa
6 kloner, alla nya for POM-studien. Klon 94 4r ocksd med storsta sannolikhet en
remontantros, men dess morfologi behdver studeras ytterligare for att sdkerstilla dess
slaktskap.

Av de 10 klonerna i dendrogrammets del V idr saledes 6 eller 7 remontantrosor. De dvriga &r
av vitt skilda ursprung: boursaultrosen ’Blush Boursault” (POM 53), en hybrid i Setigera-
Gruppen (POM 1283) och ’Olandsrosen” (POM 309), en storblommig klétterros.

Del VI

I denna del ingér sorter med vildrosornas egenskaper, bade kléttrande och buskformade sorter.
Alla de fem nya proverna visade sig vara for POM-studien nya kloner. POM 1035, en hybrid
med Rosa arvensis fran Valdemarsvik, kan mycket vél vara en under ldng tid omskriven
klatterrosor som formodats vara utdod péd jorden. POM 239 dr en hybrid med Rosa moyesii,
mandarinros, fran Uppsala botaniska tradgard. POM 298, POM 1013 och POM 1064 ir
mycket dekorativa hybrider med Rosa glauca, daggros.

Del VIl
Denna del av dendrogrammet bestar uteslutande av hybrider med ursprung i arten Rosa
rugosa, vresros. Gruppen hade hog prioritet under arets DNA-studie. 11 rosor analyserades

och hela 10 av dem visade sig vara nya kloner i POMs studie av rosorna i provodlingen pa
Fredriksdal.



Sakredovisning 2012, Carlson-Nilsson, Sid. 11

6 av klonerna 129—-137 har blommor med enkla kronblad och dr med stor sannolikhet hybrider
med Rosa rugosa. Ovriga kloner i del VII har mer eller mindre titt fyllda blommor.

I Rugosa-Gruppen har 18 kloner definierats och den innehéller f4 dubbletter. Inom del VII
finns bara tre kloner av vilka det forekommer fynd fran mer &n en lokal, 6vriga 15 kloner har
bara patriffats pa en enda vixtplats.

Del VIII

Spinosissima-Gruppen &r genetiskt och morfologiskt mycket variabel. Gruppen har sitt
ursprung i den vilda arten Rosa spinosissima, pimpinellros. Flertalet kulturrosor i sortgruppen
forddlades mellan 1793 och ca 1830. Att spontan hybridisering inte &r ovanlig i sortgruppen
innebdr att nya sorter sannolikt uppkommit i Sverige dnda in i nutid. Gruppen &r av stort
hortikulturellt varde for svenska tradgardar.

Gruppen var hogprioriterad i arets DNA-studie. 35 prover av svérklassificerade kollekter togs.
Av dessa visade det sig att hela 23 utgor nya kloner. Det fanns séledes endast 12 dubbletter
bland érets studerade pimpinellrosor.

I dendrogrammet fordelar sig klonerna i Spinosissima-Gruppen i vil avgransade kluster. Vid
denna forsta genomgang av dendrogrammet forefaller korrelationen mellan de genetiska och
morfologiska resultaten vara timligen god.

Med ett undantag (POM 1362 Puderrosen’) har klonerna 138—150 enkla blommor i vita
och rosa blomfirger. Varje accession dr unik, inga dubbletter forekommer. Klustret
innehéller 13 kloner och 9 av dem é&r for studien nya kloner i drets DNA-studie.

Klonerna 151-156 innehaller 6 kloner varav tre dr nya. Till klustret hér sorter med
slaktskap till Trish Rich Marbled’ och *Double Pink’.

Klonen 157 dr en for studien ny klon med halvfyllda vita blommor.

Klonerna 158-165 bestar av 5 kloner med fyllda vita blommor. Tva av dem har stora
blommor och 6verensstimmer vdl med de rosor som gir under namnet Rosa spinosissima
"Plena’, fylld pimpinellros. De dvriga tre klonerna avviker markant fran dessa tvd genom
de smé& blommorna och laga vixtsittet. Klustret innehaller ocksa tre i studien unika
accessioner (POM 1238, POM 422 och POM 190) med smé och ljust rosa blommor.

Klonerna 166—-170 uppvisar stor variation, frdn enkla till fyllda sorter i skiftande rosa
nyanser. [ klustret ingdr tva accessioner som padminner om ’Irish Rich Marbled’, ett
utseende som ocksé finns i klonerna 151-152. Klustret bestdr av 5 kloner, av vilka 4 &r nya
i arets DNA-studie.

Klonerna 171-175. Klustret bestdr av tvd vanligt forekommande kloner med flera
dubbletter, bada av "Husmoderrose’-typ som har rosa blommor. POM 55 ir en vit och
smablommig klon av "Plena’-typ. De tva dvriga accessionerna behdver studeras ytterligare.

Klonerna 176-182 ar alla av ’Poppius’-typ med olika blomféarger, frdn den vanligast
forekommande rosa nyansen till ljust rosa, laxrosa och vit.
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Klonerna 183—184 idr tva sorter med enkla blommor, den vitblommiga “Frosérosen” och en
ljust rosablommig sort som padminner om ’Myriacantha’.

Hittills har sammanlagt 75 accessioner av rosor i Spinosissima-Gruppen studerats. De fordelar
sig pa 47 kloner.

Del IX och X

Dendrogrammets sista del bestar av sorter med gula blommor, de enda gulblommiga rosorna i
dendrogrammet. Alla utom POM 63 ar néra besldktade med Rosa foetida, turkisk gulros (Ref
17). POM 63 har svagt gultonat vita blommor.

I del IX har hittills 5 kloner identifieras.

I del X ingar endast referenssorter.



