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Dynia olbrzymia jest gatunkiem ciepłolubnym, dobrze 

zaaklimatyzowanym w polskich warunkach i mogącym 

wydawać wysokie plony. 

 

Owoce dyni stanowią cenny surowiec  m. in. w przemyśle 

spożywczym, dzięki: 

• wysokiej zawartości karotenoidów i cukrów  w miąższu; 

• odpowiedniemu składowi soli mineralnych; 

• wysokiej zawartości nienasyconych kwasów  

tłuszczowych w nasionach; 

• niskiej zdolności do wiązania azotanów; 

• możliwości różnorodnego wykorzystania. 

• Brak konieczności stosowania środków ochrony roślin 

 



Pochodzenie 

(Sanjur et al. 2002) 

Cucurbita maxima pochodzi od 

dzikiego gatunku  C. andreana 

 

C. andreana występuje  w 

rejonach Argentyny o 

umiarkowanym klimacie oraz  

na nizinnych terenach Boliwii 

 

 

C. maxima była uprawiana na 

terenie Peru już 4000 lat temu. 



Systematyka 

(Zheng i in., 2013)  



Zmienność 



Grupy odmian -  Goldman (2004) 

1. Australian Blue 

2. Banana 

3. Buttercup 

4. Hubbard 

5. Mammoth (Show) 

6. Turban 

7. Zappalito 



Grupy odmian -  Goldman (2004) 

1. Australian Blue 

2. Banana 

3. Buttercup 

4. Hubbard 

5. Mammoth (Show) 

6. Turban 

7. Zappalito 

Crown Prince (1883) 
Queensland Blue (1932) 

Triamble (1918) Jarrahdale (1991) 

Pokrój płożący – bardzo długie rozkrzewione pędy (ponad 30 stóp) 

Bardzo długi okres przechowywania (cienka i bardzo twarda skórka) 



Grupy odmian -  Goldman (2004) 

1. Australian Blue 

2. Banana 

3. Buttercup 

4. Hubbard 

5. Mammoth (Show) 

6. Turban 

7. Zappalito 

Pink Banana (ok. 1900) Blue Banana (ok. 1887) Sibley (1887) 

Blue Banana (Shumway’s Mexican Banana) – sprowadzona 

przez R H Shumway ok. 1901 r. 

 

Odmiana ta nie wywodzi się bezpośrednio z Meksyku ale 

została wyprowadzona poprzez „skrzyżowanie importowanych 

odmian”(Informacja z katalogu Shumway z 1985r)  



Grupy odmian -  Goldman (2004) 

1. Australian Blue 

2. Banana 

3. Buttercup 

4. Hubbard 

5. Mammoth (Show) 

6. Turban 

7. Zappalito 

Buttercup (1931) Greengold (1939) 

Wyhodowane w North Dacota Agricultural Experiment 

Station w późnych latach 20 i wczesnych 30 przez Alberta 

Yaeger’a jako substytut słodkiego ziemniaka.  

 

Pochodzenie: Quality (forma mateczna) Essex Hybrid 

(forma ojcowska). Spokrewniona z grupami: Delicious, 

Hubbard  i Turban. 

Cha cha Delica 



Grupy odmian -  Goldman (2004) 

1. Australian Blue 

2. Banana 

3. Buttercup 

4. Hubbard 

5. Mammoth (Show) 

6. Turban 

7. Zappalito 

Green hubbard 

 (ok. 1850) Blue hubbard 

(1954) Red Warty Thing (1897) 

Golden hubbard (1898) 
Orange 

Hokkaido Blue Ballet 



Grupy odmian -  Goldman (2004) 

1. Australian Blue 

2. Banana 

3. Buttercup 

4. Hubbard 

5. Mammoth (Show) 

6. Turban 

7. Zappalito 
Atlantic Giant (1978) Big Moon 

Jaune Gros de Paris 

Bezpośredni potomkowie Jaune Gros de Paris i 

Large Yellow Paris – odmian nadal popularnych we 

Francji.  

Sprowadzone i rozpropagowane w USA w 1857r 



Grupy odmian -  Goldman (2004) 

1. Australian Blue 

2. Banana 

3. Buttercup 

4. Hubbard 

5. Mammoth (Show) 

6. Turban 

7. Zappalito 

Marina di chioggia 

Bonnet Rouge 

Turks Turban (ok. 1820) 

Owoce z tej grupy były wśród pierwszych przywiezionych i 
uprawianych w Europie, głównie dla ich walorów dekoracyjnych. 



Grupy odmian -  Goldman (2004) 

1. Australian Blue 

2. Banana 

3. Buttercup 

4. Hubbard 

5. Mammoth (Show) 

6. Turban 

7. Zappalito Zappalito de 

tronco 



Polskie odmiany 



Po co badać zmienność ? 

• Określanie poziomu zróżnicowania wewnątrz 

gatunkowego 

 

• Tworzenie ‘core collection’ i określanie struktury 

populacji 

 

• Identyfikacja gatunkowa i odmianowa 

 

• Selekcja linii w programach hodowlanych (hodowla 

mieszańców heterozyjnych) 
 
 



Materiały i metody 

Materiał roślinny:  

 

• 85 odmian, linii i form lokalnych dyni olbrzymiej pochodzących z 

Europy, Ameryki Pn, Azjii, Australii i Nowej Zelandii 

• 1 forma lokalna dyni zwyczajnej 
 

 
 Nr Źródło 
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Nazwa 
Kraj 

pochodzenia 
Typ 

wzrostu 

Masa 
owocu 

(kg) 

Podstawowy 
kolor owocu 

1 NCPGR S1 C. pepo Rumunia 

2 KGHIBR S8 L 801 Ukraina vine 8,5 zielony 

3 KGHIBR S10 L 802 Japonia vine 1,3 
Ciemno 

czerwony 

4 NCPGR S1 RCA TO 57226 Węgry vine 6,5 
Jasno szaro 

niebieski 

5 NCPGR S1 RCA TO 35431 Węgry vine 9,1 szary 

6 NCPGR S1 RCA TO 54832 Węgry vine 9,8 Jasno różowy 



Materiały i metody 

Analiza SSR 

 

• Wykorzystano 23 pary starterów SSR, których sekwencje pochodziły z 

genomu C. pepo i C. moschata (Gong i in., 2008). 

 

Analiza danych 

 

• NTSYS 

• MEGA 6.06  

• Structure v 2.3.4 



Wyniki 

Dla każdego markera określono liczbę alleli, wartość PIC (Polimorphism 

Information content) oraz He (expectet heterozygosity) 

Nazwa 

markera 

Liczba alleli PIC  He  

SSR1 4 0.59 0.53 

SSR2 10 0.67 0.70 

SSR3 3 0.48 0.49 

SSR4 6 0.45 0.51 

SSR5 5 0.39 0.51 

SSR6 4 0.62 0.68 

SSR7 4 0.27 0.36 

SSR8 4 0.52 0.6 

SSR9 5 0.71 0.74 

SSR10 4 0.53 0.59 

SSR11 4 0.64 0.66 



Wyniki 

• Obecność lub brak allela reprezentującego dany marker SSR zapisano 
w programie Excell 2000 (Microsoft Inc.) jako 1 lub 0. 

  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 

160/1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 

160/2 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

160/3 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 1 1 1 0 

133/1 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 0 

133/2 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 0 0 1 0 1 

133/3 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 

133/4 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 



Wyniki 

Do sporządzenia dendrogramu analizy skupień metodą neighbor-joining wykorzystano 
program MEGA 6.06 oraz matrycę podobieństw wygenerowaną przy użyciu narzędzia 
SAHN programu NTSYS 2.21 i przekonwertowaną na matrycę zmienności.  

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

1 1,00 

2 0,08 1,00 

3 0,17 0,00 1,00 

4 0,08 0,29 0,47 1,00 

5 0,04 0,12 0,64 0,44 1,00 

6 0,08 0,30 0,51 0,48 0,63 1,00 

7 0,00 0,45 0,29 0,67 0,49 0,50 1,00 

8 0,07 0,43 0,37 0,64 0,49 0,46 0,55 1,00 

9 0,04 0,21 0,43 0,78 0,57 0,49 0,55 0,61 1,00 

10 0,09 0,34 0,36 0,50 0,54 0,62 0,56 0,40 0,47 1,00 





Wyniki 

Analizę podobieństw przeprowadzono bazując na współczynniku DICE’a (SIMQAL)  

W oparciu o matrycę podobieństwa przeprowadzono analizę głównych współrzędnych 

(PCoA) (NTSYS 2.21: DCENTER, EIGEN i MXPLOT)  



Wyniki 

Analizę STRUCTURE (Bayesian model based clustering method)  przeprowadzono w 

celu oszacowania prawdopodobnej liczby populacji (K) i wyjaśnienia podstaw  struktury 

genetycznej badanej populacjii. 

Populacja Liczba genotypów w agregatach 

Liczba 

genotypów 

Frekwencja 

genotypów  

ql≥0,77 

K1 60 77% 

K2 25 80% 



Podsumowanie 

 Wytypowany zestaw markerów SSR może stanowić użyteczne narzędzie 

wykorzystywane:  

  

• W badaniach zmienności genetycznej u dyni olbrzymiej  

• Do tworzenia ‘core collection’ i zarządzania kolekcjami tego gatunku w bankach 

genów 

• Do Identyfikacji odmianowej w obrębie gatunku dynia olbrzymia 

• Do znajdowania nowych źródeł zmienności 

• W programach hodowlanych w celu tworzenia nowych wartościowych odmian 

mieszańcowych 

 
 




