Sprawozdania z realizacji projektów  w roku 2009

MR 1. Identyfikacja oraz wprowadzenie do genomu genów determinujacych odporność pszenicy na łamliwość źdźbła powodowaną przez grzyb Pseudocercosporella herpotrichoide 
Kierownik: doc. dr hab. Halina Wiśniewska, Instytut Genetyki Roślin Polskiej Akademii 

Nauk w Poznaniu

Wykonawcy: doc. dr hab. S. Bartkowiak, doc. dr hab. M. Korbas, doc. dr hab. H. Wiśniewska, mgr  inż. Jolanta Belter, J. Maszner, G. Cicha 

Celem badań była analiza elektroforetyczna izoenzymów endopeptydaz komórkowych pozwalających zidentyfikować genotypy posiadajace introgresywny fragmant chromosomu Aegilops ventricosa i obecny w nim gen Ep-D1b sprzężony z genem Pch1 determinującym odporność pszenicy na łamliwość źdźbła powodowaną przez Pseudocercosporella herpotrichoides. Badania obejmowały 131 genotypy pszenicy ozimej o zróżnicowanym podłożu genetycznym oraz odmianę Rendez-vous, jako wzorzec odporności na łamliwość źdźbła.

Wykonano analizy białek w liściach pobranych z poszczegolnych genotypów. Stwierdzono, że większość analizowanego materiału (109 genotypów), to były heterozygoty typu Ep-D1a Ep-D1b. W 6 genotypach stwierdzono obecność na żelu wyłącznie endopeptydazy Ep-D1b  podobnie jak u odmiany niemieckiej Rendez-vous charakteryzującej się wysoką odpornością na łamliwość źdźbła, u której we wcześniejszych badaniach potwierdzono występowanie genu Pch1  sprzężonego z genem Ep-D1b. W 14 genotypach nie stwierdzono izoenzymu Ep-D1b, a wykazano tylko obecność izoenzymu Ep-D1a, który nie jest sprzężony z genem Pch1. Obecność Ep-D1b świadczy o obecności w badanym materiale genu odporności Pch1 na infekcję grzybową powodowaną przez Pseudocercosporella herpotrichoides. Ep-D1b jest kodominującym markerem obecności loci Pch1. Wykrycie jego obecości w tkankach pszenicy pozwala przypuszczać, że badany materiał posiada odporność na infekcję grzybową Pseudocercosporella  herpotrichoides.

Analizę ekspresji genu Pch1 w warunkach polowych skontrolowano w teście inokulacyjnym. Najmniejszy procent porażonych źdźbeł (poniżej 10%) stwierdzono dla 3 genotypów: KBP 04.417; POB 157/05 oraz KBP 0390 i jest to zgodne z klasyfikacją na podstawie analizy izoenzymów endopeptydaz, podobnie jak u odmiany Rendez-vous. Najwyższy procent porażonych źdźbeł (od 49 do 61%) wskazujący na podatność na Pseudocercosporella herpotrichoides  stwierdzono u 11 genotypów, u których również nie wykazano obecności izoenzymu Ep-D1b.  

MR 2. Poszukiwanie, tworzenie, ocena i gromadzenie źródeł odporności na fuzariozę kłosów u pszenicy

Kierownik: doc. dr hab. Halina Wiśniewska, Instytut Genetyki Roślin Polskiej Akademii

Nauk w Poznaniu

Wykonawcy: doc. dr hab. H. Wiśniewska, dr T. Góral, dr P. Ochodzki, dr A. Kaczmarek,  mgr inż. J. Belter, J. Maszner, G. Cicha oraz 3 pracowników pomocniczych 

Celem realizowanego projektu było badanie odporności na fuzariozę kłosów 128 genotypów pszenicy ozimej. Do badań wybrano genotypy o zróżnicowanym terminie kłoszenia i dojrzewania, pochodzących z różnych kombinacji krzyżowań odmian i linii o podwyższonej odporności na fuzariozę kłosa. Obiekty wysiane zostały na poletkach doświadczalnych Instytutu Genetyki Roślin PAN w Cerkwicy koło Poznania oraz w Instytucie Hodowli i Aklimatyzacji Roślin w Radzikowie, co pozwoliło na większe zróżnicowanie warunków klimatycznych modyfikujących w dużym stopniu reakcję pszenicy na porażenie kłosa przez grzyby z rodzaju Fusarium. Materiałem infekcyjnym była mieszanina 3 izolatów Fusarium culmorum, wytwarzających deoksyniwalenol (DON), niwalenol (NIV) oraz zearalenon (ZEA). Kłosy inokulowane były w stadium kwitnienia przez oprysk zawiesiną zarodników z zastosowaniem mikrozraszania po inokulacji.

Nasilenie fuzariozy kłosów w Cerkwicy było duże, większe niż w Radzikowie, co związane było z licznymi opadami w czasie  i po inokulacji. Porażenie kłosa (IFK%)  kształtowało się w granicach od 17 do 66%. Najniższe porażenie kłosa poniżej 20% stwierdzono u 8 genotypów, a najwyższe powyżej 60% odnotowano u 2 genotypów pszenicy. 
Procent ziarniaków z wyraźnymi objawami fuzariozy (%FDK) był znacznie wyższy  w Cerkwicy niż w Radzikowie i wynosił od 41 do 95%. Tylko u dwóch genotypów porażenie ziarna (%FDK)  odnotowano poniżej 50%, natomiast aż u 55 genotypów %FDK wynosił powyżej 80%. Spośród badanych genotypów pszenicy ozimej wyselekcjonowano 7  charakteryzujących się najniższym porażeniem kłosa- IFK  od 17 do 21% o oraz najniższym  porażeniem ziarna (%FDK) od   47 do 59%.
Ziarno z genotypów badanych w lokalizacji Poznań - Cerekwica  i Radzików   charakteryzujących się niewielkim indeksem fuzariozy kłosa, najniższą masą i liczbą ziarniaków z objawami fuzariozy, jak również obserwowaną niewielką obniżką parametrów plonotwórczych, analizowano pod względem zawartości szkodliwych dla człowieka i zwierząt kumulowanych w ziarniakach toksyn fuzaryjnych:  niwalenolu (NIV) i deoksyniwalenolu (DON) i zearalenonu (ZEA) stosując technikę (HPLC) z detekcją UV. 

Najniższą masę skumulowanej toksyny deoksyniwalenolu (DON) (7,7 i 8,9 ppm)-stwierdzono u dwóch genotypów pszenicy: DED 171/05 i SMH 8063, NIV(od 2,2 do 2,9ppm) u 5 genotypów pszenicy i ZEA (0,1ppm) u genotypu STH 702. Najwyższą ilośc DON (53,4ppm) i NIV (11,8ppm) odnotowano u genotypu SMH 8288. Najmniejszą zawartość trzech badanych toksyn fuzaryjnych DON, NIV i ZEA stwierdzono u genotypm SMH 8063.
Wyniki uzyskane w niniejszym projekcie pokazują, że warunki pogodowe panujące w rejonie prowadzonego doświadczenia takie jak temperatura (około 20oC) i duża wilgotność powietrza w czasie i po inokulacji  aż do dojrzenia mają bardzo duże znaczenie przy rozwoju fuzariozy kłosów pszenicy Odporność na Fusarium jest cechą ilościową i środowisko bardzo modyfikuje tę cechę.
MR 10. Łubiny – poszukiwanie źródeł i zbadanie sposobu dziedziczenia odporności na choroby grzybowe (fuzarioza i antraknoza) oraz niskiej zawartości i składu jakościowego alkaloidów

Kierownik: prof. dr hab. Wojciech Święcicki, Instytut Genetyki Roślin Polskiej Akademii Nauk w Poznaniu.

Wykonawcy: mgr P. Barzyk, mgr M. Chudy, mgr K. Machowina

Testowano w warunkach polowych 120 genotypów łubinu żółtego pod kątem odporności na antraknozę. Wyniki potwierdziły zróżnicowanie genetyczne gatunku oraz pozwalają na skuteczną selekcję i uzyskanie wartościowych materiałów do hodowli odpornościowej, np. potomstwo mieszańców Z-476, Z-474, Z-473, Z-489 (odporne na porażenie łodyg) oraz Z-489, Z-474, Z-468, Z-503 i Z-504 (odporne na porażenie strąków).

Testy na polu fuzarialnym pozwoliły przeprowadzić selekcję wśród genotypów łubinu żółtego i wąskolistnego i uznać część z nich za potencjalne źródło odporności. Szczególnie dotyczy to obiektów łubinu wąskolistnego o stopniu przeżycia porównywalnym do odmian wzorcowych.

Analizy statystyczne wyników uzyskanych w testach szklarniowych ze sztuczną infekcją Colletotrichum lupini zweryfikowały wartość najlepszych genotypów (odpornych na antraknozę), wybranych w doświadczeniu polowym. Było to potomstwo mieszańców Z-474, Z-477 i Z-489. Ponadto około 40% nowych genotypów w omawianym teście może być uznane za odporne – przydatne dla hodowli odpornościowej.

 Badania nad możliwością dalszego ulepszenia wartości żywieniowej nasion łubinów (obniżenie zawartości alkaloidów i/lub poprawienie składu jakościowego) wykazały, że:

- nowe materiały mieszańcowe odznaczają się niską zawartością alkaloidów, często istotnie niższą od odmian uprawnych,

- obniżona zawartość alkaloidów była konsekwencją zmiany proporcji między głównymi alkaloidami, ale także braku lub wyraźnie obniżonej zawartości jednego z alkaloidów,

- wskazane jest ulepszenie jakości nasion łubinu żółtego poprzez wyeliminowanie graminy, jednego z bardziej szkodliwych alkaloidów.

Dla poszukiwania rejonów genomu Lupinus angustifolius warunkujących odporność na antraknozę i zawartość alkaloidów wzbogacono mapę genetyczną o nowe markery molekularne oraz zanalizowano linie wsobne populacji mapującej pod względem odporności na antraknozę i zawartość alkaloidów.

MR 11. Segregacja alleli Gli-1 w populacjach linii DH i SSD pszenicy

Kierownik: prof. dr hab. Tadeusz Adamski, Instytut Genetyki Roślin Polskiej Akademii Nauk

w Poznaniu.

Wykonawcy: prof. dr hab. Maria Surma, dr Aleksandra Ponitka, dr Aurelia Ślusarkiewicz-

Jarzina, dr Karolina Krystkowiak, dr Anetta Kuczyńska, mgr Hanna Pudelska, mgr RenataTrzeciak, mgr Jolanta Woźna, Alina Anioła, Reneta Holewińska

Jakość ziarna pszenicy zależna jest od wielu czynników. Najczęściej wiązana jest z obecnością specyficznych frakcji białkowych glutenu. Wśród frakcji białkowych głównie wysokocząsteczkowe podjednostki gluteninowe   odgrywają istotną rolę w wartości wypiekowej mąki pszenicy.


Podstawowym celem pracy jest stwierdzenie, czy w uzyskiwanych na drodze krzyżowania pszenicy z kukurydzą i  androgenezy liniach  DH,  nie występują  zaburzenia w segregacji loci Glu1 związanych ze składem podjednostek glutenionowych. W roku sprawozdawczym koncentrowano się na otrzymaniu z  40  kombinacji krzyżówkowych linii podwojonych haploidów (DH)   obiema technikami. Uzyskano łącznie ponad 1100 linii DH. Wykazano znaczne zróżnicowanie w efektywności uzyskiwania  linii DH  w zależności od genotypu badanych form jak i stosowanych technik. Dokonano podziału mieszańców pochodzących z różnych kombinacji krzyżówkowych na  grupy o wysokiej , średniej i niskiej efektywności otrzymywania roślin haploidalnych w stosunku do wyłożonych pylników (androgeneza) lub zapylonych kwiatków (eliminacja chromosomów). Wykazano,  że form  z których otrzymano   rośliny z wysoką efektywnością w kulturach pylnikowych,   dały  gorsze rezultaty w technice krzyżowania z kukurydzą. Określono  skład podjednostek gluteninowych linii DH oraz zbadano segregację loci Glu1 w  obrębie rodzin linii DH.  Porównano częstość rekombinacji alleli genów Glu-A1, Glu-B1 i Glu-D1  zachodzącą w rodzinach linii DH uzyskanych różnymi technikami: metodą krzyżowania pszenicy z kukurydzą i na drodze androgenezy.

MR 12. Ocena zmienności cech jakościowych pszenicy na podstawie analizy składu jakościowo-ilościowego wybranych klas białek oraz badań reologicznych
Kierownik: doc. dr hab. Bolesław Salmanowicz, Instytut Genetyki Roślin Polskiej Akademii Nauk w Poznaniu.
Wykonawcy: mgr inż. Monika Langner,  mgr Jolanta Nowak,  mgr Natalia Nawrot oraz         3 pracowników pomocniczych

Podstawowym celem projektu było przeprowadzenie oceny zmienności genetycznie uwarunkowanych wybranych cech jakościowych pszenicy na podstawie nowoczesnych metod elektroforetycznych, chromatograficznych, reologicznych oraz markerów molekularnych. Równolegle opracowywane były  trzy nowe metody reologiczne przy zastosowaniu 10g-miksografu, 10g-farinografu oraz teksturometru Stable Micro Systems (SMS) umożliwiające typowanie linii/rodów o pożądanych własnościach użytkowych na wstępnych etapach selekcji hodowlanej. Uzyskane przy zastosowaniu powyższych aparatów dane reologiczne analizowane były w powiązaniu z: a) zmiennością składu jakościowo-ilościowego wybranych klas białek zapasowych ziarniaków pszenicy,  b) cechami technologicznymi ziarna pszenicy, c) oceną wpływu interakcji genotypowo-środowiskowej na zmienność składu ilościowego wybranych klas białek zapasowych pszenicy oraz d) charakterystyką wybranych genów kodujących białka mające istotny wpływ na jakość technologiczną pszenicy (analizy metody PCR z zastosowaniem geno- oraz allelospecyficznych markerów molekularnych). 


Obiektem badań było 86 odmian/rodów pszenicy o znanej wartości wypiekowej oraz 206 nowych linii/rodów pszenicy. Stwierdzono znaczne zróżnicowanie składu HMW-GS w analizowanym materiale, przy czym podobnie jak w roku ubiegłym znacząca część (ponad 60%) badanych prób charakteryzowała niekorzystnym składem HMW podjednostek gluteninowych, (tj. obecnością genów kodujących m.in. podjednostki Bx6+By8, Dx2+Dy10 oraz brak podjednostek kodowanych przez lokus Glu-A1), co wskazuje na ich niską wartość wypiekową, potwierdzoną metodami reologicznymi. Stwierdzono istotny wpływ ilości poszczególnych wysokocząsteczkowych podjednostek gluteninowych kodowanych przez allele Glu-A1a (podjednostka Ax2*), -A1b (Ax1), Glu-B1b (Bx7+By8), -B1c (Bx7+By9), -B1al (Bx7OE+By8*) oraz Glu-D1d (Dx5+Dy10) na wybrane parametry technologiczne. Linie pszenicy o niskim udziale ilościowym tych podjednostek wykazywały mniejszą wartości siły ciasta podczas rozciągania, mniejsze wydłużenie do zerwania oraz niższą energię i czas stałości ciasta. Jednocześnie uwidaczniał się u znacznej ilości badanych rodów wpływ środowiska na udział ilościowy poszczególnych podjednostek gluteninowych. Tylko u 3 linii stwierdzono występowanie genu Glu-B1-1b, lecz nie stwierdzono jednocześnie obecności genu Glu-B1-2o. Jednoczesna obecność obu tych genów występujących łącznie jako allel Glu-B1al świadczy o występowaniu pary podjednostek białkowych Bx7OE oraz By8*, które bardzo korzystnie wpływają na wybrane parametry technologiczne danego genotypu (ujawnia się to m.in. silnym wzrostem siły ciasta, przy jednoczesnym zachowaniu jego wysokiej elastyczności).
MR15. Modelowanie statystyczne i optymalizacja serii doświadczeń porównawczych z pszenicą
Kierownik: prof. dr hab. Zygmunt Kaczmarek, Instytut Genetyki Roślin Polskiej Akademii Nauk w Poznaniu.
Wykonawcy:  doc. dr hab. Paweł Krajewski, prof. dr hab. Wiesław Mądry,  Tadeusz Drzazga


W pracy przedstawiono propozycję metody statystycznej umożliwiającej dokonanie oceny porównań wyników dwu serii doświadczeń  i przeprowadzenie optymalizacji serii doświadczeń  prowadzonych w wybranych  środowiskach pod kątem zgodności z wynikami uzyskanymi w serii podstawowej. Wykorzystany został w tym celu mieszany model liniowy obserwacji opracowany w roku poprzednim a także oparte na nim  metody wielowymiarowej analizy danych. Zgodnie z harmonogramem w ośmiu stacjach oceny odmian i siedmiu stacjach hodowlanych zostały przeprowadzone doświadczenia z 21 rodami i liniami oraz 3 wzorcami pszenicy ozimej. Dla tych doświadczeń przeprowadzono kompleksowe analizy statystyczne, w ramach których wyznaczono podstawowe charakterystyki statystyczne umożliwiające  ich porównanie ze względu na średnie plony z doświadczeń, zakresy ich zmienności, zakresy wartości najmniejszych istotnych różnic (NIR%) a także średnie plony wzorców w obu analizowanych seriach. Zaprezentowano rankingi genotypów wykonane pod względem wysokości plonu uzyskanego w poszczególnych seriach  i oceniono ich zgodność. Dokonano również porównania  średnich genotypów  oraz wyliczono korelację rang za względu na plon i korelację rang ocen wariancji stabilności dla genotypów.


Wyniki przeprowadzonych analiz dały podstawę do podjęcia decyzji dotyczącej założenia i przeprowadzenia doświadczeń w drugim roku badań zarówno w stacjach oceny odmian jak i w stacjach hodowlanych. Uzyskane wyniki badań zostały uzupełnione o opracowanie mające na celu  wydzielenie grup podobnych miejscowości na podstawie wysokości plonu z obu serii doświadczeń.

MR 28. Badanie odporności genotypów pszenżyta na fuzariozę    kłosów i akumulację mikotoksyn fuzaryjnych w ziarnie

Kierownik: doc. dr hab. Halina Wiśniewska, Instytut Genetyki Roślin Polskiej Akademii Nauk w Poznaniu.

Wykonawcy: doc. dr hab. H. Wiśniewska, dr T. Góral, dr P. Ochodzki, mgr inż. Jolanta Belter oraz 3 pracowników pomocniczych.

Celem prac prowadzonych w ramach projektu było badanie odporności na fuzariozę kłosów 55 genotypów pszenżyta ozimego o zróżnicowanym podłożu genetycznym. Obiekty wysiane zostały na poletkach doświadczalnych Instytutu Genetyki Roślin PAN w Cerkwicy koło Poznania oraz oddzielny projekt dotyczący tego samego materiału realizowany był w IHAR w Radzikowie. Materiałem infekcyjnym w obu lokalizacjach była mieszanina 3 izolatów Fusarium culmorum, wytwarzających deoksyniwalenol (DON), niwalenol (NIV) oraz zearalenon (ZEA). Kłosy w stadium kwitnienia inokulowano metodą przez oprysk zawiesiną zarodników z zastosowaniem mikrozraszania po inokulacji.

Porażenie kłosa kształtowało się w granicach 8,3-63,9%. Najniższe porażenie IFK poniżej 10% odnotowano u genotypów CHD 03001-66 (8,3%) i SZD 1219 (9,75%).

Drugi komponent związany z odpornością – procent ziarniaków z wyraźnymi objawami fuzariozy (FDK %) u badanych genotypów był bardzo wysoki w lokalizacji Poznań–Cerekwica i kształtował się w granicach od 56,8% do 88,6%. Najniższe porażenie ziarna stwierdzono u genotypu SZD 1231- 56,8%, a największe powyżej 80% stwierdzono u 11 genotypów (od 80,1% do 88,6% ).

Ziarno z badanych genotypów z lokalizacji Poznań i Radzików charakteryzujących się niewielkim %IFK, %FDK oraz niewielką obniżką parametrów plonotwórczych, analizowano pod względem zawartości szkodliwych dla człowieka i zwierząt kumulowanych w ziarniakach toksyn fuzaryjnych: niwalenolu (NIV) i deoksyniwalenolu (DON) i zearalenonu (ZEA) stosując technikę (HPLC) z detekcją UV.

Najmniejszą zawartość trzech badanych toksyn fuzaryjnych stwierdzono u CHD 03001-66, a najwyższą u DAD 751/05.

Wyniki uzyskane w niniejszym projekcie pokazują, że warunki pogodowe takie jak temperatura (około 20oC) i duża wilgotność powietrza notowana w 2009 roku w czasie i po inokulacji aż do dojrzenia kłosów mają bardzo duże znaczenie przy rozwoju fuzariozy kłosów i kumulacji dużych ilości toksyn fuzaryjnych. Odporność na Fusarium jest cechą ilościową i środowisko bardzo modyfikuje tę cechę.
MR 31. Badanie efektywności spontanicznie otrzymywanych i indukowanych linii podwojonych haploidów pszenżyta ozimego i jarego w kulturach in vitro

Kierownik: dr Aurelia Ślusarkiewicz-Jarzina, Instytut Genetyki Roślin Polskiej Akademii Nauk w Poznaniu.

Wykonawcy: dr A. Ponitka, dr A. Ślusarkiewicz-Jarzina, mgr H. Pudelska, mgr J. Woźna

Indukowano proces androgenezy w zróżnicowanym genetycznie materiale pszenżyta ozimego i jarego, oceniano częstotliwość występowania spontanicznych podwojeń liczby chromosomów w kulturach pylnikowych oraz uzyskiwania linii DH w wyniku kolchicynowania.  

Z roślin 33 mieszańców pszenżyta ozimego oraz z 3 mieszańców pszenżyta jarego wykładano pylniki na pożywkę indukującą androgenezę: C17 (Wang i Chen 1983) zawierającą 0,5mg/l KIN + 2,0 mg/l 2,4-D + 90 g/l maltozy a następnie kultury pylnikowe inkubowano w temperaturze 28oC. Androgeniczne zarodki przenoszono na dwie pożywki regeneracyjne, różniące się substancjami wzrostowymi: 190-2 (Zhuang i Xu, 1983) zawierającą 0,5 mg/l KIN + 0,5 mg/l NAA oraz 190-2 zawierającą 1,5 mg/l KIN + 0,5 mg/l IAA. Metodą cytometryczną określano poziom ploidalności androgenicznych zielonych roślin. Rośliny pszenżyta ozimego jarowizowano przez 8 tygodni. Haploidy traktowano roztworem kolchicyny celem podwojenia liczby chromosomów. 

Oceniono efektywność uzyskiwania linii DH w trzech losowo wybranych genotypach, badanych w ubiegłym roku i stwierdzono 76,8% linii DH w stosunku do zregenerowanych roślin, w tym 46,4% spontanicznie podwojonych haploidów, natomiast w wyniku kolchicynowania  haploidów otrzymano 57,6% linii DH.  

Z wyłożonych 52472 pylników pszenżyta ozimego uzyskano 34605 androgenicznych zarodków (średnio 66,0/100 pylników). Stwierdzono zróżnicowanie efektywności uzyskiwania zarodków w zależności od genotypu (od 20,9 do 159,0/100 pylników). Na pożywkach regeneracyjnych wyhodowano sumarycznie 2419 zielonych roślin (średnio 4,6/100 pylników). Rośliny otrzymano ze wszystkich genotypów, przy czym efektywność wahała się od 0,3 do 15,2/100 pylników. Obserwowano wysoką częstotliwość (powyżej 6,5%) zielonych roślin w stosunku do wyłożonych pylników aż w 11 badanych genotypach, w tym 3 formy wykazywały efektywność powyżej 13,0 zregenerowanych roślin/100 pylników. Wyższą efektywność regeneracji roślin otrzymano na pożywce 190-2 zawierającej 0,5 mg/l KIN + 0,5 mg/l NAA (średnio 8,7% roślin/100 zarodków), w porównaniu z pożywką 190-2 zawierającą 1,5 mg/l KIN + 0,5 mg/l IAA, na której otrzymano 5,3% roślin. 

Określono poziom ploidalności 334 andogenicznych roślin, pochodzących z 13 form ozimych i obserwowano w zależności od genotypu od 17,6% do 75,0% spontanicznie podwojonych haploidów, przy czym średnia wynosiła 36,8%. Analizy cytometryczne wykazały więcej haploidów (średnio 62,0%) w badanych genotypach, w porównaniu z rokiem ubiegłym (48,4%). 

Z mieszańców pszenżyta jarego wyłożono 5266 pylników i otrzymano 2645 zarodków (50,2/100 pylników, w zależności od genotypu od 13,6 do 71,6). Na pożywce regeneracyjnej wyhodowano 92 zielone rośliny (1,8/100 pylników, w zależności od genotypu od 0,8 do 2,7). W bieżącym roku zwiększono indukcję androgenezy pszenżyta jarego, uzyskując średnio 50,2% androgenicznych struktur w stosunku do wyłożonych pylników, w porównaniu z efektywnością ubiegłoroczną (37,7%). 
Ocena efektywności otrzymywanych spontanicznie i indukowanych linii podwojonych haploidów przeprowadzona zostanie po osiągnięciu dojrzałości roślin.
MR 38. Optymalizacja procesu homozygotyzacji mieszańców jęczmienia w aspekcie skracania cyklu hodowlanego
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Celem badań prowadzonych w ramach projektu jest opracowanie efektywnej metodyki uzyskiwania z mieszańców jęczmienia ozimego linii podwojonych haploidów (DH) i linii wsobnych oraz ocena stopnia ich homozygotyczności za pomocą markerów molekularnych. Analizowane są dwa podejścia: haploidyzacja mieszańców F1 drogą androgenezy oraz wyprowadzanie linii techniką pojedynczego ziarna (SSD) w powiązaniu z kulturami in vitro. Badania dotyczące skrócenia cyklu SSD prowadzone były w następujących kierunkach: (1) kontynuowano rozpoczęte w ubiegłym roku prace związane z uzyskiwaniem linii SSD z wybranych kombinacji krzyżówkowych, w których punktem wyjścia były ziarniaki uzyskane bezpośrednio ze skrzyżowania odmian w warunkach polowych oraz ziarniaki pochodzące z mieszańców pokolenia F1; (2) rozpoczęto doświadczenia, w których punktem wyjścia były ziarniaki uzyskane z wybranych  roślin pokolenia F2; (3) podjęto próbę skrócenia okresu jarowizacji roślin poprzez dodawanie zearalenonu do pożywek w kulturach in vitro niedojrzałych zarodków; (4) przeprowadzono analizy w celu wybrania markerów molekularnych różnicujących badane kombinacje krzyżówkowe, które będą zastosowane w następnym roku do analizy homozygotyczności uzyskanych linii. Zastosowanie kultur in vitro niedojrzałych zarodków pozowliło na uzyskanie w ciągu 18 miesięcy z ziarniakków F0 rośliny pokolenia F4, natomiast z ziarniaków zebranych z roślin F1 rośliny pokolenia F5. Nie stwierdzono istotnego skrócenia okresu jarowizacji pod wływem zearalenonu.  W badaniach dotyczących uzyskiwania linii DH drogą androgenezy w roku 2009 porównano wydajność kultur pylnikowych otrzymanych z roślin donorowych poddanych jarowizacji w warunkach polowych i roślin po przechłodzeniu w pokoju hodowlanym. Materiał badań stanowiły rośliny pokolenia F1: ‘Nickela’ x ‘Reni’, ‘Tiffany’ x ‘Bombay’, ‘Franziska’ x ‘Merlot’ oraz ‘Lomerit’ x ‘Merlot’, będące roślinami dawcami pylników do kultury in vitro. Nie stwierdzono istotnych różnic w efektywności androgenezy w zależności od sposobu jarowizacji roślin. Uzyskano łącznie 2882 rośliny (33,4% w stosunku do wyłożonych pylników), z czego 30,6% stanowiły rośliny zielone. Analiza ploidalności uzyskanych roślin wykazała, że wśród regenerantów było 20,4-33,3% haploidów, 60,0-71,6% diploidów oraz 2,9-10,7% form tetraploidalnych. Badania będą kontynuowane w 2010 r. 
MR 64. Metody analizy interakcji genotypowo-środowiskowej w badaniach stabilności

i adaptacyjności genotypów rzepaku ozimego
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Badania prowadzone w realizowanym temacie dotyczyły opracowania metod analizowania doświadczeń jednopowtórzeniowych z wzorcem i serii tych doświadczeń. Zaproponowano dwie różniące się zasadniczo metody  analizy statystycznej dla przeprowadzanych doświadczeń.

Metoda pierwsza oparta jest na interpolacji liniowej  wartości cechy między poletkami wzorcowymi umożliwiającymi poprawianie obserwacji ze względu  na trend zmienności glebowej. Jej podstawowym celem jest wyliczenie odchyleń  obserwacji  dla poszczególnych rodów  względem interpolowanej wartości cechy  dla wzorców. 


Metoda druga oparta jest na ogólnej teorii układów w blokach niekompletnych. W metodzie tej konieczne jest spełnienie warunku dotyczącego replikacji występujących w doświadczeniu wzorców polegającego na tym , aby w pasie (bloku niekompletnym) znajdowały się oprócz badanych obiektów replikowanych jeden raz, wzorce replikowane większą liczbą razy.

Oba podejścia wykorzystano do analizy przykładowych doświadczeń pojedynczych a także do analizy serii doświadczeń jednopowtórzeniowych z wzorcem.

Weryfikacji proponowanych metod dokonano na przykładzie danych  pochodzących z następujących doświadczeń: doświadczenia jednopowtórzeniowego  z rodami rzepaku ozimego z 2 wzorcami systematycznymi, Californium i Castille rozlokowanymi przemiennie co 6 poletko, doświadczenia jednopowtórzeniowego  z 90 rodami rzepaku ozimego z jednym wzorcem systematycznym (odmiana Californium) rozlokowanym na pierwszym poletku każdego pasa obejmującego 18 poletek oraz dwoma wzorcami losowymi (odmiany Castille i Herkules) rozlosowanymi w obrębie każdego z 6 pasów. Przedstawiono ponadto propozycję analizy serii doświadczeń jednopowtórzeniowych z wzorcem. Zweryfikowano ją na przykładzie 4 doświadczeń jednopowtórzeniowych  z 90 obiektami, wzorcem systematycznym i dwoma wzorcami losowymi prowadzonymi w 4  lokalizacjach.

Opracowanie statystyczne serii przeprowadzono wykorzystując programy EKSPLAN (Krajewski, Kaczmarek, Czajka, 2006) i  SERGEN (Caliński, Czajka, Kaczmarek, Krajewski Siatkowski, 1998). Przedstawiono wyniki analiz doświadczeń pojedynczych i serii doświadczeń uzyskanych za pomocą metody wzorcowej i metody opartej na teorii układów o blokach niekompletnych dla plonu nasion. 

MR 86. Markery molekularne sprzężone z cechami użytkowymi w charakterystyce genotypów łubinu wąskolistnego (Lupinus angustifolius L.) 

Kierownik projektu: prof. dr hab. Bogdan Wolko, Instytut Genetyki Roślin Polskiej Akademii Nauk w Poznaniu.
Wykonawcy: mgr inż. Łucja Przysiecka, mgr inż. Weronika Jankowska 

Celem projektu było opracowywanie technologii opierającej się na monitorowaniu genotypów łubinu wąskolistnego za pomocą sekwencyjnie zdefiniowanych markerów molekularnych sprzężonych genami odpowiedzialnymi za cechy użytkowe, ważne z punktu widzenia prac hodowlanych. Materiał roślinny obejmował zestaw 60 linii łubinu wąskolistnego składającego się z odmian i populacji australijskich (12), linii dzikich z kolekcji Banku Genów Lupinus w Wiatrowie (15), odmian polskich (17) i rodów hodowlanych Stacji Hodowli Wiatrowo (16). 

Tegoroczne badania dotyczyły testowania polimorfizmu dwu markerów związanych z cechą niepękania strąków oznaczonych jako tardus i lentus. W przypadku markera tardus jego dziką formę Ta wykryto jedynie w dzikiej linii będącej jedną z form rodzicielskich populacji mapującej, jednej z linii dzikich kolekcji wiatrowskiej oraz odmianie Ignis. Biorąc pod uwagę powyższe wyniki można stwierdzić, że allel ta genu tardus występuje powszechnie w materiałach hodowlanych. W przypadku markera lentus o kodominacyjnym charakterze dziedziczenia obecność wyłącznie allela dzikiego Le genu lentus wykryto w czterech liniach dzikich i jednej odmianie uprawnej Ignis. Znacząco liczna grupa badanych linii posiadała zarówno allel dziki Le jak i genotyp le, wśród nich wszystkie odmiany australijskie, kilka odmian polskich i populacji dzikich. Obecność wyłącznie allela le wykazała duża część odmian i rodów hodowlanych pochodzących z polskiej puli genowej oraz niektóre populacje dzikie. Obecność genotypu le, obniżającego zdolność do pękania strąków u znacznej części polskich odmian i rodów hodowlanych potwierdza dobry kierunek selekcji materiałów łubinu wąskolistnego w pracach hodowlanych.

Dla genu mollis odpowiedzialnego za grubość okrywy nasiennej zastosowano marker mollis. Allel dziki Moll znaleziono w w grupie populacji dzikich, w odmianie australijskiej (Unicrop) i w jednej z linii rodzicielskich populacji mapującej. Wszystkie materiały pochodzące z polskiej puli genowej i australijskich odmian uprawnych posiadały allel moll odpowiedzialny za budowę miękkiej okrywy nasiennej. Wydaje się zatem, że gen moll jest powszechnie obecny w aktualnie użytkowanych odmianach uprawnych łubinu wąskolistnego.

W przypadku markera sprzężonego z genem Ku termoneutralności analizowano marker ku1. Allel dziki Ku wykryto w 10 liniach dzikich, dwóch polskich odmianach i jednym rodzie hodowlanym. Pozostałe analizowane linie posiadały genotyp ku. Interpretacja otrzymanych wyników nie jest jednoznaczna. Nie jest wykluczone, że występowanie allela ku w prawie wszystkich polskich i australijskich odmianach uprawnych i rodach hodowlanych jest uzasadnione wieloletnim kierunkiem selekcji materiałów hodowlanych pod kątem wprowadzania cechy termoneutralności do produkowanych odmian. Allel ku został wykryty w znacznej liczbie populacji dzikich, u których brak potwierdzenia obserwacji fenotypowej ekspresji cechy termoneutralności. 

Przeprowadzono analizę markera  AntjM1 sprzężonego z cechą odporności na antraknozę. Wykryta zmienność polegała na polimorfizmie długości pojedynczego prążka. Większość badanych linii wykazała obecność krótszego fragmentu DNA (220 pz). Tylko dwie linie dzikie i odmiana Ignis charakteryzowały się obecnością fragmentu dłuższego (230 pz). Wydaje się, że wykryty zakres zmienności nie nadaje się do testowania cechy odporności. Konieczne jest testowanie nowych markerów sprzężonych z genem odporności.

Kontynuowano prace nad wykorzystaniem markera blisko sprzężonego z genem odporności na brunatną plamistość łodyg PhjM1. W wyniku analiz udało się wyodrębnić trzy fenotypy elektroforetyczne wykazujące szeroki polimorfizm w badanych liniach. Polskie odmiany i rody hodowlane w większości charakteryzowały się obecnością fenotypu elektroforetycznego w postaci pojedynczego prążka o średniej ruchliwości. 

Badania w kolejnym roku powinny koncentrować się na poszukiwaniu nowych markerów przede wszystkim na cechy odporności na choroby powodowane grzybami patogenicznymi. Wymagają one analizy odporności roślin tradycyjnymi testami fitopatologicznymi i porównania wyników testowania z wynikami zmienności markerów molekularnych.
