Sprawozdania z realizacji projektow w roku 2010

MR 1. Identyfikacja oraz wprowadzenie do genomu genéw determinujacych odpornosé
pszenicy na lamliwos¢ zdzbla powodowang przez grzyb Pseudocercosporella

herpotrichoidses

Kierownik: dr hab. Halina Wisniewska prof. nadzwycz., Instytut Genetyki Roslin Polskiej
Akademii Nauk w Poznaniu
Wykonawcy: dr hab. M. Korbas, prof. nadzwycz., dr hab. H. Wisniewska prof. nadzwycz.

mgr inz. M. Kwiatek. mgr K. Pankiewicz, mgr inz. Jolanta Belter, J. Maszner, G. Cicha

Celem badan byta analiza elektroforetyczna izoenzymow endopeptydaz komorkowych
pozwalajacych zidentyfikowaé genotypy posiadajace introgresywny fragment chromosomu
Aegilops ventricosa 1 obecny w nim gen Ep-D1b sprzezony z genem Pchl determinujacym
odporno$¢ pszenicy na famliwo$¢ zdzbta powodowana przez Pseudocercosporella
herpotrichoides. Badano rowniez ekspresje genu Pchl w warunkach polowych po inokulacji
genotypow zawiesing zarodnikow Pseudocercosporella herpotrichoidse

Badania obejmowaty 134 genotypy pszenicy ozimej o zré6znicowanym podiozu
genetycznym oraz odmiang Rendez-vous, jako wzorzec odpornosci na tamliwos¢ zdzbta.
Wykonano analizy bialek w lisciach pobranych z poszczegolnych genotypow. Obserwowane
u badanych 134 genotypOw pszenicy ozimej zymogramy mozna posegregowac do szesciu
klas. Jak wynika z danych literaturowych tylko obecnos$¢ dolnego prazka dla Ep-D1b przy
jednoczesnym braku prazkow Ep-Dla gwarantuje odpornos$¢ na famliwos¢ zdzbta. Ten typ
reprezentowany przez Rendez-vous stwierdzono rowniez u 8 badanych genotypdw pszenicy
ozimej. Sredni procent porazonych zdzbel po inokulacji nie byt wysoki. Podobnie
przedstawialy si¢ wielkosci wskaznika porazenia, ktory charakteryzuje zagrozenie badanych
genotypow pszenicy przez famliwos¢ zdzbla. Wynosit on w zaleznos$ci od genotypu od 0 do
3,01 i nie byt wysoki. Sredni % zdZzbel porazonych wyraznie wskazuje, ktory genotyp jest
odporny na porazenie przez Pseudocercosporella herpotrichoidses, a ktory jest wrazliwy.
Wykorzystujac metody badan zwiazane z analiza izoenzymow endopeptydaz oraz wyniki
otrzymane po inokulacji genotypow pszenic szczepami grzyba wywotujacego te chorobe
mozna stwierdzi¢, ze 8 genotypow pszenicy (KBP 06.200, KBP 03 245, KBP 08.3, KBP
0652, NAD 0715, NAD9721, STH 810, MOB3982) wykazujacych obecnos¢ endopeptydazy



Ep-D1b sprzgzonej z genem warunkujacym odpornos¢ na famliwos¢ zdzbla Pchl,
wykazywato odporno$c na tego patogena, okreslona za pomoca markerow fenotypowych. Te

genotypy moga by¢ zrodlem do wprowadzenia odpornosci na tamliwos¢ zdzbta.

MR 2. Poszukiwanie, tworzenie, ocena i gromadzenie Zrodel odpornosci na fuzarioze

klosow u pszenicy

Kierownik: dr hab. Halina Wisniewska prof. nadzwycz., Instytut Genetyki Roslin Polskiej
Akademii Nauk w Poznaniu
Wykonawcy: dr hab. H. Wisniewska prof. nadzwycz., dr T. Géral, dr P. Ochodzki, mgr inz.

J. Belter, J. Maszner, G. Cicha oraz 3 pracownikdw pomocniczych

Celem realizowanego projektu bylo badanie odpornosci na fuzariozg kloséw 123
genotypOw pszenicy ozimej. Do badan wybrano genotypy o zréznicowanym terminie
kloszenia 1 dojrzewania, pochodzacych z réznych kombinacji krzyzowan odmian i linii o
podwyzszonej odpornosci na fuzarioz¢ klosa. Obiekty wysiane zostaly na poletkach
doswiadczalnych Instytutu Genetyki Roslin PAN w Cerkwicy oraz w Instytucie Hodowli 1
Aklimatyzacji Roslin w Radzikowie, co pozwolilo na wigksze zré6znicowanie warunkow
klimatycznych modyfikujacych w duzym stopniu reakcj¢ pszenicy na porazenie klosa przez
grzyby z rodzaju Fusarium. Materialem infekcyjnym byla mieszanina 3 izolatow Fusarium
culmorum, wytwarzajacych deoksyniwalenol (DON), niwalenol (NIV) oraz zearalenon
(ZEA). Klosy inokulowane byly w stadium kwitnienia przez oprysk zawiesing zarodnikow z
zastosowaniem mikrozraszania po inokulacji.

Porazenie klosa (IFK%) bylo bardzo zréznicowane 1 ksztattowato si¢ w granicach od
3,8 do 77,0%. Najnizsze porazenie klosa ponizej 10% IFK stwierdzono u 9 genotypdw, a
najwyzsze powyzej 50% IFK odnotowano u 13 genotypdw pszenicy. Procent ziarniakow z
wyraznymi objawami fuzariozy (%FDK) byt réwniez bardzo zréznicowany 1 wynosit od 1,2
do 44,0%. Tylko u czterech genotypow porazenie ziarna (%FDK) odnotowano ponizej 5,0%,
natomiast u 8 genotypoéw %FDK wynosit powyzej 30%.

Ziarno z genotypéw badanych w lokalizacji Cerekwica 1 Radzikow
charakteryzujacych si¢ niewielkim indeksem fuzariozy klosa, najnizsza masa i liczba
ziarniakOw z objawami fuzariozy, jak rowniez obserwowana niewielka obnizka parametréw

plonotwodrczych, analizowano pod wzgledem zawartosci szkodliwych dla czlowieka i



zwierzat kumulowanych w ziarniakach toksyn fuzaryjnych: niwalenolu (NIV) 1
deoksyniwalenolu (DON) 1 zearalenonu (ZEA) stosujac technik¢ (HPLC) z detekcja UV.
Najnizsza 1ilo§¢ skumulowanej toksyny deoksyniwalenolu (DON) ponizej 1,0 ppm.
stwierdzono u 3 genotypdéw pszenicy ozimej: STH 838, DED 389/06, AND 4015/09
odpowiednio 0.155, 0,674, 0,963 ppm 1 odpowiednio roéwniez niski poziom nivalenolu
(0,096, 0,232, 0,294 ppm.). U dwoch kolejnych genotypow (LAD 476/06 1 STH 878)
stwierdzono rowniez niskie porazenie ktosa (5%) i niskie porazenie ziarna (od 5,1 do 9,1%),
oraz kumulacje toksyn w granicach 1ppm.
Na podstawie przeprowadzonych badan wyselekcjonowano 5 genotypdéw: STH 838,
DED 389, AND 4015/09, LAD 476/06, STH 878, charakteryzujacych sig:

niewielkim porazeniem ziarna - FDK% - od 3,8 do 9.1,

niewielkim porazeniem klosa -IFK% - od 3,8do 17,5

kumulujacych niewielkie ilosci toksyn fuzaryjnych

Te genotypy moga stanowi¢ zrodlo odpornosci na fuzariozg u pszenicy.

MR 5. Badanie odpornosci genotypow pszenzyta na fuzarioz¢ klosow i akumulacje

mikotoksyn fuzaryjnych w ziarnie (lokalizacja Poznan)

Kierownik: dr hab. Halina Wisniewska prof. nadzwycz., Instytut Genetyki Roslin Polskiej
Akademii Nauk w Poznaniu
Wykonawcy: dr hab. H. Wisniewska prof. nadzwycz., dr T. Géral, dr P. Ochodzki, mgr inz.

Jolanta Belter oraz 3 pracownikow pomocniczych

Celem prac prowadzonych w ramach projektu byto badanie odpornosci na fuzarioze
klosow 78 genotypdw pszenzyta ozimego o zrdéznicowanym podilozu genetycznym. Obiekty
wysiane zostaly na poletkach doswiadczalnych Instytutu Genetyki Roslin PAN w Cerkwicy
koto Poznania oraz oddzielny projekt dotyczacy tego samego materiatu realizowany byt w
IHAR w Radzikowie. Materiatem infekcyjnym w obu lokalizacjach byla mieszanina 3
izolatow Fusarium culmorum, wytwarzajacych deoksyniwalenol (DON), niwalenol (NIV)
oraz zearalenon (ZEA). Klosy w stadium kwitnienia inokulowano metoda przez oprysk
zawiesing zarodnikoOw z zastosowaniem mikrozraszania po inokulacji.

Porazenie klosa ksztaltowalo si¢ w granicach 5-43,5%. Najnizsze porazenie IFK
ponizej 5,0% odnotowano u 5 genotypow:MAH 33287, MAH 33113, DAST 5/08, DAST

31,08, SZD1239. Drugi komponent zwigzany z odpornoScia — procent ziarniakow z



wyraznymi objawami fuzariozy (FDK %) u badanych genotypéw byt w roku badan niski w
Poznan—Cerekwica 1 ksztaltowal si¢ w granicach od 2,19 % do 39,9%. Najnizsze porazenie
ziarna stwierdzono u BOH 22-14 (2,19%), a najwigksze 39,09% u genotypu BOHD98-1.

Ziarno z badanych genotypow z lokalizacji Poznan 1 Radzikow charakteryzujacych si¢
niewielkim %IFK, %FDK oraz niewielka obnizka parametréw plonotworczych, analizowano
pod wzgledem zawartosci kumulowanych w ziarniakach toksyn fuzaryjnych: niwalenolu
(NIV) 1 deoksyniwalenolu (DON), stosujac technike (HPLC) z detekcja UV.

Najmniejsza zawarto§¢ dwoch badanych toksyn fuzaryjnych (DON 1 NIV)
stwierdzono u 3 genotypow SZD 1112-2, DAST 38/08 1 BOHD 826-1, ponizej 0,4ppm..
Na podstawie przeprowadzonych w dwoch lokalizacjach badan wielu genotypdéw pszenzyta
uzyskanych z przekrzyzowania odmian 1 linii o stwierdzonej podwyzszonej odpornosci na
fuzarioze klosow, wyselekcjonowano 5 genotypdéw (SZD1112-2, DAST 38/08, BOHD 826-1,
SZD 1111-3, DAST 5/08) o niewielkim porazeniu klosa, porazeniu ziarna oraz kumulujacych
w ziarniakach niewielkie ilosci (ponizej 1,0ppm) toksyn trichotecenowych (DON 1 NIV)

szkodliwych dla cztowieka 1 zwierzat. Te genotypy moga stanowi¢ zrodta odpornosci.

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

Kierownik: prof. dr hab. Tadeusz Adamski, Instytut Genetyki Roslin Polskiej Akademii Nauk
w Poznaniu.

Wykonawey: prof. dr hab. Maria Surma, dr Aleksandra Ponitka, dr Aurelia Slusarkiewicz-
Jarzina, dr Karolina Krystkowiak, dr Anetta Kuczynska, mgr Hanna Pudelska, mgr

RenataTrzeciak, mgr Jolanta Wozna, Alina Aniota, Reneta Holeinska

Jakos¢ ziarna pszenicy zalezna jest od wielu czynnikéw migdzy innymi z obecnoscia
specyficznych  frakcji  biatkowych glutenu. Wsérod frakcji  biatkowych  glownie
wysokoczasteczkowe podjednostki gluteninowe odgrywaja istotna rolg¢ w warto$ci
wypiekowej maki. Celem pracy bylo stwierdzenie, czy w uzyskiwanych na drodze
krzyzowania pszenicy z kukurydza 1 androgenezy w liniach DH, nie wystgpuja zaburzenia

w segregacji loci Glul zwiazanych ze sktadem podjednostek glutenionowych

Przeprowadzone w latach 2008-2009 badania pozwolily na wybranie pigciu
kombinacji krzyzowkowych pszenicy: And34, CH4070, P25590, SM14 1 STH 506 o r6éznym

sktadzie podjednostek gluteninowych. Z mieszancow F1 tych form wyprowadzono



przeszto 350 linii DH metoda krzyzowania z kukurydza oraz androgenezy. Poréwnano
czestos¢ rekombinacji alleli genow Glu-A1, Glu-B1 i Glu-DI1 zachodzaca w rodzinach linii
DH otrzymanych obiema technikami. Uzyskane wyniki wskazuja, ze w przypadku
androgenicznych linii DH moga wystgpowa¢ zaburzenia w segregacji alleli Glu-1.
Potwierdzeniem tej tezy moga by¢ rezultaty uzyskane z dodatkowo przeprowadzonej analizy
600 liniit DH otrzymanych obiema technikami. W przypadku linit DH wyprowadzonych droga
eliminacji chromosoméw uzyskano znacznie wigcej grup genotypow o réznym sktadzie alleli
Glu-1, anizeli poprzez kultury pylnikowe. uzupehlieniem tych badan bgdzie porownanie
segregacji podjednostek gluteninowych w populacjach linii DH otrzymanych na drodze
androgenzy 1 eliminacji chromosoméw z rekombinacjami zachodzacymi w liniach SSD w
tych samych kombinacjach krzyzéwkowych. W tym celu stosujac technike kultury in vitro

zarodkow otrzymano linie SSD pokolenia F3.

MR 12. Ocena zmiennosci cech jakosciowych pszenicy na podstawie analizy skladu

jakosciowo-ilosciowego wybranych klas bialek oraz badan reologicznych

Kierownik: dr hab. Bolestaw Salmanowicz, Instytut Genetyki Roslin PAN w Poznaniu.
Wykonawcy: mgr Natalia Nawrot, mgr inz. Stawomir Franaszek oraz 3 pracownikow
pomocniczych.

Kontynuowano badania zmiennosci genetycznie uwarunkowanych wybranych cech
jakosciowych pszenicy na podstawie metod elektroforetycznych (elektroforeza kapilarna 1
SDS-PAGE), chromatograficznych (RP-HPLC 1 SE-HPLC) oraz marker6w molekularnych.
Obiektem badan bylo 225 krajowych rodoéw/linii pszenicy oraz 32 odmiany wzorcowe
pochodzace z dziewigciu lokalizacji. Uzyskane obrazy/profile elektroforetyczne wskazuja, ze
znaczaca c¢z¢$¢ (ponad 65%) badanych linii posiada niekorzystny pod wzgledem
jakosciowym sktad HMW podjednostek gluteninowych (HMW-GS). Linie te charakteryzuja
si¢ obecnoscia alleli kodujacych HMW-GS typu Bx6+By8, Bx13+Byl16 1 Dx2+Dy10 oraz nie
wykazywaja obecnosci genu kodujacych HMW podjednostki typu Ax. Tylko u 9 linii
stwierdzono wystgpowanie jednostek polipeptydowych typu Bx7+By8, ktore wnosza bardzo
korzystny wplyw na cechy jakosciowe. Z drugiej strony w biezacym roku wzrosla liczba
rodow o sktadach podjednostek 1/7+9/5+10 1 2*/7+9/5+10, charakteryzujacych si¢ dobra

warto$¢ wypiekowa. Rownolegle przeprowadzane byly badania reologiczne w mikroskali



przy zastosowaniu 10g-miksografu, 10g-farinografu oraz analizatora tekstury, majace na celu
wytypowanie linii/rodow o korzystnych parametrach technologicznych. Uzyskane dane
opracowywano statystycznie uwzgledniajac wptyw interakcji genotypowo-srodowiskowej na
zmienno$¢ sktadu iloSciowego wybranych klas bialek zapasowych pszenicy powiazany ze
zmiang wlasnosci reologicznych 1 w konsekwencji zmiang wartosci wypiekowe;j.

Rozpoczeto badania biochemiczne 1 reologiczne krajowych rodow pszenicy durum.
Obiektem badan byty 22 rody pszenicy durum oraz trzy zagraniczne odmiany wzorcowe.
Wigkszos¢ krajowych roddéw charakteryzowata si¢ obecnoscia HMW podjednostki
gluteninowe Bx7+By8, natomiast zagraniczne odmiany zawieraty podjednostki Bx6 1 By8.
Opracowano metodykg szybkiej identyfikacji podjednostki gliadynowej o masie
czasteczkowej 45 kDa przy zastosowaniu elektroforezy kapilarnej, ktora w odrdznieniu od
gliadyny o m.cz. 42 kDa $wiadczy o dobrej jakosci technologicznej pszenicy durum.
Stwierdzono, ze gliadyny o m.cz. 45 kDa zawieraja dwa z badanych rodow oraz odmiany
wzorcowe. Przeprowadzone badania reologiczne (miksograf, analizator tekstury) wykazaty
znaczne zroéznicowanie parametrow reologicznych u badanych prob. Jednocze$nie
potwierdzity, ze rody posiadajace podjednostke gliadynowa o m.cz. 45 kDa, charakteryzuja
si¢ wyzszym indeksem mikrograficznym, sila podczas rozciagania i wielkoscia wydtuzenia do

zerwania 1 wykazuja podobne parametry reologicznych jak zagraniczne odmiany wzorcowe.

MR 15. Modelowanie statystyczne i optymalizacja serii doSwiadczen porownawczych z

pszenica

Kierownik: Zygmunt Kaczmarek
Wykonawcy: Tadeusz. Drzazga, Pawetl Krajewski, Wiestaw. Madry, Jakub Paderewski,
Anna Rajfura

W pracy przedstawiono propozycj¢ metody statystycznej umozliwiajace]
przeprowadzenie oceny porownan wynikow dwu serii do$wiadczenh oraz dokonanie
optymalizacji serii doswiadczen prowadzonych w wybranych §rodowiskach pod katem
zgodnosci z wynikami uzyskanymi w serii podstawowej. Wykorzystany zostal w tym celu
mieszany model liniowy obserwacji opracowany przez autorOw niniejszego projektu a takze
oparte na nim metody wielowymiarowej analizy danych. W o$miu stacjach COBORU 1

siedmiu stacjach spotek hodowlanych zostaty przeprowadzone w latach 2009 1 2010



doswiadczenia z 21 rodami 1 liniami oraz 3 odmianami wzorcowymi pszenicy ozimej. Dla
doswiadczen tych przeprowadzono kompleksowe analizy statystyczne, w ramach ktorych
wykonano podstawowe charakterystyki statystyczne umozliwiajace ich porownanie ze
wzgledu na Srednie plony z doswiadczen, zakresy ich zmiennosci, zakresy wartosci
najmniejszych istotnych roznic (NIR%) a takze srednie plony wzorcow w obu analizowanych
seriach. Zaprezentowano rankingi genotypow wykonane pod wzgledem wysokosci plonu
uzyskanego w obu seriach i oceniono ich zgodno$¢. Dokonano réwniez poréwnania $rednich
genotypow oraz wyliczono korelacjg rang ze wzgledu na plon 1 korelacj¢ rang ocen wariancji
stabilnosci dla genotypow. Doswiadczenia prowadzone w roku 2010 w stacjach COBORU 1
Spotek potwierdzity wyniki uzyskane w roku 2009. W szczego6lnosci, wyciagna¢ mozna
nastepujace wnioski:
1. Podobnie jak w roku poprzednim precyzja serii dwu doswiadczen byta zblizona.
2. Podobnie jak w roku poprzednim $rednie plony uzyskane w doswiadczeniach
stacji COBORU byty nizsze anizeli w dos§wiadczeniach spotek hodowlanych.
3. Zmienno$¢ pomigdzy doswiadczeniami COBORU byla mniejsza niz w roku
poprzednim.
4. Istnieje zgodnos$¢ rankingu genotypéw w obu seriach , w zwiazku z czym selekcja

najlepszych genotypow na podstawie dwu serii doswiadczen byta zblizona.

Whioski koncowe
1.0becny system doswiadczen wstgpnych 1 metody analizy statystycznej nie sa
gldwnymi przyczynami braku konkurencyjnosci obiektow w doswiadczeniach
rejestrowych.
2. Jezeli doswiadczenia wstepne mialyby by¢ dalej prowadzone w Spotkach to mozna
poda¢ charakterystyke srodowisk, ktére nalezatoby doda¢ do systemu dla jego

zoptymalizowania (nizszy poziom plonowania, wigksza zmienno$¢ w latach).

MR 31. Badanie efektywnosci spontanicznie otrzymywanych i indukowanych linii

podwojonych haploidow pszenzyta ozimego i jarego w kulturach in vitro

Kierownik: dr Aurelia Slusarkiewicz-Jarzina

Wykonawcy: dr A. Ponitka, dr A. Slusarkiewicz-Jarzina, mgr H. Pudelska, mgr J. Wozna



Celem badan bylo zwigkszenie efektywnosci uzyskiwania androgenicznych roslin
pszenzyta ozimego 1 jarego w wyniku modyfikacji pozywek regeneracyjnych w kulturach in
vitro oraz ocena czg¢stotliwos$ci otrzymywania linit DH w rezultacie spontanicznych podwojen
liczby chromosoméw w kulturach pylnikowych 1 po kolchicynowaniu haploidow.

Metoda kultur pylnikowych z roslin mieszancowych pszenzyta jarego uzyskano 1144
androgenicznych zarodkow (42,9 /100 pylnikéw) 122 zielone rosliny (1,9/100 zarodkow).

Z pylnikow 31 mieszancoOw pszenzyta ozimego na pozywce C17 (Wang 1 Chen 1983)
zawierajacej 0,5 mg/l KIN +2,0 mg/1 2,4-D +90 g/l maltozy uzyskano 43929 androgenicznych
zarodkow, $rednio 80,4/100 pylnikow (w zaleznosci od genotypu od 2,7 do 176,5).
Porownano czgstotliwo$¢ uzyskiwania roslin na dwodch pozywkach regeneracyjnych,
zawierajacych takie same substancje wzrostowe (1,0 mg/l KIN 1 0,5 mg/l NAA). Stwierdzono
wyzsza efektywnos¢ na pozywce MS (Murashige 1 Skoog, 1962), tj. srednio 6,8% zielonych
roslin w stosunku do androgenicznych zarodkéw (w zaleznosci od genotypu od 1,2 do 25,9%)
w poréwnaniu z pozywka 190-2 (Zhuang 1 Xu, 1983), na ktorej otrzymano 5,5% roslin (0,3
do 29,5%). Rosliny otrzymano z 30 genotypdw, przy czym efektywnos$¢ wahata si¢ od 0,4 do
14,4% w stosunku do wytozonych pylnikow.

Okreslono poziom ploidalnosci 506 andogenicznych roslin z 15 form ozimych i
stwierdzono w zaleznosci od genotypu od 25,0 do 70,0% spontanicznie podwojonych
haploidow, przy czym s$rednia wyniosta 49,2%. Haploidy kolchicynowano dla podwojenia
liczby chromosomow, co pozwoli okresli¢ catkowita efektywno$¢ uzyskiwania linii DH.

Oceniono réwniez efektywnos¢ uzyskiwania linii DH w czterech losowo wybranych
genotypach ozimych wyhodowanych w ubieglorocznych doswiadczeniach. Ogoélem
otrzymano 89,1% linii DH w stosunku do zregenerowanych roslin, w tym 28,1% (od 17,6 do
38,7% w zaleznos$ci od genotypu) stanowily spontanicznie podwojone haploidy, natomiast w
wyniku kolchicynowania haploidéw otrzymano 74,1% linii DH (52,9 do 97,6% w zaleznosci

od genotypu).

MR 38. Optymalizacja procesu homozygotyzacji mieszancow jeczmienia w aspekcie

skracania cyklu hodowlanego

Kierownik: prof. dr hab. Maria Surma, Instytut Genetyki Roslin Polskiej Akademii Nauk w

Poznaniu



Wykonawcy: Instytut Genetyki Roslin PAN: prof. dr hab. T. Adamski, prof. dr hab. M. Surma,
dr A. Kuczynska, dr K. Krystkowiak, mgr R. Trzeciak, A. Aniota, R. Holewinska
Uniwersytet Slaski w Katowicach: prof. dr hab. 1. Szarejko, dr Danuta Nabiatkowska, Justyna

Zbieszczyk, Marek Marzec, Dorota Siwinska

Celem badan prowadzonych w ramach projektu bylo opracowanie efektywnej metodyki
uzyskiwania z mieszancOw jgczmienia ozimego linii podwojonych haploidow (DH) 1 linii
wsobnych oraz ocena stopnia ich homozygotycznosci za pomoca markeréw molekularnych.
Analizowano dwa podejscia: haploidyzacja mieszancow droga androgenezy oraz
wyprowadzanie linii technika pojedynczego ziarna (SSD) w powiazaniu z kulturami in vitro.
W badaniach zwiazanych z technika SSD kontynuowano prace nad uzyskiwaniem linii z
mieszancoOw réznych pokolen oraz przeprowadzono analizy w celu oceny homozygotycznosci
lini1 SSD pokolenia F5 i F6 za pomoca markerow biatkowych 1 molekularnych. W biezacym
roku prowadzono badania nad uzyskaniem na drodze androgenezy linii podwojonych
haploidow (DH) z dwdch mieszancow F; jeczmienia ozimego: ‘Franziska’ x ‘Merlot’ 1
‘Lomerit’ x ‘Merlot’. Z dwoch pozostalych mieszancoéw stanowiacych materiat badan tego
projektu, tj. 'Nickela' x 'Rent' 1 'Tiffany' x 'Bombay' uzyskano w ubiegltym roku odpowiednio
420 1 127 linii DH, stad tez nie wlaczono ich do tegorocznych badan. Celem prowadzonych w
2010 roku doswiadczen bylto ustalenie, ktora z zastosowanych metod przedtraktowania
zapewnia wigksza efektywnos$¢ regeneracji roslin droga androgenezy in vitro w kulturach
pylnikowych. Prowadzo przedtraktowanie kloséw w temperaturze 4°C przez 21 dni
(dlugotrwate dziatanie niskiej temperatury) lub w 0,3 M roztworze mannitolu w temperaturze
4°C przez okres 4 dni (stres osmotyczny). Stwierdzono, ze jarowizacja ro$lin donorowych w
warunkach polowych jest bardziej efektywna od jarowizacji w pokoju hodowlanym. Z roslin
donorowych mieszanca ‘Franziska’ x ‘Merlot’, przechodzacych okres przechtodzenia w polu,
uzyskano ponad 3 razy wigcej zielonych regenerantow niz z ro$lin donorowych
przechodzacych proces jarowizacji w pokoju hodowlanym. Zarodki otrzymane z ros$lin
donorowych jarowizowanych w polu mialy wigkszy potencjat regeneracyjny 1 w rezultacie
uzyskano z nich wigcej zielonych ro$lin. Efektywnos$¢ regeneracji roslin zielonych po
zastosowaniu stresu osmotycznego 1 krotkotrwalego chlodu jak i1 dlugotrwalego dziatania
niskiej temperatury byla zblizona. Efektywnos¢ uzyskiwania linii DH jgczmienia
wielorzgdowego za pomoca kultur pylnikowych jest kilkakrotnie nizsza niz dwurzgdowego.
Stopien homozygotycznos$ci roslin w obrgbie linii SSDF5 1 SSDF6 mierzony na podstawie

markerow molekularnych okazat si¢ zgodny z przewidywanym i1 wynosit §rednio 95,83% dla



lini1 F5 1 98,51% dla linii F6. Wykazano, ze najbardziej efektywne jest zastosowanie techniki
SSD w polaczeniu z kultura in vitro poczawszy od pokolenia FO lub F1, gdyz wowczas
mozna uzyska¢ w okresie 3 lat przyspieszenie cyklu hodowlanego o 3 lata. Rozpoczynajac od
pokolenia F2 przyspieszenie wynosi tylko 2 lata. O okresie 3 lat realizacji projektu uzyskano

facznie 621 linii DH oraz 1160 linii SSD jeczmienia ozimego.

MR 64. Metody analizy interakcji genotypowo-srodowiskowej w badaniach stabilnoSci i

adaptacyjnosci genotypow rzepaku ozimego

Kierownik : Elzbieta Adamska,

Wykonawcy: Zygmunt Kaczmarek , Tadeusz Calinski, Stanistaw Czajka

W roku sprawozdawczym przedstawiono propozycje wszechstronnej analizy
statystyczne] pojedynczych doswiadczen jednopowtdérzeniowych z wzorcami oraz serii
doswiadczen jednopowtdrzeniowych prowadzonych w réznych $rodowiskach. Szczegdlnag
uwage zwrocono na oceng genotypow uzyskana za pomoca metody ,,wzorcowej” oraz
metody opartej na teorii uktadow o blokach niekompletnych.

Dla zilustrowania prezentowanych metod wykonano analizge statystyczna danych
pochodzacych z do§wiadczenia pojedynczego jednopowtdrzeniowego z wzorcem oraz danych
pochodzacych 7z serii czterech doswiadczen z rzepakiem ozimym, w ktorych oprocz 90
mieszancoOw replikowanych jeden raz, wystepowat jeden wzorzec systematyczny (odmiana
Visby) 1 dwa wzorce losowe (Castille 1 Chagall ) w 6 replikacjach. W analizie statystycznej
doswiadczen wykonanej za pomoca obu proponowanych metod podane zostaly $rednie
plony oraz procenty plonu mieszancow wzgledem wszystkich 3 wzorcow. Zamieszczono
takze ranking 19 najlepiej plonujacych mieszancéw. W roku 2010 podjeto probg opracowania
metod statystycznych umozliwiajacych przeprowadzenie oceny zdolnosci kombinacyjnej linii
rzepaku ozimego na podstawie analizy ich potomstwa w polowych doswiadczeniach
jednopowtorzeniowych z wzorcem. Omoéwiono mozliwosci oceny ogolnej 1 specyficznej
zdolnos$ci kombinacyjnej linii MS 1 restorerow na podstawie analizy mieszancow linia x tester
w serii doswiadczen jednopowtérzeniowych z wzorcami. Wyr6zniono dwa schematy
krzyzowania znane jako linia x tester. Jednym jest schemat (13 x 3) uzyskany w wyniku
krzyzowania 13 linii MS z trzema restorerami a drugim schemat 6 x 3 uzyskany w wyniku
krzyzowania 6 linii MS z 3 innymi restorerami. Lacznie oba schematy umozliwity

wykorzystanie przeszto 63% mieszancoOw wystgpujacych w doswiadczeniach do oceny



zdolnos$ci kombinacyjnej ich rodzicow. W wyniku przeprowadzonej analizy ogdlnej zdolnosci
kombinacyjnej (GCA) dla schematow (13 x 3) 1 (6 x 3) wyznaczono oceny efektow GCA
linit MS w poszczegolnych srodowiskach oraz oceny efektow GCA restorerow. Wsrdd linii
MS pod wzgledem efektow GCA wyrdzniono przede wszystkim linie L12 1 L10 (schemat 13
x 3) 1 linig¢ L14 (schemat 6 x 3) oraz lini¢ L16 (schemat 6 x 3). Sposrdd analizowanych
restorerOw na uwage zastuguja R1 (319 RJ-2), R4 (CR-42) 1 R3 (376 RJ-2) o dodatnich
efektach GCA.

MR 84. Lubiny — poszukiwanie Zrodel i zbadanie sposobu dziedziczenia odpornosci na
choroby grzybowe (fuzarioza i antraknoza) oraz niskiej zawartosci i skladu

jakosciowego alkaloidow

Kierownik: prof. dr hab. Wojciech Swigcicki, Instytut Genetyki Roslin Polskiej Akademii
Nauk w Poznaniu.

Wykonawcy: mgr P. Barzyk, dr M. Kroc, mgr K. Machowina

W roku 2010 przetestowano w warunkach polowych 120 genotypoéw tubinu zoltego
1 waskolistnego pod katem odpornosci/podatnosci na antraknozg. Wszystkie linie tubinu
waskolistnego (31 genotypdw z zasobow Wiatrowa) przetestowano w doswiadczeniu
polowym po raz pierwszy. Przeprowadzono negatywna selekcje czgsci materiatu, jednak
wigkszo$¢ obiektoOw wymagata ponownego testowania. Wigkszos¢ (25 z 31) linii tubinu
waskolistnego z doswiadczenia polowego przetestowano w doswiadczeniu szklarniowym.
Linie tubinu zottego pochodzace z Wiatrowa byly wyselekcjonowanym potomstwem
mieszancow testowanych w poprzednich latach badan. Takie wyniki potwierdzaja
zroznicowanie genetyczne badanych materialow pod wzgledem odpornosci/podatnosci na
antraknoze 1 pozwalaja na skuteczng selekcje¢ z uwzglednieniem obu postaci choroby, jakimi
sa tzw. "antraknoza todygowa" oraz "antraknoza strakowa". Na obecnym etapie badan mozna
wskaza¢ formy, ktore z duzym prawdopodobienstwem sa nosicielami genéw warunkujacych
podwyzszona odpornos$¢. Uzyskanie pewno$ci 1 utrwalenie, czy dalsze poprawienie

odpornosci wymaga kontynuowania badan 1 hodowli.

Lacznie przetestowano 67 obiektoéw tubinu zoéttego pod katem podatnosci na

wigdnigcie fuzaryjne w warunkach polowych. Szerokie spektrum wynikéw pozwala dokonaé



skutecznej selekcji 1cze$¢ obiektow badanych uzna¢ za potencjalne zrodlo genetycznej

odpornosci na wigdnigcie fuzaryjne.

W  doswiadczeniu szklarniowym wykazano w warunkach kontrolowanych
zroznicowanie stopnia podatnosci/odpornosci lubindw na porazenie antraknoza. Eksperyment
ujawnit zréznicowanie 32 obiektow tubinu waskolistnego pod wzgledem odpornosci na
porazenie antraknoza - duzo silniejsze niz w warunkach polowych. Wyniki uzyskane w
szklarni dla najlepszej grupy jednorodnej statystycznie (W262 1 W268), byly zgodne
z wynikami uzyskanymi w polu. Doswiadczenie umozliwilo wyodrgbnienie 11 grup
roznigcych sig¢ statystycznie. Potwierdzono dobre wyniki polowe linii: Z489-14/2, Z477-81/3,
7504-85/R oraz R414/08, R79/0.

Wykryto genotypy z bardzo niska zawarto$cia alkaloidow - np. 0,000156 % 1
0,002211%. W wigkszosci przypadkéw wykazano typowy udziat procentowy poszczegdlnych
alkaloidow gtéwnych 1 podrzednych gatunku.

Na mapie genetycznej tubinu waskolistnego zidentyfikowano region 7 grupy sprzg¢zen
(L.ang 1L.G7) warunkujacy zaro6wno catkowita zawarto$¢ alkaloidow w nasionach, jak 1
zawarto$¢ alkaloidow glownych. To potwierdza, ze lucundus jest genem glownym dla

zawarto$ci alkaloidow w nasionach.

MR 85. Podstawy genetyczne odpornosci na wyleganie i cech jakosciowych nasion

grochu

Kierownik: prof. dr hab. Wojciech Swiecicki, Instytut Genetyki Roslin PAN w Poznaniu
Wykonawcy: dr hab. L. Lahuta, dr L. Boros, dr M. Gawlowska, mgr M. Bednarowicz

Oceniono parametry fizyczne i mechaniczne todyg w rodzinach populacji mapujace;j
WT10245 x Wt11238 grochu w celu poszukiwania form o podwyzszonej odpornosci polowe;j
na wyleganie.

Startery projektowano wobec unikatowych sekwencji genowych dla pokrewnych
gatunkow straczkowych. DNA linii rodzicielskich populacji mapujacej przeanalizowano z
wykorzystaniem 103 par starterow. Wybrano 33 pary starterow ze wzgledu na jakos¢
produktu PCR. Marker psat EST 00198 02 2 zostat zlokalizowany w IIla grupie sprze¢zen,
18,8 cM od markera afp8b. W genomie Medicago truncatula odnaleziono go w 3

pseudochromosomie korzystajac z wersji pseudochromosoméw Medicago truncatula



http://www.medicago.org/genome/. Ponowne mapowanie loci cech ilosciowych (po dodaniu

nowego markera do mapy) nie wykazalo zmian w ich lokalizacji. Zestawiono wartosci
parametréw mechanicznych todyg linii 1 form rodzicielskich populacji Wt10245 x Wt11238 z
dwoéch sezonow wegetacyjnych. W populacji mapujacej w roku 2010 zidentyfikowano 6
rejono6w odpowiedzialnych za warunkowanie sztywnos$ci 1 wytrzymatosci todygi. Poréwnano
konserwatywno$¢ QTL. Nie odnaleziono loci powtarzalnych w obu sezonach wegetacyjnych.
Przypuszczalng przyczyna byt silny wplyw srodowiska na ksztalttowanie badanych cech.
Celem badan nad wystgpowaniem oligosacharydow w nasionach grochu byto
okreslenie mozliwosci obnizenia ich zawartosci lub zastgpienia ich analogami o-D-
galaktozydami cyklitoli o nizszym potencjale gazotworczym i1 korzystnych wilasciwosciach
zdrowotnych. Analizowano 58 linii z banku gendéw Pisum zrdznicowanych pod wzgledem
genow warunkujacych cechy nasion — ksztalt, barwe 1 rysunek okrywy, barwe liscieni itp.
oraz wykonano pierwsze krzyzowania na podstawie wynikow uzyskanych w 2008 r. W
kolejnym etapie wyniki dla wszystkich grup materialow (linie kolekcyjne dzikie 1 uprawne,
materialty hodowlane o r6znym pochodzeniu oraz linie zréznicowane pod wzglgdem genotypu
nasion) poddano analizie statystycznej. W nasionach niektorych linii grochu wykazano
dominacje¢ stachiozy nad werbaskoza. Ten sklad, nietypowy dla Pisum jest podobny do

rodzaju Phaseolus.

MR 86. Markery molekularne sprze¢zone z cechami uzytkowymi w charakterystyce

genotypow lubinu waskolistnego (Lupinus angustifolius L.)

Projekt realizowano w Pracowni Genomiki Strukturalnej IGR PAN w Poznaniu

Kierownik: prof. dr hab. Bogdan Wolko
Wykonawcy: mgr inz. Anna Debicka, dr Michat Ksiazkiewicz, mgr inz. Karolina

Majcherkiewicz, mgr inz. Lucja Przysiecka

Celem projektu w roku 2010 byty badania nad poszerzeniem wiedzy na temat podstaw
genetycznych dziedziczenia cechy odpornosci na grzyb patogeniczny Colletotrichum lupini
wywolujacy antraknozg. Zmienno$¢ molekularna genotypdéw ‘tubinu waskolistnego
monitorowano za pomoca sekwencyjnie zdefiniowanych markeréw DNA sprzgzonych z
cecha odpornos$ci oraz klasycznych testow fitopatologicznych. Do badan uzyto zestawu 76

linii, wsrdd ktorych znajdowaly si¢ odmiany uprawne pochodzace z Polski 1 Australii,



populacje dzikie tubinu waskolistnego z kolekcji Banku Genow rodzaju Lupinus oraz rody
hodowlane z Poznanskiej Hodowli Roslin Oddziat w Wiatrowie oraz Hodowli Roslin Smolice
Oddziat w Przebedowie.

Do badan molekularnych wykorzystano trzy markery molekularne, w tym dwa AnManM1
oraz AntjM1, opisane w literaturze jako blisko sprz¢zone z odpornoscia na antraknoze, oraz
marker 136B16 5, uzyskany w ramach projektu MNISW nr N301 084 32/3234, ktory
wykazal sprzgzenie z odpornoscia na antraknoz¢ w puli testowanych odmian 1 populacji
dzikich tubinu waskolistnego..

Zmienno$¢ wykryta przy zastosowaniu markera AnManM1 polegata na polimorfizmie
dlugosci pojedynczego prazka. Wigkszos¢ badanych linii wykazata obecnos¢ krétszego
fragmentu DNA (220 pz). Dwie linie dzikie oraz odmiana Ignis charakteryzowaty sie
obecnoscia dhuzszego fragmentu (230 pz). Cecha rozniaca te linie od pozostalych byta
insercja fragmentu sze$cionukleotydowego w obrgbie badanej sekwencji. Odmiana
australijska Mandelup, uwazana za odmiang odporna na antraknozg, oraz r6éd hodowlany W-
270 charakteryzowaly si¢ takze dluzszym fragmentem oraz wspdlna dla obu linii transwersja
nukleotydu T na A.

Marker AntjM1 pozwolil na uwidocznienie polimorfizmu pojedynczego prazka. Wigkszos¢
badanych linii wykazata obecnos$¢ dluzszego fragmentu DNA - 225 pz. W linii rodzicielskie;j
populacji mapujacej P27255, dwoch odmianach Kalya 1 Kalif oraz australijskim rodzie
75A:258, ktorych produkt ma dlugos¢ 215 pz zaobserwowano mutacj¢ punktowa — tranzycje
A naG.

Badania dotyczace markera 136B16 5 uwidocznity fakt wystgpowania identycznego
genotypu jak linia rodzicielska 83A:47613, sugerowana wg danych australijskich jako
odporna na antraknoze¢ u 13 badanych osobnikdéw: W-264, AN — 80154a, Populacja 22884, R
— 1656, Populacja 29a, Populacja B — 553/79b, Populacja B — 540/79, Badajoz — 2, P27253,
75A:258, Tanyjil.

Fitopatologiczne testy szklarniowe wykazaly znaczne ro6znice w podatnosci/odpornosci
badanych linii, odmian oraz rodéw hodowlanych. Wsrdéd odmian najbardzie; odporne na
antraknoz¢ okazaly sig: Tanjil, Elf, Mirela, Mandelup, Bojar, Emir, Zeus, Karo 1 Baron,
natomiast wsrod rodow hodowlanych (wyniki udostgpnione przez mgr Pawla Barzyka) na
wyroznienie zastuguja: W-268, W-262, W-264, W-270 oraz W-247.

Biorac pod uwage zarowno czg$¢ molekularna jak 1 fitopatologiczna przeprowadzonych
badan wydaje sig, ze cecha odpornosci na antraknozg jest uwarunkowana przynajmniej

kilkoma, niezaleznie dziedziczacymi si¢ genami. Wyniki badan wskazuja takze, ze geny te nie



sa skumulowane w badanych odmianach, liniach 1 rodach. Na podstawie testow
fitopatologicznych mozna wskaza¢ kilka genotypow (np. odmiany: Tanjil, Elf, Mirela,
Mandelup 1 populacje dzikie: B518, BRGC-10270), wykazujacych duza odporno$¢ na

antraknoz¢ 1 mogacych by¢ potencjalnie zrodlem genéw odpornosci w pracach hodowlanych.



