Sprawozdania z realizacji projektow w roku 2008

MR1 ,,Identyfikacja oraz wprowadzenie do genomu genéw determinujacych odpornos¢
pszenicy na famliwos¢ zdzbla powodowang przez grzyb Pseudocercosporella

herpotrichoides”

Kierownik: doc. dr hab. Halina Wisniewska, Instytut Genetyki Roslin Polskiej Akademii
Nauk w Poznaniu

Wykonawcy: doc. dr hab. S. Bartkowiak, doc. dr hab. M. Korbas, doc. dr hab.H. Wisniewska,
dr M. Majewska, dr T. Sodkiewicz, mgr D. Ratuszniak, J. Maszner, T. Szcze$niak

Celem badan w ramach projektu byta analiza elektroforetyczna izoenzyméw

endopeptydaz  komérkowych pozwalajacych  zidentyfikowa¢ genotypy posiadajace
introgresywny fragmant chromosomu Aegilops ventricosa 1 obecny w nim gen EPDIb
sprzezony z genem Phl determinujacym odporno$¢ pszenicy na ltamliwos$¢ zdzbta
powodowana przez Pseudocercosporella herpotrichoides. Badania obejmowaty 140
genotypOw pszenicy ozimej o zréznicowanym podtozu genetycznym oraz odmiang Rendez-
vous- jako wzorzec odporno$ci na tamliwos¢ zdzbta.
Zbadano proébki lisci pobranych z poszczegolnych genotypéw. Wigkszo$¢ analizowanego
materiatu (89 genotypow), to byly heterozygoty typu Ep-Dla Ep-D1b. W 8 genotypach
stwierdzono obecnos¢ na zelu izoenzyméw Ep-D1b EpD1b podobnie jak u odmiany
niemieckiej Rendez-vous charakteryzujacej si¢ wysoka odporno$cia na tamliwos¢ zdzbta, u
ktorej we wczesniejszych badaniach potwierdzono wystgpowanie genu Phl sprzgzonego z
genem Ep-DIb. W 37 genotypach nie stwierzono izoenzymu Ep-D1b, a wykazano tylko
obecnos¢ izoenzymu Ep-Dla, ktéry nie jest sprzgzony z genem Phl. Obecnos¢ Ep-D1b
swiadczy o obecno$ci w badanym materiale genu odpornosci Phl na infekcj¢ grzybowa
powodowana przez Pseudocercosporella herpotrichoides. Ep-D1b jest kodominujacym
markerem obecnosci loci Phl Wykrycie jego obecosci w tkankach pszenicy pozwala wigc
wysnu¢ wniosek ze badany material posiada odpornos¢ na infekcje grzybowa
Pseudocercosporella herpotrichoides.

Analize ekspresji genu Phl w warunkach polowych skontrolowano w tescie
inokulacyjnym. Najnizsza ilo$¢ porazonych zdzbet stwierdzono dla genotypu SZD 4631 i jest

to zgodne z klasyfikacja na podstawie analizy izoenzyméw endopeptydaz, podobnie jak u



odmiany Rendez-vous. Najwyzszy procent porazonych zdzbet wskazujacy na podatno$¢ na
Pseudocercosporella  herpotrichoides stwierdzono oceniajac odmiang Smuga (50%

porazonych zdzbet), u ktérej rowniez nie wykazano obecnosci izoenzymu EPD1b.

MR 2 ,, Poszukiwanie, tworzenie, ocena i gromadzenie Zrédel odpornosci na fuzarioze

klosow u pszenicy”

Kierownik: doc. dr hab. Halina Wisniewska, Instytut Genetyki Roslin Polskiej Akademii
Nauk w Poznaniu
Wykonawcy: doc. dr hab. H. Wisniewska, dr Tomasz Goéral, dr Piotr Ochodzki, dr A.

Kaczmarek, mgr inz. J. Belter, J. Maszner, G. Cicha, T. Szcze$niak

Celem realizowanego projektu byto badanie odpornosci na fuzariozg ktoséw 160
genotypOw pszenicy ozimej. Do badan wybrano genotypy o zréznicowanej morfologii ktosa,
terminie ktoszenia i dojrzewania, pochodzacych z r6znych kombinacji krzyzowan odmian i
linii o podwyzszonej odpornosci na fuzarioze ktosa. Obiekty wysiane zostaly na poletkach
doswiadczalnych Instytutu Genetyki Roslin PAN w Cerkwicy kolo Poznania oraz w
Instytucie Hodowli 1 Aklimatyzacji Roslin w Radzikowie, co pozwolito na wigksze
zréznicowanie warunkéw klimatycznych modyfikujacych w duzym stopniu reakcje pszenicy
na porazenie ktosa przez grzyby z rodzaju Fusarium. Materialem infekcyjnym byla
mieszanina 3 izolatéw Fusarium culmorum, wytwarzajacych deoksyniwalenol (DON),
niwalenol (NIV) oraz zearalenon. Klosy inokulowane byty w stadium kwitnienia przez oprysk
zawiesing zarodnikéw z zastosowaniem mikrozraszania po inokulacji. Nasilenie fuzariozy
ktosow w Cerkwicy byto nizsze niz w Radzikowie, co zwiazane bylo z wysoka temperatura i
brakiem opadéw po kwitnieniu i ksztaltowato si¢ w granicach od 2 do 27%. Procent
ziarniakow z wyraznymi objawami fuzariozy byt nizszy w Cerkwicy niz w Radzikowie i
wynosit od 6,9 do 53%. Wspoéiczynnik korelacji wysokosci roslin i nasilenia fuzariozy ktosow
byl istotny. Najwyzsze porazenie klosa stwierdzono u najnizszego genotypu (72,3%).
Genotypy wyzsze byly stabiej porazane przez Fusarium sp., na co wskazuje wysoki
wspolczynnik determinacji. Stwierdzono istotng dodatnia zalezno$¢ uszkodzenia ziarniakéw
od nasilenia fuzariozy klosow. Nieliczne genotypy wykazywaty niskie uszkodzenie
ziarniakéw mimo silnego porazenia. Ziarno z genotypéw badanych w lokalizacji Poznan i

Radzikéw charakteryzujacych si¢ niewielkim porazeniem klosa, mata masa i liczba



ziarniakéw z objawami fuzariozy, oraz niewielka obnizka parametréw plonotwodrczych,
analizowano pod wzgledem zawartoSci w ziarniakach szkodliwych toksyn: niwalenolu i
deoksyniwalenolu, stosujac technik¢ (HPLC). Zawartos¢ DON w ziarnie byta wysoka (0,10-
11,43mg/kg) biorac pod uwage stopien uszkodzenia ziarniakéw. Tylko 4 genotypy
wykazywaly niewielka dopuszczalna ilo$¢ toksyny DON, od 0,10 do 0,82 ppm. W badanych
proébach stwierdzona znacznie mniejsze ilosci niwalenolu od 0,09 do 3,32 ppm.
Wspétczynniki korelacji nasilenia fuzariozy ktoséw i uszkodzenia ziarniakOw z zawartoscia
DON i NIV byty istotne statystycznie. Cztery genotypy kumulowaty niewielka ilos¢ tych 2
toksyn — ponizej 1,0 ppm. (a dwa z nich wykazywaty réwniez mate porazenie ktosa i
porazenie ziarna). Wyselekcjonowane genotypy charakteryzujace si¢ niska zawartoscia
toksyn, malym porazeniem klosa 1 ziarna moga stanowi¢ cenny material do badan
genetycznych nad odporno$cia pszenicy na fuzarioze kloséw, jak réwniez stanowi¢ cenna

pule genetycznych zrédet odpornosci na fuzarioze ktosa.

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

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

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

Trzeciak, mgr Jolanta Wozna, Alina Aniota, Reneta Holewinska

Wartos¢ wypiekowa maki zalezy od wielu czynnikow, z ktérych do najwazniejszych
nalezy ilo$¢ 1 jakos¢ biatek zapasowych wystepujacych w endospermie ziarniakOw pszenicy.
Sposréd biatek najwigkszy wptyw na warto$¢ technologiczna maki ma zawarto$¢ i jako$¢
glutenu. Wysokoczasteczkowe (HMW) gluteniny stanowia ok. 10% bialek zapasowych, ktére
generuja do 70% zmienno$ci cech technologicznych. Celem badan jest stwierdzenie, czy
uzyskiwanie linii homozygotycznych pszenicy r6znymi metodami przyspieszajacymi cykl
hodowlany (technika pojedynczego =ziarna, metoda kultur pylnikowych oraz metoda
wykorzystujaca zjawisko eliminacji chromosoméw zachodzace w wyniku skrzyzowania
pszenicy z kukurydza) nie powoduje zaburzen w segregacji loci Glul warunkujacych wartos¢

technologiczna ziarna.



Materiat do badan stanowily mieszance pokolenia F; (pojedyncze lub ztozone)
uzyskane z 36 kombinacji krzyzoéwkowych pszenicy ozimej. Na podstawie przeprowadzone;j
analizy produktéw ekspresji alleli Glu-1, metoda elektroforezy biatek gluteninowych na zelu
poliakrylamidowym oraz metodami identyfikacji alleli w loci Glu-1, za pomoca markeréw
allelospecyficznych wykazano zréznicowanie form rodzicielskich pod wzgledem sktadu
podjednostek gluteninowych. Poréwnano efektywno$¢ otrzymywania form haploidalnych
pszenicy ozimej metoda krzyzowania z kukurydza oraz metoda kultur pylnikowych.
Dokonano podzialu mieszancow na grupy o wysokiej, $redniej i niskiej efektywnosci
otrzymywania ros$lin w stosunku do wyltozonych pylnikéw (androgeneza) lub zapylonych
kwiatkow (eliminacja chromosoméw). Wskazano kombinacje krzyzowkowe szczegdlnie

przydatne do badan nad genetycznym uwarunkowaniem wartosci technologicznej maki.

MR 12: ,Ocena zmiennosci cech jakosciowych pszenicy na podstawie analizy skladu

jakosciowo-ilosciowego wybranych klas biatek oraz badan reologicznych”

Kierownik projektu: doc. dr hab. Bolestaw Salmanowicz

Instytut Genetyki Roslin PAN w Poznaniu

Warto$¢ wypiekowa pszenicy zwyczajnej w znacznym stopniu determinowana jest
sktadem jakosciowo-iloSciowym biatek zapasowych ziarniakéw. Opracowywane nowe
metodyki badawcze umozliwiaja typowanie linii/rodow o pozadanych wlasnosciach
uzytkowych na wstepnych etapach selekcji hodowlanej na podstawie danych uzyskanych przy
zastosowaniu trzech nowych testow reologicznych przeprowadzonych w mikroskali (do 10g)
z zastosowaniem miksografu, farinografu oraz analizatora tekstury ziarna (pomiar metoda
Kieffer’a). Uzyskane dane reologiczne analizowane sa w powiazaniu ze zmiennos$cia sktadu
jakosciowo-ilosciowego wybranych klas biatek zapasowych ziarniakéw pszenicy wynikajaca
ze zrdéznicowania genotypowego oraz wplywu Srodowiska (pomiary technika
wysokosprawnej elektroforezy kapilarnej, SDS-PAGE oraz wysokosprawnej chromatografii
cieczowe] z odwréconymi fazami). Przeprowadzono réwniez identyfikacje wybranych genéw
kodujacych biatka majace istotny wplyw na jakos$¢ technologiczna pszenicy (technika PCR z

zastosowaniem allelospecyficznych markeréw molekularnych).



Obiektem badan byly 104 odmiany/rody pszenicy o znanej wartosci
wypiekowej oraz 216 nowych linii hodowlanych. Na wstgpie okreslono korelacje migdzy
poszczegblnymi parametrami relogicznymi zmierzonymi przy pomocy trzech nowych
aparatéw a podstawowymi wlasno$ciami technologicznymi wyznaczonymi wcze$niej
metodami klasycznymi dla 104 préb pszenicy. Dla szeregu parametréw miksograficznych,
farinograficznych 1 relaksacyjno-wydiluzeniowych (metoda Kieffera) uzyskano bardzo
wysokie wspolczynniki korelacji (R w zakresie 0,62 - 0,96, P< 0,05) z danymi
technologicznymi. Nastepnie dla 216 linii/rodéw, na podstawie oznaczonych metodami
reologicznymi wskaznikow jakos$ci, okreslono przewidywana wartos¢ technologiczna. Tylko
u 4 z 216 analizowanych linii stwierdzono wystgpowanie genu Glu-B1-1b charakteryzujacego
si¢ podwyzszona ekspresja, lecz nie stwierdzono obecnosci genu Glu-BI-20, co $wiadczy o
braku pary HMW podjednostek gluteninowych Bx7°% i By8*, ktére bardzo korzystnie

wpltywaja na wlasnosci technologiczne pszenicy.

MR 15 ,,Modelowanie statystyczne i optymalizacja serii doswiadczen poréwnawczych
Z pszenica”’

Kierownik: prof. dr hab.Zygmunt Kaczmarek, Instytut Genetyki Roslin Polskiej Akademii
Nauk w Poznaniu

Wykonawcy: doc. dr hab. Pawet Krajewski, prof. dr hab. Wiestaw Madry, mgr Marcin
Przystalski

Rozwigzywanie wielu zagadnien rolniczych odbywa si¢ poprzez prowadzenie
doswiadczen powtarzanych w réznych miejscowosciach 1 w réznych sezonach
wegetacyjnych. Metodyka umozliwiajaca odpowiednia analize tych doswiadczen noszacych
nazwe serii do§wiadczen nie jest prosta i wymaga wprowadzenia wtasciwego i realnego,
odpowiadajacego rzeczywistosci, modelu matematycznego.

W analizie statystycznej serii do§wiadczen pordwnawczych z genotypami najbardziej
interesujaca, zwlaszcza z punktu widzenia oceny stabilnosci i zdolnosci adaptacyjnej
genotypéw (nowych kreacji), jest interakcja genotypowo-srodowiskowa. Interakcja ta
informuje o reakcji genotypow na warunki klimatyczno-glebowe miejsc (§rodowisk), w
ktoérych to poréwnywanie jest przeprowadzane. Jest oczywiste, ze ocena badanych genotypow
jest pelniejsza 1 bardziej efektywna jesli doswiadczenia zaktadane sa w duzej liczbie
lokalizacji o réznych warunkach przyrodniczych. Jednakze w praktyce zakladane serie

obejmuja zwykle kilka doswiadczen, na podstawie ktérych chciatoby si¢ uzyska¢ informacje



o wspomnianych genotypach zblizone do informacji uzyskiwanych na podstawie
do$wiadczen prowadzonych w wielu srodowiskach.

W obecnej pracy, zawierajacej wyniki pierwszego etapu badan, przedstawiono model
matematyczny obserwacji dla serii do$wiadczen oraz zaproponowano metod¢ liniowej
regresji wielokrotnej do wyboru §rodowisk reprezentatywnych dla danej serii doswiadczen.
Moga one stanowi¢ seri¢ referencyjna, pomocna w planowaniu (prognozowaniu) oceny
potencjalnych genotypéw (np. nowych odmian) na réznych etapach procesu selekc;ji.
Poniewaz jednym z najwazniejszych kryteriow oceny nowych kreacji sa ich S$rednie
oszacowane w seriach doswiadczen, opisana metoda zawiera odniesienie do takich §rednich z
rownoczesnym  uwzglednieniem  wszechstronnej  oceny  interakcji  genotypowo-
srodowiskowej. Wykonano takze analizg statystyczna przyktadowych danych pochodzacych z
serii do§wiadczen prowadzonych w latach 2005-2007 w ramach systemu porejestrowego
do$wiadczalnictwa odmianowego koordynowanego przez COBORU. Selekcja $rodowisk

pozwolita wyr6zni¢ do dalszych badan 8 stacji doswiadczalnych COBORU.

MR 28 ,,Badanie odpornosci genotypow pszenzyta na fuzarioz¢ kloséw i akumulacje

mikotoksyn fuzaryjnych w ziarnie” (lokalizacja Poznan)

Kierownik: doc. dr hab. Halina Wisniewska, Instytut Genetyki Roslin Polskiej Akademii
Nauk w Poznaniu
Wykonawcy: doc. dr hab. H. Wisniewska, dr Tomasz Goéral, dr Piotr Ochodzki, mgr inz. J.
Belter, G. Cicha

Celem prac prowadzonych w ramach projektu byto badanie odporno$ci na fuzariozg ktoséw
41 genotypéw pszenzyta ozimego o zréznicowanym podtozu genetycznym. Obiekty wysiane zostaly
na poletkach do$wiadczalnych Instytutu Genetyki Ro$lin PAN w Cerkwicy koto Poznania oraz
oddzielny projekt dotyczacy tego samego materiatu realizowany byl w Instytucie Hodowli i
Aklimatyzacji Roslin w Radzikowie. Materiatem infekcyjnym w obu lokalizacjach byta mieszanina 3
izolatéw Fusarium culmorum, wytwarzajacych deoksyniwalenol (DON), niwalenol (NIV) oraz
zearalenon. Klosy inokulowane byly w stadium kwitnienia przez oprysk zawiesing zarodnikéow z
zastosowaniem mikrozraszania po inokulacji.

Porazenie klosa ksztattowalo si¢ w granicach 2-27%. Niski indeks fuzariozy ktoséw (od 2 do
3%) okreSlono dla 8 genotypéw. Procent ziarniakéw z wyraznymi objawami fuzariozy u badanych
genotypéw wynosit od 6,9 do 52,7%. Ponizej 10% ziarniakéw z wyraznymi objawami fuzariozy
stwierdzono u 5 form. Nie stwierdzono korelacji fuzariozy kloséw z stopniem uszkodzenia

ziarniakow.



Ziarno z badanych genotypéw z lokalizacji Poznan i Radzikéw charakteryzujacych sig
niewielkim porazeniem kltosa, mata masa i liczba ziarniakéw z objawami fuzariozy oraz niewielka
obnizka parametréw plonotwérczych, analizowano pod wzgledem zawartosci szkodliwych dla
cztowieka 1 zwierzat kumulowanych w =ziarniakach toksyn fuzaryjnych: niwalenolu i
deoksyniwalenolu, stosujac technike (HPLC) z detekcja UV. Zawartos¢ DON w ziarnie byta wysoka
(0,40-11,49mg/kg) biorac pod uwage stopien uszkodzenia ziarniakéw. U 9 genotypéw w Cerkwicy
zawarto$¢ toksyny DON przewyzszata dopuszczalny poziom (1,25 mg/kg) W badanych prébach
przecigtnie wystgpowato kilkakrotnie wigcej DON niz NIV (0-0,56mg/kg). Wspéiczynniki korelacji
nasilenia fuzariozy ktoséw z zawartoscia DON i NIV byly nieistotne statystycznie. Istotne natomiast
byty wspétczynniki korelacji uszkodzenia ziarniakow z zawartoscia DON i NIV. Wyzszy
wspolczynnik odnotowano dla zawartosci DON. Na podstawie przeprowadzonych w dwdch
lokalizacjach badan pszenzyta wyselekcjonowano 8 genotypdéw pszenzyta ozimego o niewielkim
porazeniu klosa, i ziarna oraz kumulujacych w ziarniakach niewielkie ilo$ci szkodliwych toksyn

trichotecenowych (DON i NIV).

MR 31 ,Badanie efektywno$ci spontanicznie otrzymywanych i indukowanych linii

podwojonych haploidéw pszenzyta ozimego i jarego w kulturach in vitro”

Kierownik: dr Aurelia Slusarkiewicz-Jarzina, Instytut Genetyki Roélin Polskiej Akademii
Nauk w Poznaniu

Wykonawcy: dr A. Ponitka, dr A. Slusarkiewicz-J arzina, mgr H. Pudelska, mgr J. WozZna

Badano efektywno$¢ uzyskiwania androgenicznych struktur i zielonych roslin w
kulturach pylnikowych zr6znicowanego genetycznie materialu pszenzyta ozimego i jarego.
Oceniano stopien ploidalnosci roslin oraz podwajano liczb¢ chromosoméw haploidow.

Pylniki w stadium jednojadrowych ziaren pytku wyktadano na zmodyfikowana
pozywke C17 (Wang i Chen 1983) a nast¢pnie inkubowano w ciemno$ci, w temp. 28°C. Po
miesigcu androgeniczne struktury przenoszono na pozywke regeneracyjna: 190-2 (Zhuang i
Xu, 1983). Dalsza hodowle prowadzono w temp. 22°C przy o$wietleniu 12 godz./dobe.
Okreslano poziom ploidalnosci androgenicznych zielonych ro$lin z wykorzystaniem
cytometru przeptywowego. Rosliny pszenzyta ozimego jarowizowano przez 8 tygodni. Po
aklimatyzacji haploidy traktowano roztworem kolchicyny celem podwojenia liczby

chromosoméw. Wyizolowano 79010 pylnikéw z 32 form mieszancowych pszenzyta ozimego,



z ktérych uzyskano 65415 androgenicznych struktur w zalezno$ci od genotypu od 17,1 do
196,8/100 pylnikéw (srednio 82,8). Na pozywce regeneracyjnej wyhodowano 4115 zielonych
roslin (Srednio 5,2/100 pylnikéw). Rosliny otrzymano ze wszystkich 32 genotypow, przy
czym efektywnos$¢ wahata si¢ od 0,2 do 26,6 /100 pylnikéw. W o$miu genotypach notowano
wysoka czestotliwos¢ (powyzej 7,5%) zielonych roslin w stosunku do wytozonych pylnikow.
Wsréd regenerantéw stwierdzono 51,6% spontanicznie podwojonych haploidéw (od 32,1 do
85,7% w zaleznosci od genotypu). Z dwunastu form mieszancowych pszenzyta jarego
wyizolowano 28934 pylnikéw, z ktérych otrzymano 10909 androgenicznych struktur, w
zaleznosci od genotypu od 4,0 do 194,5/100 pylnikow ($rednio 37,7). Na pozywce
regeneracyjnej wyhodowano 854 zielonych ros$lin ($rednio 2,9/100 pylnikéw). Rosliny
zregenerowano z 11 genotypoéw, przy czym efektywnos¢ wahata si¢ od 0,3 do 17,3/100
pylnikow. Efektywnos$¢ uzyskiwania androgenicznych roslin pszenzyta jarego wynosita
srednio 2,9% i byla nizsza w poréwnaniu z efektywno$cia notowana w pszenzycie ozimym
(5,2% zielonych roslin). Po osiagnigciu dojrzatosci roslin pszenzyta ozimego 1 jarego zostanie
przeprowadzona ocena plodnosci oraz efektywnosci spontanicznie otrzymywanych i

indukowanych linii podwojonych haploidéw.

MR 36: ,,Ocena cech jakosciowych pszenzyta na wczesnych etapach selekcji hodowlanej z

przeznaczeniem ziarna do wypieku chleba oraz o polepszonej wartosci paszowej”’

Kierownik projektu: doc. dr hab. Bolestaw Salmanowicz, Instytut Genetyki Roslin PAN w

Poznaniu

Do oceny zmiennosci wybranych cech jakosciowych pszenzyta zastosowano
nowoczesne metody analityczne, reologiczne oraz markery molekularne. Dane uzyskane na
podstawie znajomosci sktadu jakosciowo-ilosciowego biatek zapasowych ziarniakéw oraz
wlasnosci reologicznych wykorzystywane sa do wstgpnego typowania odmian/rodéw//linii o
korzystnych parametrach technologicznych. Przeprowadzone analizy umozliwiaja réwniez
zidentyfikowa¢ odmiany/rody/linie hodowlane o polepszonej wartosci paszowej tj. o
zmniejszonym udziale sekalin w ogdlnej ilosci biatka oraz zredukowanej ilosci
poszczegdlnych podklas sekalin. Dotychczas brak jest doktadnego rozpoznania sktadu
jakosciowo-ilosciowego bialek sekalinowych. Pomocne okazaty si¢ techniki wysokosprawne;]

elektroforezy kapilarnej (HPCE) i1 chromatografii cieczowej z odwréconymi fazami (RP-



HPLC), ktére obok pelnej identyfikacji jakoSciowej poszczegdlnych klas biatek zapasowych,
umozliwiaja rowniez oznaczenie ich skiadu iloSciowego. Wykorzystywane w niniejszym
projekcie metody reologiczne (testy wykonane na miksografie, farinografie oraz analizatorze
tekstury - pomiary deformacyjno-relaksacyjne metoda Kieffer’a przeprowadzone w
mikroskali (do 10g maki) sprawdzily si¢ w przypadku szacowania warto$ci wypiekowe;j
rodow/linii pszenicy zwyczajne;j.

Obiektem badan elektroforetycznych (SDS-PAGE 1 HPCE), chromatograficznych (RP-
HPLC) oraz reologicznych byto 51 krajowych odmian pszenzyta oraz 105 liniach
hodowlanych pszenzyta. Stwierdzono obecno$¢ szeregu nowych HMW podjednostek
gluteninowych (Bx7*, By8*, By18*, By20*) wczesniej nie identyfikowanych u pszenicy
zwyczajnej. Przeprowadzone wstgpne badania reologiczne wykazaty, ze opracowane
dotychczas metodyki dla préb maki pszenicznej nie w pelni potwierdzaja si¢ w przypadku
maki pszenzytniej. Dodatkowo przewazajaca czg$¢ analizowanych odmian/rodéw/linii
pszenzyta charakteryzowala si¢ wysoka kleistoscia ciasta, co utrudnia przeprowadzanie
pomiaréw. Wymagac to begdzie opracowania odrgbnych procedur dostosowanych do badan

reologicznych maki pszenzytniej

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 Slgski w Katowicach: prof. dr hab. I. Szarejko, dr Danuta Nabiatkowska, Justyna

Koscinska, Justyna Zbieszczyk, Marek Marzec

Celem badan prowadzonych w ramach projektu jest opracowanie podstaw metodycznych
uzyskiwania z mieszancOw wczesnych pokolen jgczmienia ozimego linii podwojonych
haploidéw (DH) i linii wsobnych oraz ocena stopnia ich homozygotycznosci za pomoca
markeréw molekularnych. Analizowane sa dwa podejscia: haploidyzacja mieszancow F;
droga androgenezy oraz wyprowadzanie linii technika pojedynczego ziarna (ang. single seed

descent, SSD) w powiazaniu z kulturami in vitro. Harmonogram na 2008 r. obejmowatl:



wybor i wytworzenie do do$wiadczen materialéw o réznym stopniu heterozygotycznosci,
prace metodyczne na zwigkszeniem efektywnosci androgenezy oraz nad skréceniem cyklu
uzyskiwania linii jeczmienia ozimego technika SSD w polaczeniu z kultura in vitro
niedojrzatych zarodkéw. Materiatem do badan byly 2- i 6-rzedowe odmiany jeczmienia
ozimego: Bombay, Nickela, Reni, Tiffany (2-rzedowe), Campanile, Franziska, Lomerit,
Merlot, Mombasa, Naomie, Rosita (6-rzgdowe) i oraz mieszance F; kombinacji Tiffany x
Bombay, Nickela x Reni, Lomerit x Merlot, Franziska x Merlot. Analizowano zr6znicowanie
odmian jgczmienia ozimego z punktu widzenia dtugos$ci okresu jarowizacji. Zastosowano 4
okresy jarowizacji: 4, 6, 8 i 10 tygodni. Czterotygodniowy okres jarowizacji okazal sig
wystarczajacy dla odmian Nickela, Merlot i Franziska. Dla wigkszo$ci odmian konieczny byt
si¢ 6-tygodniowy okres jarowizacji. Odm. Campanile, Tiffany i Bombay wymagaty 8-
tygodniowej jarowizacji. Badania dotyczace warunkéw wyeliminowania spoczynku nasion
poprzez zastosowanie kultury in vitro obejmowaly okreslenie optymalnego stadium rozwoju
ziarniakéw 1 wielkosci zarodkow przeznaczonych do izolacji. Ustalono, ze optymalnym
stadium rozwoju ziarniakéw, z ktérych zarodki pobierane si¢ do kultury in vitro jest koncowe
stadium dojrzatosci mlecznej. Rozwdj zarodkéw z ziarniakéw mtodszych byt znacznie
wolniejszy, tak wiec w efekcie wczesniejsze wyktadanie zarodkéw nie skracato okresu czasu

potrzebnego do uzyskania roslin.

W badaniach nad androgeneza wykorzystywano ktosy, w ktoérych mikrospory
znajdowaly si¢ w stadium wczesno-§rednim i $rednim jednojadrowym. Klosy poddano
przedtraktowaniu w temperaturze 4°C przez 21 dni. Po tym okresie pobierano pylniki i
wyktadano je na pozywke indukujaca BAC3 (Szarejko i Kasha, 1991: Induction of anther culture
derived doubled haploids in barley. Cereal Res. Commun. 19(1-2): 219-237). Po okresie 3-4 tygodni
obserwowano pojawianie si¢ kaluséw badz embrioidéw. Embrioidy przektadano na pozywke
BAC3 regenerujaca. W przypadku wszystkich kombinacji otrzymano bardzo duza liczbe
dobrze wyksztalconych struktur zarodkopodobnych, ktére zregenerowaty w rosliny w liczbie
od 70 do 170 w zaleznosci od kombinacji. Wsrdd zregenerowanych roslin obserwowano obok
roslin zielonych réwniez rosliny albinotyczne. W przypadku wszystkich kombinacji rosliny
pozbawione chlorofilu stanowily wigkszo$¢ w obrgbie regeneratéw. Najwigcej regeneratow
uzyskano dla krzyzowki Franziska x Merlot (174 ro$liny), jednakze tylko ok. 10% z nich
stanowity ro$liny zielone. Natomiast najwyzsza czgstotliwo$¢ roslin zielonych (45%)

uzyskano dla krzyzowki Tiffany x Bombay. Zastosowana metoda androgenezy,



wykorzystywana z powodzeniem do regeneracji jarych odmian jg¢czmienia, umozliwita

otrzymanie roslin zielonych ze wszystkich badanych mieszancéw jeczmienia ozimego.

MR 64 ,,Metody analizy interakcji genotypowo-srodowiskowej w badaniach stabilnosci

i adaptacyjnosci genotypow rzepaku ozimego”

Kierownik: dr Elzbieta Adamska, Instytut Genetyki Roslin Polskiej Akademii Nauk w
Poznaniu
Wykonawcy: prof. dr hab. Tadeusz Califiski, doc. dr hab. Teresa Cegielska-Taras, dr

Stanistaw Czajka, prof. dr hab.Zygmunt Kaczmarek, mgr Laurencja Szata

Celem projektu bylo opracowanie metodyki analizy statystycznej do$wiadczenia
jednopowtdrzeniowego z wzorcem umozliwiajacej oceng badanych linii oraz ich klasyfikacje
1 selekcje ze wzgledu na cechy struktury plonu i zawarto$¢ ttuszczu oraz wazniejszych
kwaséw ttuszczowych w oleju nasion rzepaku ozimego.

Poréwnanie genotypéw (rodéw i linii) we wczesnych etapach hodowli rzepaku
ozimego oparte jest przede wszystkim na wynikach analizy pojedynczych doswiadczen
jednopowtérzeniowych z wzorcami. Analiza ta ma na celu oceng niereplikowanych linii i
rodow poprzez posrednie poréwnanie ich z wzorcami w taki sposéb, ktéry umozliwitby
dokonanie rankingu tych genotypéw i wyboér najlepszych z nich do dalszych prac.

W tegorocznych badaniach przedstawiono propozycje metodyki analizowania zmiennosci
fenotypowej 1 genetycznej cech struktury plonu i cech biochemicznych linii podwojonych
haploidéw rzepaku ozimego. Zastosowanie tej metodyki omowiono na przyktadzie danych z
dos$wiadczenia jednopowtérzeniowego, w ktéorym dwie formy wzorcowe, odmiana
Californium 1 linia DH W-15, poréwnywano z 116 liniami DH uzyskanymi z mieszancéw F1
Californium x DH W-15 oraz z 94 liniami DH otrzymanymi z mieszancéw F1 DH W-15 x
Californium. Linie podwojonych haploidéw otrzymano w Pracowni Kultur Tkankowych
Zaktadu Roslin Oleistych IHAR w Poznaniu metoda izolowanych mikrospor (Cegielska i
Szata, 1997). Linie DH oraz formy rodzicielskie Californium (CAL) i DH W-15 (W-15)
badano w doswiadczeniu jednopowtérzeniowym z wzorcami przeprowadzonym na polu
doswiadczalnym Instytutu Genetyki Roslin PAN w Cerekwicy k. Poznania. Dla cech
struktury plonu i cech biochemicznych wyznaczono charakterystyki statystyczne populacji

linii DH i populacji rodzicielskich, przeprowadzono oceng i rankingi linii DH, znaleziono



oceny efektow transgresji  linii oraz zweryfikowano istotno$¢ tych efektéw a takze

wyznaczono oceny parametrow genetycznych.

MR 84 ,,Lubiny - poszukiwanie Zrédel i zbadanie sposobu dziedziczenia odpornosci na
choroby grzybowe (fuzarioza iantraknoza) oraz niskiej zawartosci i skladu

jakosciowego alkaloidow”

Kierownik projektu: prof. dr hab. W. Swiecicki (Instytut Genetyki Roslin Polskiej Akademii

Nauk w Poznaniu)

Wykonawca: mgr Pawet Barzyk

Badania zmierzaty do wyselekcjonowania oraz wytworzenia poprzez krzyzowania
tlubinéw o ulepszonym genotypie pod wzgledem odpornosci na antraknozeg, przy
jednoczesnym uwzglednieniu zawartosci zwiazkow antyzywieniowych (alkaloidow). Materiat

badawczy obejmowal odmiany i linie kolekcyjne oraz rody wytworzone w trakcie badan.

1. Doswiadczenia polowe ze sztuczng inokulacja 1 nawadnianiem.

Na 110 poletkach doswiadczalnych przetestowano 46 genotypéw pochodzacych z 6
kombinacji mieszancowych (Z-474, 7Z-489, Z-477, Z-473, Z-476, Z-468) i 2 odmiany
wzorcowe wg opracowanej wczesniej metodyki. Obserwacje przeprowadzono w dwdéch
terminach — podczas pelni kwitnienia 1 dojrzewania strakow. Porazenie antraknoza wystapito
dopiero po sztucznej inokulacji, gléwnie na strakach, o Srednim natg¢zeniu. Zebrano nasiona
161 pojedynkéw, tacznie 7667 sztuk. Wyniki potwierdzaja stuszno$¢ wyboru rodow
pochodzacych od Z-477 i Z-476, a takze Z-489 ktéry zostal wybrany do dalszych badan.

Wigkszos¢ obiektéw pochodzacych od mieszanca Z-474 uzyskala istotnie stabsze wyniki.

2. Doswiadczenia polowe podatnosci/odpornosci na wigdnigcie fuzaryjne

Na stanowisku sztucznie zainfekowanym szczepami Fusarium sp. przetestowano 81
genotypow L. angustifolius (1 3 odmiany wzorcowe) pod katem zdolno$ci przezycia.
Eksperyment ujawnit szeroki zakres zmienno$ci wyrazonej jako odsetek roslin, ktoére potrafity

wyksztatci¢ zdrowe straki.



Na innym polu, w warunkach porazenia przez Fusarium sp., przetestowano 17 genotypéw
pod katem zdolnosci do plonowania (plon nasion w dt/ha); eksperyment wykonano w 4

powtdrzeniach, z 2 odmianami wzorcowymi, tacznie 76 poletek.

3. Testy szklarniowe podatnos$ci/odpornosci na porazenie antraknoza

Przebadano 125 genotypéw tubinu zéttego, w tym 65 obiektéw wyselekcjonowanych na
podstawie wynikow doswiadczen polowych w latach 2005-2008. Wegetacja przebiegata w
kontrolowanych warunkach. Siewki tubinéw w stadium 4 lici inokulowano zawiesing
zarodnikéw konidialnych Colletotrichum lupini, uzyskanych z hodowli in vitro. Wyniki
wyrazone w skali stopniowej 0-9 ujawniaja istotne zréznicowanie badanych genotypéw pod
wzgledem podatno$ci na antraknozg i wskazuja jako najwartosciowsze genotypy pochodzace
od mieszanca Z-489 ikolejno Z-477, Z-473, 7Z-468, Z-476; wyniki weryfikuja rowniez

wnioski z doswiadczen polowych — szczegdlnie na temat potomstwa mieszanca Z-474.

4. Krzyzowania wybranych rodéw genotypow

W wyniku krzyzowan wybranych obiektéw tubinu zéittego (z doswiadczen polowych) z
odmiang Mister — forma ojcowska uzyskano nasiona z 13 kombinacji. Lacznie uzyskano 353
wyksztalcone nasiona o dwu typach zabarwienia: nakrapiane (parvimaculatus) i biate
(niveus). Beda one materiatem wyjsciowym do dalszych badan nad odpornos$cia tubinéw na

antraknoze.

5. Krzyzowania wybranych linii o zr6znicowanej zawartosci alkaloidow.

W wyniku krzyzowan form o zréznicowanej zawartosci alkaloidow uzyskano 122 nasiona
mieszancowe tubinu biatego z 10 kombinacji oraz 108 nasion tubinu waskolistnego z 11
kombinacji.

W wyniku rozmnozenia form skrzyzowanych w roku 2007 uzyskano nasiona pokolenia F1 z

trzech kombinacji mieszancowych (Mustal x Kalina, Boruta x Karo, Boruta x ST.239).

6. Analizy zawartosci alkaloidow

Analizowano o0gdlna zawartos¢ alkaloidéw oraz sktad jakosciowy w materialach
kolekcyjnych i segregujacych liniach mieszancowych (zawarto$¢ alkaloidow oznaczono na
chromatografie gazowym). Charakterystyka zmienno$ci w materiatach kolekcyjnych
umozliwia wybor form rodzicielskich i wykonanie krzyzowan do badan nad sposobem
dziedziczenia zawartosci ogodlnej oraz sktadu jakosciowego. W tubinie waskolistnym

stwierdzono dominujacy udzial lupaniny i 13-OH lupaniny, co pozwala na postawienie



hipotezy, ze eliminacja angustifoliny moze prowadzi¢ do nizszej, ogdlnej zawarto$ci. Na
podobnej zasadzie mozna przypuszczac, ze obnizenie zawartos$ci sparteiny moze spowodowacé
nizsza zawarto§¢ ogllna w tubinie zo6itym. Nasiona tubinu zéttego zawieraly mniej
alkaloidéw niz tubin waskolistny; gtéwnymi alkaloidami byty typowe dla gatunku — lupinina i

sparteina.

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

grochu”

Kierownik projektu: prof. dr hab. W. Swigcicki (Instytut Genetyki Roslin Polskiej Akademii

Nauk w Poznaniu)

Wykonawcy: dr M. Gawlowska, dr L. Boros, dr hab. J. Zebrowski

Celem projektu jest zbadanie mozliwosci ulepszenia najwazniejszych cech
uzytkowych grochu — sztywnosci todygi (odpornosci na wyleganie) oraz cech jakosciowych
nasion — zawartosci oligosacharydéw 1 biatka.

Zbadano parametry fizyczne i mechaniczne todyg w genotypach o zr6znicowanym
poziomie wylegania oraz w populacji mapujacej Carneval x MP1401. Elementem badan nad
sposobem dziedziczenia sztywnosci todygi jest identyfikacja rejonéw genomu warunkujacych
ta ceche.

Zréznicowanie $rednicy i grubosci $cian lodyg w poszczegdlnych odcinkach byto
mate. Z parametrow mechanicznych najnizsze wspdéiczynniki zmienno$ci genotypowej
stwierdzono dla parametru sztywnosci standaryzowanej (EI) 1 maksymalnego momentu
gnacego (MBM). W fazie dojrzatosci korzystniejsze parametry stwierdzono u form
wzorcowych Turkus i Ezop. Wytrzymato$¢ mierzona jako maksymalny moment zginajacy
okazala si¢ by¢ dobrym wskaznikiem réznicujacym linie, a sztywno$¢ todygi byta wysoce
skorelowana z wytrzymatoscia. Wyniki dla dwu terminéw pomiaru i trzech odcinkéw todygi
pozwolity na wyodrebnienie genotypow o korzystnych parametrach (WTD 4293, WTD 4298,
WTD 4304, WTD 4297 i odm. Ezop).

Zidentyfikowano w genomie grochu 14 rejonéw warunkujacych sztywno$¢ i
wytrzymatos¢ todygi oraz 18 loci. Do dalszych testéw wytypowano 6 sprzezonych markeréw

(6 izoenzymatycznych, 1 morfologiczny, 1 typu STS 1 1 typu SSR).



Oligosacharydy rodziny rafinozy przyczyniaja si¢ do ograniczonego wykorzystania
nasion grochu w zywieniu poniewaz podlegajac fermentacji w jelicie grubym powoduja
wzdgcia 1 zwigzany z tym dyskomfort. Stad obnizenie zawartosci moze by¢ jedna z drog
poprawy warto$ci konsumpcyjnej nasion.

W nasionach badanych genotypéw cukrowce rozpuszczalne byly reprezentowane
przez sacharoz¢ oraz cukry z rodziny rafinozy. Ich zawartos¢ wahata si¢ od kilku do
kilkunastu % masy nasion. Rafinozy stanowity srednio 70% cukrowcéw rozpuszczalnych. We
frakcji RFO dominowala werbaskoza lub stachioza. Dominacja stachiozy upodabniata
niektére genotypy grochu do rodzaju Phaseolus i wiaze si¢ ze wzrostem zawartosci rafinozy
w takich nasionach.

Zawartos¢ biatka analizowano metoda Dumas’a (N x 5,52). Analizowano genotypy
uprawiane w dwu lokalizacjach (Szelejewo 1 Wiatrowo) dla okreslenia interakcji
genotypowo-srodowiskowej i korelacji z plonem i innymi cechami uzytkowymi, a takze
segregujace potomstwa nowych kombinacji krzyzowkowych. Ocena wynikéw potwierdza
obserwowana od kilku lat tendencj¢ w kierunku obnizenia zawarto$ci biatka w nasionach
wysokoplennych genotypow, a w konsekwencji zmniejszenie przydatnosci paszowej grochu
w poréwnaniu do innych surowcoéw wysokobiatkowych. Wczesniejsze wyniki badan nad

korelacja biatko — plon wskazuja na mozliwos$ci zapobiegania tej tendencji.

MR 86: Markery molekularne sprz¢zone z cechami uzytkowymi w charakterystyce

genotyp6w tubinu waskolistnego (Lupinus angustifolius 1..)

Kierownik projektu: Prof. dr hab. Bogdan Wolko, Instytut Genetyki Roslin Polskiej Akademii
Nauk w Poznaniu

Wykonawcy: mgr inz. Lucja Przysiecka, mgr inz. Weronika Jankowska (od 1.10. 2008)

Konsultant: dr Zdzistaw Paszkiewicz

Celem prac bylo opracowanie technologii opierajacej si¢ na monitorowaniu genotypow tubinu
waskolistnego za pomoca sekwencyjnie zdefiniowanych markeréw molekularnych sprz¢zonych z
czterema genami odpowiedzialnymi takie cechy jak: pgkanie strakéw (geny lentus i tardus), twardos¢
okrywy nasiennej (gen mollis) i przyspieszenie kwitnienia poprzez obnizenie wymagan zwiazanych z
wernalizacja roslin (gen Ku). Wstepng informacj¢ o sekwencji markeré6w MFLP sprzezonych z wyzej
wymienionymi cechami uzytkowymi uzyskano w ramach formalnej wspétpracy IGR PAN z

Department of Agriculture and Food Western Australia.



Materiat ro$§linny obejmowal zestaw 33 linii tubinu waskolistnego uzyskanych z kolekcji Banku
Genéw Stacji Hodowli w Wiatrowie. W ich sktad wchodzito 8 populacji dzikich, 16 polskich odmian
uprawnych, 9 australijskich odmian uprawnych i1 2 linie rodzicielskie populacji mapujacej.
Przeprowadzono izolacj¢ DNA =z tkanki liSciowej po dwodch tygodniach wzrostu z 5 rolin
reprezentujacych kazda z badanych linii. Na podstawie dostarczonych informacji o sekwencji
markeré6w MFLP zaprojektowano nowe startery do amplifikacji markeréw STS. Po optymalizacji
warunkéw PCR, otrzymane produkty amplifikacji rozdzielano technika elektroforezy na zelu
agarozowym, i uzyskano polimorficzne produkty amplifikacji w przypadku markeréw dla genéw le i
ta odpowiedzialnych za redukcj¢ pgkania strakow. Polimorfizm markera dla genu lentus (sprz¢zenie z
cecha - 2,6 cM) charakteryzowat si¢ wystgpowaniem dominujacego prazka (126 pz) sprzgzonego z
allelem /e i brakiem prazka w przypadku allela Le. W przypadku genu tardus ( sprz¢zenie z cecha —
2,8 ¢cM) wykryty marker ma charakter kodominacyjny. Allel 7a charakteryzuje si¢ produktem
krétszym (szybszy prazek), a ta prazek wolniejszy o dtugosci 221 pz.

Dla markera sprzgzonego z genem mollis (0,4 cM) odpowiedzialnego za grubo$¢ okrywy nasiennej
uzyskano monomorficzny produkt w badanym zestawie linii. Jego sekwencjonowanie w wybranych
liniach pozwolito na identyfikacje dwdéch miejsc SNP rézniacych dwa allele genu. W wyniku
zastosowania techniki SSCP uzyskano marker o charakterze kodominacyjnym. Allel dziki Moll r6znit

si¢ od allela moll warunkujacego cienka okrywe nasienna ruchliwoscia jednego prazka.

W przypadku markera sprz¢zonego z genem Ku (0,5 cM) warunkujacym niezalezno$¢ wczesnosci
kwitnienia od procesu wernalizacji uzyskano jeden produkt amplifikacji dla wszystkich
analizowanych linii. Trudny do zdefiniowania polimorfizm tego prazka zwiazany jest z minimalnymi
r6znicami w diugosci produktu. Uzyskane wyniki wskazuja, Zze niezbgdna bedzie analiza
polimorfizmu tego markera na zelu poliakrylamidowym zapewniajacym wigkszy stopien

rozdzielczosci.

Z testowanych czterech markeréw sprz¢zonych z cechami uzytkowymi trzy wykazaty tatwy do
identyfikacji polimorfizm dtugosci produktéw lub obecnosci badz braku produktu amplifikacji w
badanym zestawie linii. Minimalne réznice w dtugosci produktu generowanego w przypadku markera
sprz¢zonego z genem Ku, uzyskane na drodze standardowego rozdziatu elektroforetycznego na zelu

agarozowym byly powodem w trudnosci w jednoznacznej identyfikacji genotypéw badanych linii.

Wstepnie wykonano réwniez prace nad wykorzystaniem markeréw blisko sprz¢zonych z genem
odpornosci na brunatng plamisto§¢ todyg. W pierwszym etapie badan wykorzystano jeden z
sekwencyjnie zdefiniowanych markeréw znany z literatury. Analiza zmiennoS$ci produktéw wykazata,
ze badane linie charakteryzuja si¢ trzema fenotypami elektroforetycznymi. Pierwszy z nich oznaczony
jako A, posiada jeden wyrazny prazek najszybciej wedrujacy (ok. 280 pz) oraz trzy lub cztery prazki o

mniejszej intensywno$ci i ruchliwosci. Drugi fenotyp oznaczony jako B, zawiera jeden wyrazny



prazek o wielkosci ok. 300 pz. Trzeci z wykrytych fenotypéw — C, charakteryzuje si¢ obecnos$cia
jednego najwolniej wedrujacego prazka o wielkosci ok. 360 pz. Dalsze badania w tym zakresie

powinny zosta¢ rozszerzone o testowanie odpornosci metodami klasycznej fitopatologii.

Na podstawie uzyskanych wynikéw mozna stwierdzi¢, ze tylko jeden marker genu mollis zwiazany
z cechg twardo$ci okrywy nasiennej mozna wykorzysta¢ do genotypowania materiatéw hodowlanych i
linii dzikich tubinéw waskolistnych. Markery gendéw lentus i tardus zwiazanych z cecha pgkania
strakdw wykazaly tylko czgSciowa uzyteczno$¢. Czg¢$¢ linii dzikich populacji okreslanych w
kolekcyjnym opisie fenotypu jako linie o pgkajacych strakach wykazata genotyp (lele i tata) typowy
dla genotypdéw o zredukowanej zdolnos$ci do pgkania strakéw. Nie mozna wykluczy¢ , ze zgodnie z
doniesieniami literaturowymi cecha ta o charakterze poligenicznym zalezna jest rdwniez od innego,
dotychczas nie zidentyfikowanego genu majacego wptyw na ekspresja cechy w niektérych genotypach
dzikich populacji tubinu waskolistnego. A zatem, badane markery pozwalaja na monitorowanie tylko

czesci czynnikdw genetycznych majacych wplyw na ekspresje tej cechy pekania strakéw.



