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WPROWADZENIE

tamliwos¢ podstawyzdzbta jest jedna z najgraniejszych choréb pszenicy. Wyptje ona w
rejonach, gdzie gstagodne zimy i chtodne wiosny. Na miodychilnmach pszenicy, na zewmmznych
pochwach Kci wystepuja pocatkowo bursztynowo-kyzowe plamy rozwoju grzyba. W trakcie wegetacji
patogen z pochewsliiowych przedostaje sina podstawyzdzbta, gdzie na obszarze plam agdzble
tworzy st watowata grzybnia. Skutkiem tego podstaiaizbta prochnieje i powoduje tamlivé zdzbta.
Wyleganie zbé z powoduOculimacula yallundae i O. acuformis jest znaczne. Nasilenie choroby
prébowano w pewnych granicach redukévpeprzezérodki skracaice diugdé zdzbta, przyczyniajce
sic w pewnej mierze do zmniejszenia wylegania. Zastasie genow kartowatsi lub $rodkow
chemicznych w celu skrécenia dhégo zdzbet jest coraz mniej zasadne, gdgtoma znajduje
zastosowanie jako material energetyczny. Do tey pmtkryto dwa efektywne geny odpo#eo na
omawianego patogenaPchl i Pch2 Gen Pchl zostat zidentyfikowany vAegilops ventricosa
[2n = 4x =28, DD'M'M"] i translokowany do heksaploidalnej pszenicy wmdocus kodupcym
endopeptydazEpD1h W pszenicy endopeptydaza Hpfl) jest kontrolowana przez 3 lodep-Al, Ep-
Bl i Ep-D1 zlokalizowanych odpowiednio w chromosomach: 7ABL71 7DL. Ep-D1 posiada dwa
allele: Ep-D1a— pochodacy z pszenicy oraEp-D1b pochodzcy z Aegilops ventricosaEp-D1b jest
uzytecznym markerem izoenzymatycznym, dziedziczonypmiokninacyjnie. Jego identyfikacja pozwala
stwierdzt obecné¢ genuPchl, ze wzgtdu na bliskie polzenie tych dwoch sekwencji na darym
ramieniu chromosomu 7D (7DL). Wedtug danych literatvych markerEp-D1b w 100 % okréla
reakcg na poraenie grzybamiOculimacula yallundaé O. acuformisOpracowano tate marker STS
(Xust SSR2001-7DL ktorego locus jest scisle powihzane zlocus Ep-D1. Drugim genem, ktory
w mniejszym stopniu warunkuje odpogdna tamliwagé zdzbla jestPch2 zlokalizowany na digszym
ramieniu chromosomu 7A pszenicy odmiany CapellerBepWarunkuje on odporsd juz w stadium
siewki.

MATERIAL BADAWCZY | CEL BADA N
Materiat badawczy stnowito 150 genotypdéw pszenicy o znicowanym podiau genetycznym oraz
odmiana przenicy ozimej ,RendezvousZyta jako wzorzec odpordoi na tamliwgé podstawyzdzbta.

Tematy badawcze:

1. Krzyzowania mig¢dzyrodzajowe oraz miedzygatunkowe z udzialem uprawnych i dzikich
genotypéw (T. monococcum, Ae. ventricosa), wybranych na podstawie wczesniejszych badan.

2. Poszukiwanie markeréw molekularnych SSR sprzezonych z genem Pch2. Analiza wystgpowania
locus XustSSR2001-7DL sprezonego z genem Pchloraz badania izoenzymatyczne w celu
okreslenia obecnosci endopeptydazy EpD1b sprezone) z genem Pchl.

3. Testy inokulacyjne, oraz zalozenie poletek doswiadczalnych w kilku powtdrzeniach w migjscach,
gdzie wystepuje naturalne porazenie przez O. acuformis i O. yallundae. Planowana liczba
analizowanych genotypéw - okoto150.

Cel badan:
1. Przeniesienie genéw odpornosci natamliwosé podstawy zdzbta do pszenicy zwyczajng
poprzez krzyzowania mi¢dzygatunkowe oraz mi¢dzyrodzajowe.
2. Wybdr efektywnych markeréw dla genéw Pchl, Pch2 i QPch-5A sposrdd dostepnych
markeréw SSR sprzezonych z chromosomami odpowiednio 7D, 7A i 5A i okreslenie
efektywnosci wybranych markeréw w odniesieniu do testéw inokulacyjnych.



3. Ocena porazenia genotypbw pszenicy ozimej przez sprawce tamliwosci zdzbta, po
inokulacji zawiesing grzybni i zarodnikow Oculimacula yallundae i O. acuformis oraz
ocena naturalnego porazenia badanych genotypéw pszenicy ozimej przez te patogeny w
czterech lokalizacjach

Metodyka badan:

Analiza izoenzymow

Do bada pobrano pi¢ rodlin z kazdego genotypu. Anakzpolimorfizmu allozyméw przeprowadzono w
ekstraktach z 2 cméwiezej tkanki liéciowej. Izoenzymy analizowano za pomoelektroforezy
horyzontalnej na 10%elu skrobiowym.

Analizy markeréw SSR
Do bada pobierano pi¢ roslin z kazdego genotypu. lzolagjgenomowego DNA analizowanych
genotypow przeprowadzono przyygiu metody CTAB. Analiza molekularna pod wagdggm obecnéi
markeroéwXust2001-7DL(dla genuPchl), Xwmc525dla genuPch? Xgwm346 i Xbarc 197 (dla genu
QPch polegata na:

« amplifikacji fragmentéw DNA za pomacspecyficznych starteréw metp®CR,

* rozdziale elektroforetycznym produktéw amplifikaopzelu agarozowym (2-3%).

Doswiadczenia inokulacyjne

Testy inokulacyjne siewkowe

Inokulowano 3-tygodniowe , zastosowano inokulum o stezeniu 4,0 min zarodnikéw w 1 ml wody.

Przez okres 6-8 tygodni rosliny podlewano w celu uzyskania wysokiel wilgotnosci wiasciwej dla

infekcji patogena i utrzymywano w temperaturze do 10°C. Po tym czasie wykonano wizualng ocenie

porazenia siewek.

Testy inokulacyjne polowe

W fazie 1-2 kolanka (BBCH 31-32, druga dekada kmige2015 roku) zak&ano suspengjmieszaniny
zarodnikéw i grzybniOculimacula yallundaé O. acuformisw proporcji 1:1 celem oceny podateo
badanych genotypow na paemie przeculimacula yallundaé O. acuformisw fazie rosliny dojrzatej
Stezenie inokulum wynosito 4,0 min zarodnikéw w 1 ml.

Obserwacje naturalnego paf@nia

Obserwacje naturalnego peemia Oculimacula yallundad O. acuformis wywotujacym famliwasé
podstawyzdzbta przeprowadzono w czterech lokalizacjach nanter Polski, tj.: Smolice, Kobierzyce,
Strzelce i Nagradowice.

Obserwacje temperatury i opadéw

W wiw lokalizacjach przeprowadzono obserwacje whduwnpogodowych panggych w trakcie trwania
sezonu wegetacyjnego. W tym celu ewidencjonowsmednie wartéci temperatur i sum opadow dla
danych miesicy sezonu wegetacyjnego.

Poréwnanie analiz identyfikacji markeréw z wynikaestow inokulacyjnych

Na podstawie wynikdw laboratoryjnych oraz wynikéestbw inokulacyjnych dokonano wyboru form,
ktore byty odporne n®culimacula yallundaé O. acuformis. Genotypy te zostaty przekazane do banku
gendw IGR PAN i mogby¢ wykorzystane jakarddta odpornéci naOculimaculassp.

Whptyw cech fenotypowych i fizjologicznych na regkeg poraenie przez Oculimacula yallunda®.
acuformis

Przeprowadzono anatizech fenotypowych i fizjologicznych tj. wysadéoplonu z poletka, masa tysa
ziaren oraz ocena stopnia wylegania w odniesieaitedkcji na porgenie przeZculimacula yallundae
i O. acuformisktéra pozwolita na oszacowanie skali interakdgadzy patogenami a §ling. W tym celu
dokonano analiz korelacji gidzy elementami struktury plonu: masy tysi ziarniakow, plonu z poletka
oraz stopnia wylegania w poréwnaniu do wspoétczyanporaenia (K) orazsredniego procentu
porazonychzdzbel.




WYNIKI

Temat nr 1.Krzyzowania miedzyr odzajowe oraz miedzygatunkowe z udziatem uprawnych i dzikich
genotypdw (T. monococcum, Ae. ventricosa), wybranych na podstawie wczesnigj szych badan.

Wyniki:

Dokonano krzyzowan oddalonych, w wyniku ktérych otrzymano 159 ziarniakéw mieszancowych.
Najwiecg ziarniakéw uzyskano z kombinacji (Aegilops ventricosa x Triticum persicum) x T. aestivum
Chinese Spring. Brak ziarniakéw stwierdzono natomiast w ktosach pszenicy heksaploidalng zapylonych
pytkiem Triticum monococcum.

Dyskusia: Uzyskanie mieszancéw miedzyrodzajowych metodami wymuszonego krzyzowania napotyka
niestety na wiele barier postzygotycznych (zamieranie zarodkéw, sterylnosé¢ mieszancow, nieprawidtowy
rozwéj mieszancow). Stad bardzo niska liczba otrzymanych ziarniakéw w stosunku do liczby zapylonych
ktosdw. Réznice pomiedzy efektywnoscig krzyzowania gatunkéw z plemienia Triticeae spowodowane sg
takze istnieniem barier genetycznych w postaci aleli dominujacych genéw Krl, Kr2, Kr3 i Kr4

Wedtug danych literaturowych Ae. ventrocosa jest zrodtem genu Pchl. Natomiast T.
monococcum moze byé¢ zrédtem odpornosci ze wzgledu na sktad genomowy (2n= 2x=14, AA), biorac
pod uwage, ze gen Pch2 i QTL -5A s3 odpowiednio w chromosomach 7A i 5A. Krzyzowania
przeprowadzone zostaly z modelowa odmiang pszenicy ,Chinese Spring”. Odmiana ta jest
wykorzystywana przez wiekszos¢ zespotdw badawczych w celu mapowania genetycznego. Ponadto do
krzyzowan uzyto formy nullisomiczne lub monosomiczne pod wzglgdem chromosomu 7A lub 7D, dzigki
ktérym wprowadzenie chromosomoéw posiadajacych geny odpornosci bedzie stabilne.

Temat badawczy nr 2. Poszukiwanie markeréw molekularnych SSR sprzezonych z genem Pch2.
Analiza wystepowania locus XustSSR2001-7DL sprezonego z genem Pchl, jego fizyczna lokalizacja
w chromosomie oraz badania izoenzymatyczne w celu okr eslenia obecnosci endopeptydazy EpD1b
sprezongj z genem Pchl.

Wyniki:

Analiza izoenzyméw

Obserwowane u badanych 150 genotyp6w pszenicy zymogramy wykazaly zréznicowanie. Typ
zymogramu reprezentowany przez odmiane ,Rendezvous’, obecny byt réwniez w 19 badanych
genotypach i charakteryzowal si¢ trzema prazkami dla Ep-D1b, ktére identyfikuja formy odporne na
infekcje grzybowg powodowana przez Oculimacula yallundae i O. acuformis. Tylko 13,33% stanowity
genotypy o typie wzoru charakterystycznym dla roslin odpornych . Jak wynika z danych literaturowych
tylko obecnoé¢ prazkéw dla Ep-D1b przy jednoczesnym braku prazkéw Ep-Dla gwarantuje odpornosé
natamliwos¢ podstawy zdzbta.

Analiza markeréw SSR
Xust2001-7DL jako marker genu Pchl

Scharakteryzowano dwa produkty amplifikacji markera Xust SSR2001-7DL w posteci prazkéw o
wielkosci 240 par zasad (pz) oraz 220 pz . W rezultacie reakcji PCR przeprowadzonej z wykorzystaniem
DNA kontrolng odmiany ‘Rendezvous uzyskano produkt o wielkosci 240 pz. W analizach
poszczegdblnych genotypéw obserwowano wystepowanie zaréwno pojedynczych produktéw (220 pz lub
240 pz) oraz obu produktéw wystepujacych jednoczesnie. Amplifikacja w/w markera z DNA kazdgj z
picciu analizowanych rodlin 18 genotypow (12,67%) dala produkt o wielkosci 240 pz . Analizy
molekularne 9 genotypéw wykazaty obecnosé¢ zaréwno produktu 220 jak i 240 pz.

Xwmc525 jako marker genu Pch2
Reakcje PCR przeprowadzono z starterami markera Xwme525 wykorzystujac genomowe DNA 5 roélin z
kazdego z 150 genotypéw pszenicy. Scharakteryzowano produkty o wielkosci 210; 215 oraz 320 par
zasad . Odmiana wzorcowa, jak i 4 genotypy charakteryzowaty si¢ produktami o wielkosci 210 pz., co
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stanowito 2,67% badangj puli genotyw. Ponadto, w przypadku 28 genotypéw obserwowano dwa
produkty reakcji jednoczesnie.

Xgwm639 i Xbarc197 jako markery flankujace gen QPch

Rozdziat elektroforetyczny produktow reakcji PCR w wykorzystaniem starteréw markera Xgwm639
wykazat polimorficznos¢ analizowanych linii. Obserwowano produkty
o wielkosciach 140; 150; 160; 170; 180 pz. W rezultacie reakcji PCR przeprowadzong z
wykorzystaniem DNA kontrolngj odmiany ‘ Rendezvous uzyskano produkty o wielkosci 140 i 160 pz.
W przypadku markera Xbarc197 obserwowano produkty amplifikacji o wielkosciach 140; 150 i 160 pz.
Reakcja z wykorzystaniem genomowego DNA odmiany wzorcowel pozwolita scharakteryzowaé
produkty o wielkosci 140 i 160 pz. Produkty amplifikacji dwéoch markeréw wskazujacych na obecnosé
locus QPch zidentyfikowano w 24 genotypach, co stanowi 17,33 % puli badanych roslin.

Dyskusia

W pszenicy endopeptydaza 1 (EP-1) jest kontrolowana przez 3 loci: Ep-Al, Ep-B1 i Ep-D1
zZlokalizowanych odpowiednio w chromosomach: 7AL, 7BL i 7DL . Ep-D1 posiadadwa allele: Ep-Dl1a—
pochodzacy z pszenicy oraz Ep-D1b- pochodzacy z Aegilops ventricosa. Ep-D1b jest uzytecznym
markerem izoenzymatycznym, dziedziczonym kodominacyjnie. Jego identyfikacja pozwala stwierdzi¢
obecno$é genu Pchl, ze wzgledu na bliskie potozenie tych dwdch sekwencji na dtuzszym ramieniu
chromosomu 7D (7DL). Marker Ep-D1b w 100 % okresla reakcje na porazenie grzybem Oculimacula
yallundae i O. acuformis. Wzér prazkowy wtasciwy dla form odpornych byt charakterystyczny dla 20
genotypow, co pozwala stwierdzi¢é, ze genotypy te sa stabilne pod wzgledem obecnosci locus
endopeptydazy EpD1b sprzgzongl z genem Pchl warunkujgcym odpornosé¢ na tamliwosé podstawy
zdzbta i moga stanowié¢ zrédto odpornosci w dalszych procesach hodowlanych. W badaniach
wykorzystano takze marker XustSSR2001-7DL, ktérego locus jest powigzane z locus Ep-D1). W wyniku
reakcji PCR z uzyciem starteréw flankujacych te sekwencje, amplifikowano fragmenty o dtugosci 240
par zasad (pz) charakterystyczne dla roslin 19 genotypdw posiadgjacych Ep-D1b, pochodzace z Ae.
ventricosa (warunkujace odporno$é); oraz fragmenty o dtugosci 220 pz, ktére sg sprzezone z locus Ep-
Dla pszenicy zwyczajng (charakteryzujace si¢ brakiem odpornosci na porazenie). Wg danych
literaturowych marker ten w 90% prawidtowo wskazuje rosling odporng. Istnige jednak 10%
prawdopodobienstwo  niewtasciwie  przyporzadkowanych — genotypow  wzgledem  fenotypu
prawdopodobnie zwigzane jest z dystansem genetycznym pomiedzy locus Xust2001-7DL, a locus Ep-
D1bi w konsekwencji z locus genu Pchl — warunkujacego odpornosé¢ na porazenie.
Gen Pch2' warunkuje odpornos¢ w stadium siewki, natomiast ma niewielki wptyw na odpornosé rosliny
dorostej. Jednakze wczesne zakazenie w stadium pierwszego lub drugiego liscia ma duzy wptyw na brak
zdolnosci roédliny do przezimowania a takze moze ostabi¢ odpornos¢ rosliny w pézniejszych etapach
rozwoju. W czterech genotypach uzyskano produkty amplifikacji markeréw Xwmeb25, ktére
charakteryzuja genotypy posiadagjace gen Pch2 (np. odmiana ‘Rendezvous’). W tym jeden genotyp
charakteryzowat si¢ takze obecnosciag genu Pchl. Ponadto, istnigje QTL w chromosomie 5A, ktéry
kontroluje odpornos¢ na porazenie przez grzyby z rodzaju Oculimacula w stadium rosliny dojrzatej. W
badanej puli 150 genotypéw zidentyfikowano 24 genotypy charakteryzujace si¢ locus QPch, w tym jeden
genotyp cechowal si¢ genami Pchl i Pch2; cztery genotypy posiadaly dodatkowo gen Pchl a jeden
genotyp oprécz loci QPch posiadat locus genu Pch2. Obiecujacym sposobem wykorzystania genéw
odpornosci, ktéry daje nadzigje na zwiekszenie spektrum dziataniai trwatosci uzyskane) odpornosci, jest
ich taczenie, czyli piramidyzacja. W tegorocznych badaniach zidentyfikowano 7 genotypéw
piramidyzujacych geny odpornosci natamliwosé podstawy zdzbta. Wyniki testéw polowych potwierdzity
eksprese gendw odpornosci  zidentyfikowanych w badanych genotypach. Pie¢ genotypéw o
zréznicowanym podtozu genetycznym warunkujacym odpornos¢ na tamliwos¢ podstawy zdzbta
wykazaly brak porazenia grzybami z rodzaju Oculimacula w testach polowych i szklarniowych.

Temat badawczy .3 Testy inokulacyjne, oraz zatozenie poletek doswiadczalnych w Kilku
powtdrzeniach w migjscach, gdzie wystepuje naturalne porazenie przez O. acuformis i O.
yallundae. Planowana liczba analizowanych genotypéw — okoto 150.



Wyniki:
Testy inokulacyjne siewkowe
Badane 150 genotypéw pszenicy ozimej pod wzgledem porazenia siewki przez grzyby z rodzaju
Oculimacula . genotypy przyporzadkowano do pieciu klas porazenia:

* W klasie 1 znalazto si¢ pig¢ genotypbw charakteryzujacych si¢ brakiem objawdw porazenia.

« Do klasy drugig, charakteryzujacej genotypy o stopniu porazenia w  zakresie 0,1-1,

zakwalifikowano 66 genotypow.

» Klasatrzecia charakteryzowata rosliny o porazeniu w zakresie 1,1-2,0 (29 genotypow).

« Klasa4 to 35 genotyp6w o porazeniu od 2,1-3,0.

* Pigtaklasa obgmowata 18 genotypéw o porazeniu od 3,1 do 4,0.
Srednia porazonych genotypéw, posiadajacych gen Pch2 (warunkujacy odpornosé w stadium siewki)
wynosita 0,5 i byta znacznie nizsza od srednig] porazonych genotypéw bez genéw odpornosci (3,8).

Testy inokulacyjne polowe

Na badanych prébach roslin okreslono procentowy udziat Zdzbet porazonych oraz obliczono wskaznik
(K) porazenia zdzbta przez grzyby z rodzaju Oculimacula. Ze wzgledu na stopien porazenia badane
genotypy podzielono na pie¢ grup. Pierwsza grupa liczyta 6 genotypéw, ktére charakteryzowaly sie
brakiem porazenia. Druga grupa liczyta 39 roélin- zdzbta byly porazone w zakresie od 2% do 5%.
Kolgna, trzecig grupe stanowito réwniez 39 genotypdw 0 porazeniu zdzbet wynoszacym od 6% do 10%.
Do czwartg] grupy zaliczono 55 genotypéw o wielkosci porazenia zawiergjgcych sie¢ w przedziale 11% —
15% porazonych zdzbet. Ostatnia grupa genotypdw (16% — 28% porazonych zdzbet) liczyta 18 roslin.
Oba parametry charakteryzujace stopien porazenia badanych roslin przez grzyby z rodzaju Oculimacula
wykazaty wysoki stopien korelagji (R?=0,91).

Obserwacje naturalnego porazenia

Obserwacje przeprowadzone w  czterech lokalizacjach na terenie Polski, tj.: Smolice,
Kobierzyce, Strzelce i Nagradowice wykazaly brak naturalnego porazenia grzybem Oculimacula
yallundae i O. acuformis wywotujacym chorobg zwang tamliwoscig podstawy zdzbta. Warunki
pogodowe w 2016 roku nie sprzyjaly rozwojowi grzybéw z rodzaju Oculimacula. Powodem braku
infekcji tymi gatunkami grzybéw byto wystgpienie silnych mrozéw w styczniu 2016 r. przy
jednoczesnym braku pokrywy $nieznej, atakze suszaw okresie od mgja do czerwca 2016.

Obserwacje temperatury i opadow
W kazdg) z czterech lokalizacji obserwowano dwie zmienne pogodowe, tj.: srednie wartosci
temperatur oraz srednie wartosci sum opadéw dla danych miesiecy sezonu wegetacyjnego.

Analizy cech fenotypowych i fizjologicznych
W czterech lokalizacjach analizowano cechy fenotypowe i fizjologiczne tj. wielkos¢ plonu z
poletka, masg tysigca ziaren, oraz oceniano stopien wylegania . Nie obserwowano istotnych réznic
mig¢dzy grupami

Dyskusia : Analiza poréwnawcza wynikow testw inokulacyjnych przeprowadzonych na siewkach i w
warunkach polowych w odniesieniu  identyfikacji markeréw molekularnych zwigzanych z genami
warunkujgcymi odporno$é na tamliwosé podstawy zdzbta pozwolita stwierdzi¢, ze w puli genotypow
wysoce odpornych znalazty sie  genotypy posiadajace zréznicowane podtoze genetyczne warunkujace
odpornos¢ w roznych stadiach rozwojowych roéliny. Ponadto w tegorocznych badaniach
zZidentyfikowano 7 genotyp6w piramidyzujgcych geny odpornosci natamliwosé podstawy zdzbta. Wyniki
testow polowych potwierdzity ekspresie genéw odpornosci zidentyfikowanych w badanych genotypach.
Pie¢ genotypdw wykazato brak porazenia grzybami z rodzaju Oculimacula w testach polowych
przeprowadzonych na roslinach dojrzatych w stadium krzewienia oraz brak badz znikome porazenie w
stadium siewki.

Odnotowane zréznicowanie wartosci parametru okreslajacego stopien wylegania moze zatem by¢
spowodowane innymi czynnikami, jak np. fuzaryjna zgorzel podstawy zdzbta i korzeni (Fusarium sp.)
lub ostra plamistos¢ oczkowa (Rhizoctonia sp.).



Biorac pod uwage sredni plon genotypéw posiadajacych geny odpornosci (zaréwno w formie
spiramidyzowanej, jak i pojedynczej), mozna wnioskowaé, ze w odpornych genotypach nie przeniesiono
cech majacych wptyw na redukcje plonu. Wyniki te moga mie¢ duze znaczenie dla hodowli, gdyz wg
danych literaturowych, formy z w/w rodzajem translokacji (np. odmiana Rendezvous) charakteryzuja sie
Znacznym obnizeniem plonu w stosunku do srednigj wartosci plonu odmian pszenicy uprawnej.

W biezacym roku srednie wartosci wylegania nie roéznity si¢ miedzy poréwnywanymi grupami
genotypow. Brak roznic w tym aspekcie wynika z braku naturalnego porazenia grzybami Oculimacula
yallundaei O. acuformis z powodu zdecydowanie za matej wilgotnosci w czasie i po infekgji.
Przeprowadzone analizy korelacji pomigdzy elementami struktury plonu oraz wielkosciami
charakteryzujacymi wyleganie a wartosciami zwigzanymi z podatnoscia badanych genotypéw na
porazenie przez tamliwosé podstawy zdzbta - wykazaty niskie wspétczynniki korelacji, ktére wskazuja na
brak zaleznosci miedzy badanymi czynnikami. Duzy wptyw na wyniki miat brak naturalnego porazenia
przez wiw patogeny wsréd genotypdéw poddanych analizie cech fenotypowych i fizjologicznych, co
uniemozliwito okreslenie wptywu porazenia na wybrane elementy struktury plonu. Jednak z drugig
strony, mozna wnioskowa¢, ze genotypy posiadajace geny odpornosci na tamliwosé podstawy zdzbta nie
réznig sie od form pszenicy bez tych genéw pod wzgledem wybranych elementéw struktury plonu.

Podsumowanie
e W ramach krzyzowan pszenicy heksaploidalng i dzikimi formami: Triticum monococcum i
Aegilops ventricosa uzyskano 159 ziarniakéw mieszancowych. Powodem niskigj efektywnosci
krzyzowan sg réznice w ploidalnosci uzytych form a takze bariery postzygotyczne (zamieranie
zarodkéw, sterylnosé mieszancOw, nieprawidtowy rozwdj mieszancow).

e 20 genotypOw pszenicy ozimej, badanych w roku 2016, charakteryzowato sie wzorem
prazkowym wiasciwym dla endopeptydazy EpD1b sprzezongj z genem Pchl, warunkujgcym
odpornosé¢ natamliwos¢ podstawy zdzbta.

e 18 z 20 genotypdw charakteryzujacych si¢ obecnoscia endopeptydazy EpD1lb
(charakterystycznej dla genotypéw z genem Pchl) wykazato obecnosé formy alleliczng markera
Xust2001-7DL sprzezonego z locus tej endopeptydazy. W dwéch genotypach sprzezenie to
ulegto zerwaniu.

W czterech genotypach zidentyfikowano marker Xwmc525, ktéry charakteryzuje genotypy
posiadajace gen Pch2, w tym jeden genotyp charakteryzowat si¢ takze obecnoscia genu Pchl.

* W badanej puli 150 genotypéw zidentyfikowano 24 genotypy charakteryzujace si¢ locus QPch,
w tym jeden genotyp cechowat si¢ genami Pchl i Pch2; cztery genotypy posiadaly dodatkowo
gen Pchl,ajeden genotyp oprécz loci QPch posiadat 1ocus genu Pch2.

» W tegorocznych badaniach zidentyfikowano 7 genotypéw piramidyzujacych geny odpornosci na
tamliwos¢ podstawy zdzbta.

*  Wyniki testéw inokulacyjnych w stadium siewki i w stadium krzewienia (doswiadczenie
polowe) potwierdzity ekspresie gendw odpornosci zidentyfikowanych w badanych genotypach.
Pie¢ wykazalo brak porazenia grzybami z rodzaju Oculimacula w testach inokulacyjnych
polowychi oraz brak badZ znikome porazenie stadium siewki.

» Biorgc pod uwage sredni plon genotypdw posiadajacych geny odpornosci (zaréwno w formie
spiramidyzowanej, jak i pojedyncze]), mozna wnioskowaé, ze w odpornych genotypach nie
przeniesiono cech majacych wptyw na redukgje plonu.



