Nr zadania:

106

SPRAWOZDANIE MERYTORYCZNE

z realizacji zadania na rzecz postepu biologicznego w produkcji roslinnej w 2018 roku

A. INFORMACJE OGOLNE

Tytut zadania: Wplyw stresu niedoboru wody na rozwdj i architekture systemu korzeniowego u
jeczmienia (Hordeum vulgare L.)

Numer zadania: 106 (w zataczniku nr 3 do rozporzadzenia Ministra Rolnictwa i Rozwoju Wsi z dnia 27 lipca
2017 r. zmieniajacego rozporzadzenie w sprawie stawek dotacji przedmiotowych dla roznych podmiotow
wykonujacych zadania na rzecz rolnictwa; Dz. U. 2017, poz. 1470)

Planowany okres realizacji zadania: 2018 r.

Planowane naktady w zt: 181 200,00
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Tadeusz Adamski

Maria Surma

Krzysztof Mikotajczak
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dr
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2. Kierownik zadania

Anetta Kuczynska, Instytut Genetyki Roslin PAN, ul Strzeszynska 34, 60-479 Poznan
e-mail : akuc@igr.poznan.pl, telefon 61- 6550331

W razie nieobecnosci kierownika:

Maria Surma, Instytut Genetyki Roslin PAN, ul Strzeszynska 34, 60-479 Poznan
e-mail : msur@igr.poznan.pl, telefon 61- 6550241

D. OPIS ZADANIA

1. Cele zadania

Czy cel zostat zrealizowany

— pilotaz; opracowanie metodyki analiz systemu
korzeniowego materialu roslinnego prowadzonego w
warunkach polowych.

Lp. Cel (tak/niel/czesciowo?)
1. Ultra-prz_epustovv_e genotypqwaniq o przez tak
sekwencjonowanie — 150 genotypow jeczmienia jarego.
2. Fenotypowanie badanych form w do§wiadczeniu polowym

tak

2. Harmonogram realizacji zadania

Termin rozpoczgcia - Przewidywane
zakonczenia realizacji koszty realizacji
Lp. Nazwa tematu badawczego tematu badawczego w tematu
mie_siqca}_ch od r_ozpocze;cia badawczego
realizacji zadania
UItra-prz_epustow_e genotypowanie przez 12 miesiccy
1. g.ekwenqonowame — 150 genotypéw jeczmienia (1.01.2018-31.12.2018) 120 200 z
jarego.
Fenotypowanie badanych form w do$wiadczeniu
) polowym — pilotaz; opracowanie metodyki analiz 7 miesigcy 61 000 2t
" |systemu korzeniowego materiatu roslinnego | (1.03.2018-30.09.2018)
prowadzonego w warunkach polowych.
Razem 181 200,00

1 Jedli dotyczy — prosze opisaé pod tabela, w jakim stopniu cel zostal osiagniety i podaé przyczyny
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3. Opis tematow badawczych

Ultra-przepustowe Fenotypowanie w
genotypowanie przez doswiadczeniu polowym -
sekwencjonowanie PILOTAZ 20 18
Wysokoprzepustowe Fenotypowanie w
fenotypowanie korzeni doswiadczeniu polowym - 20 19
na platformie DOSWIADCZENIE GLOWNE
\ Pomiary biometryczne /
materiatu roslinnego z
/ doswiadczenia polowego

INTEGRACIA
DANYCH

2020

Analiza
statystyczna

- /

Rysunek 1. Schemat projektu

3. 1. Temat badawczy 1
Cel tematu badawczeqgo 1

Celem tematu bylo uzyskanie danych genotypowych 150 form jeczmienia jarego W
oparciu 0 najnowsze metody sekwencjonowania nowej generacji (NGS), tj. genotypowanie
przez sekwencjonowanie (GBS).

Materialy i metody

Izolacje genomowego DNA przeprowadzono z wykorzystaniem zestawu Wizard
Genomic DNA Purification Kit firmy Promega. Materiat roslinny do izolacji DNA pozyskano
z 14-dniowych siewek. Fragmenty lisci (ok. 40 mg) umieszczan0 W cieklym azocie w
mozdzierzu i nastepnie roztarto na proszek, ktory przeniesiono do 1,5 ml probowek. Po dodaniu
600 pl Nuclei Lysis Solution proby inkubowano przez 15 minut w temperaturze 65°C. W
kolejnym etapie do probowek dodano 3 ul RNAse Solution, a nastgpnie po delikatnym
wymieszaniu ponownie inkubowano przez 15 minut w temperaturze 37°C. Po podaniu 200 pl
Protein Lysis Solution i intensywnym wymieszaniu probowki wirowano przez 3 minuty przy
14 000 rpm. Otrzymany supernatant zawierajagcy DNA przeniesiono do 1,5 ml probowek, w
ktoérych uprzednio umieszczono izopropanol (600 pl) i mieszano celem wytragcenia DNA.
Nastepnie po wirowaniu (1 minuta, 14 000 rpm) 1 usuni¢ciu izopropanolu dodano 70% etanol
(600 ul) celem oczyszczenia osadu (DNA). Probéwki ponownie wirowano w tych samych
warunkach i na koniec usunigto etanol. Wyizolowany DNA rozpuszczono w 100 ul DNA
Rehydration Solution i przechowywano w temperaturze -70°C do dalszych analiz. Analiz¢ GBS
zlecono firmie zewngtrzne;.

Wyniki
Wyniki koncentracji DNA dla poszczegdlnych form jeczmienia jarego przedstawiono
w tabeli 1. Zastosowana procedura izolacji pozwolita uzyskac stezenie DNA w zakresie od

112 ng/ul (Stratus) do 2043 ng/ul (Kormoran). Na podstawie absorbancji zmierzonej przy
uzyciu spektrofotometru NanoDrop 2000 (ThermoFisher) stwierdzono, ze analizowane proby
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wykazaty odpowedni stopien oczyszczenia, za wyjatkiem o$miu prob, ktorych stezenie DNA
oraz stopien oczyszczenia okazaly si¢ zbyt niskie. Genotypy tych oSmiu préb ponownie
wysiano, po okoto dwoéch tygodniach liscie zebrano, a nastgpnie DNA na nowo wyizolowano
i poddano odpowiednim procedurom oceny jakosci. Etap ten byt kluczowy dla prawidlowego
przebiegu sekwencjonowania, poniewaz zastosowanie metody GBS wymaga wysokiej jakosci
1 czystosci DNA.

Brak zanieczyszczenia oznacza stosunek wartosci absorpcji:

Q) A260/A280 w zakresie 1,8-2,0 — dla biatek;
(i)  A260/230 oscylujacy wokot 2,0 — dla soli czy weglowodorow.

Celem uzyskania jednolitego st¢zenia DNA proby wystandaryzowano poprzez
rozcienczenie wodg ultraczysta (Direct Q3 UV System), a nast¢pnie umieszczono w dwoéch
ptytkach 96-dotkowych w okreslonym porzadku (rysunek 2).

Plate
1 2 3 24 5 6 7 8 9 10 11 12

A Basic KWS Dante STH10816 MHR-PJ-1415 MPW14/7 Arthur Ramzes Fairytale Aurora Fariba Basza STH5.2502
B

DC17-3 Beatrix STH4.1525 MPW15/4 STH10315 MCam 71 MHR PJ 1615 MPW14/19 Mcam75 _ |DC17-2 Signora STH4.1105
@

TEKSAS Blask DC17-9 DM-13 ATICO STH4.1202 Bente DM-12 MPS106 DC17-1 POB 565/14 Delphi
D

STH5.2565 camg Maresi Vienna DC17-4 Goodluck Estana Zeglarz DC17-5 Natasia DM-15 DM-18
E

Concerto Radek POB 2050/14 KWS Olof Elixia Kucyk MHR PJ 1716 Prestige DC17-8 Zeppelin MHR PJ 1916 __|Rubaszek
F

STHA4.1642 Marthe POB 593/14 Niagara MPS37 STH4.346 BWB27 Orthega Skarb Despina Agrippina KWS Fabienne
G

Lukhas POB 13379/14 __|irone Justina POB 123405/14|Evelina POB 13149/14 MCam 87 STH4.1285 _|MPW14/9 Arodite Skald
H

Frontier BWB28 Aksamit Quench Sweren Conchita Tyra KWS Orphelia Barke Olympic Serwal Raskud

Plate
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

A STH10716 Keops Bowman Vendela Lubuski Nagradowicki Aiway DM-19 CHAIN Espinosa DC17-7 Stratus
B STH1016 Grace Soldo STH4.1523 DM-11 MHR PJ 1816 POB 9917/14 DC17-10 Rosalina DM-20 MHR PJ 2016 Kormoran
@ Rufus Argento DM-14 MHR PJ 2116 Allianz STH4.1691 Ella STH5.2638 Class KWS Vermont Eliseta Clooner
D | POB13085/14 Podarek Xanadu POB 2718/12 MHR PJ 2216 Francin DM-17 POB 623/14  |POB 1157/14 Mcam 53 Eifel Granal
E Tocada Crosseway DM-16 Wiebke Steward Rubinek
F
G
H

Rysunek 2. Uktad 150 prob DNA jeczmienia jarego na ptytkach 96-dotkowych
przygotowanych do sekwencjonowania

Zamrozone proby przetransportowano w kontrolowanych warunkach, tj. w suchym
lodzie (-20°C), do LGC Group, Berlin, Niemcy, gdzie wykonano ustuge genotypowania przez
sekwencjonowanie (GBS). Bibilioteki DNA do sekwencjonowania przygotowano za pomoca
protokotu ddRAD-Seq, czyli trawienia z wykorzystaniem dwoch rodzajow enzymow (Pstl oraz
Mspl) wraz z etykietowaniem za pomocg tzw. ,,barcode” (Poland 1 in 2012). W pierwszym
etapie wykonano przygotowanie biblioteki DNA wraz z indeksowaniem, a nast¢pnie wykonano
analiz¢ GBS wykorzystujac technologie NextSeq 500 stosujac glebokos$é sekwencjonowania
przypadajaca na pojedyncza probke 3 M odczytéw. Podczas procedury GBS wykonano dwa
rodzaje analiz:

- projekt pilotazowy: ocena konstruktéw GBS/ddRAD wraz z rekomendacjg gtebokosci
odczytu (1,5 - 3 milionéw odczytéw na probke) z wykorzystaniem pigciu losowo
wytypowanych probek,

- projekt gtowny: wykonanie wtasciwej analizy z wykorzystaniem zestawu 150 genotypow
jeczmienia z zastosowaniem rekomendacji uzyskanych w ramach analizy projektu
pilotazowego.



Surowe dane (raw data) z sekwencjonowania (w formacie FASTQ) poddano kontroli
dotyczacej jakosci odczytow oraz jakosci par zasad w odczytach.

Tabela 1. Stezenie DNA dla analizowanych genotypow jeczmienia jarego

Stezenie Stezenie Stezenie
Lp. Genotyp (ng/ul) Lp. Genotyp (ng/ul) Lp. Genotyp (ng/ul)
1. | Basic 606 51. | POB 2050/14 874 101. | Lubuski 508
2. | KWS Dante 664 52. | KWS Olof 267 102. | Nagradowicki 708
3. | STH10816 593 53. | Elixia 930 103. | Aiway 528
4. | MHR-PJ-1415 250 54. | Kucyk 667 104. | DM-19 152
5. | MPW14/7 1446 55. | MHR PJ 1716 1138 105. | Chain 562
6. | Arthur 1205 56. | Prestige 706 106. | Espinosa 1448
7. | Ramzes 1193 57. | DC17-8 1502 107. | DC17-7 1158
8. | Fairytale 674 58. | Zepplin 966 108. | Stratus 112
9. | Aurora 888 59. | MHR PJ 1916 730 109. | STH1016 1096
10. | Fariba 428 60. | Rubaszek 363 110. | Grace 1092
11. | Basza 1172 61. | STH4.1642 754 111. | Soldo 406
12. | STH5.2502 757 62. | Marthe 1192 112. | STH4.1523 1326
13. | DC17-3 925 63. | POB 593/14 1343 113. | DM-11 604
14. | Beatrix 734 64. | Niagara 671 114. | MHR PJ 1816 635
15. | STH4.1525 1297 65. | MPS37 577 115. | POB 9917/14 917
16. | MPW15/4 1000 66. | STH4.346 937 116. | DC17-10 670
17. | STH10315 496 67. | BW827 593 117. | Rosalina 583
18. | MCam71 770 68. | Orthega 326 118. | DM-20 888
19. | MHR PJ 1615 395 69. | Skarb 471 119. | MHR PJ 2016 679
20. | MPW14/19 547 70. | Despina 302 120. | Kormoran 2043
21. | MCam75 1202 71. | Agrippina 185 121. | Rufus 388
22. | DC17-2 890 72. | KWS Fabienne 1243 122. | Argento 502
23. | Signora 1068 73. | Lukhas 1004 123. | DM-14 821
24. | STH4.1105 565 74. | POB 13379/14 233 124. | MHR PJ 2116 1201
25. | Teksas 507 75. | Irone 1259 125. | Allianz 874
26. | Blask 981 76. | Justina 423 126. | STH4.1691 915
27. | DC17-9 867 77. | POB 123405/14 448 127. | Ella 1053
28. | DM-13 448 78. | Evelina 805 128. | STH5.2638 1010
29. | Atico 1013 79. | POB13149/14 804 129. | Class 1347
30. | STH4.1202 319 80. | MCam 87 855 130. | KWS Vermont 638
31. | Bente 1695 81. | STH4.1285 655 131. | Eliseta 1102
32. | DM-12 427 82. | MPW14/9 1007 132. | Clooner 721
33. | MPS106 1127 83. | Afrodite 646 133. | POB 13085/14 667
34. | DC17-1 875 84. | Skald 1147 134. | Podarek 997
35. | POB 565/14 875 85. | Frontier 750 135. | Xanadu 1014
36. | Delphi 751 86. | BW828 918 136. | POB 2718/12 337
37. | STH5.2565 1189 87. | Aksamit 1160 137. | MHR PJ 2216 911
38. | CamB 1625 88. | Quench 1109 138. | Francin 1442
39. | Maresi 1062 89. | Suweren 1240 139. | DM-17 541
40. | Vienna 1338 90. | Conchita 1136 140. | POB623/14 1137
41, | DC17-4 854 91. | Tyra 1030 141. | POB 1157/14 1198
42. | Goodluck 1096 92. | KWS Orphelia 1053 142. | MCam53 1013
43. | Estana 1087 93. | Barke 140 143. | Eifel 639
44. | Zeglarz 1005 94. | Olympic 557 144. | Granel 225
45, | DC17-5 443 95. | Serwal 306 145. | Tocada 733
46. | Natasia 517 96. | Raskud 245 146. | Crosseway 856
47. | DM-15 1003 97. | STH10716 1430 147. | DM-16 799
48. | DM-18 1044 98. | Keops 1644 148. | Wiebke 814
49. | Concerto 951 99. | Bowman 1266 149. | Steward 1049
50. | Radek 1305 100. | Vendela 198 150. | Rubinek 1140




Dyskusja

Dane uzyskane z GBS postuza do zadan przewidzianych w projekcie, w tym umozliwig
szczegblowq analize zrdéznicowania genetycznego w obrgbie wybranej puli form jeczmienia
jarego. Obecnie GBS stanowi najbardziej odpowiednie narzedzie do analizy roslin o duzych
genomach (Elshire i in. 2011) generujac nieporownywalnie wigkszg liczbe markerow SNP w
porownaniu do innych metod. Mozliwo$¢ identyfikacji olbrzymiej liczby markerow SNP w
genomie wydatnie zwigksza poznanie tta genetycznego badanych roslin, a tym samym wptywa
na precyzje analizy sprz¢zen marker/cecha. Wykorzystanie nowych technik sekwencjonowania
do identyfikacji zwigzku markerow DNA z cechami fenotypowymi zyskuje na znaczeniu, 0
czym $wiadczg liczne doniesienia literaturowe dotyczace badan asocjacyjnych — GWAS (ang.
genome-wide association study) (Scherer i Christensen 2016, Sharma i in. 2018). Mutacja
pojedynczego nukleotydu w genie moze by¢ odpowiedzialna za zmiany funkcji tego genu, co
w konsekwencji moze prowadzi¢ do réznic fenotypowych. Polimorfizm SNP jest warunkiem
powigzania tla genetycznego z waznymi cechami fenotypowymi. Dane fenotypowe otrzymane
w ramach proponowanego projektu zostang zintegrowane z wynikami genotypowymi
uzyskanymi w oparciu 0 genotypowanie przez sekwencjonowanie celem identyfikacji sprz¢zen
markerow SNP z obserwowanymi cechami. Markery takie, o wysokim stopniu sprz¢zenia z
cechg, moga by¢ uzyte w procesie selekcji wspomaganej markerami dajgc mozliwosé
wyodrebnienia genotypow mogacych stanowi¢ odpowiedni materiat wyj$ciowy do prac nad
wytworzeniem odmian o korzystniejszych cechach fenotypowych, w tym o lepiej rozwinigtym
systemie korzeniowym, a zarazem bardziej odpornych na susze. Jest to tym wazniejsze, ze w
przeciwienstwie do czgsci nadziemnej selekcja w kierunku systemu korzeniowego o
okreslonych wlasciwos$ciach nie moze by¢ oparta na bezposredniej obserwacji.

Mierniki dla tematu badawczego 1:

iarnilk? warto$¢ miernika warto$¢ miernika
Lp. miernik podana w opisie zadania zrealizowana
1 Ultra-przepustowe genotypowanie przez 150 form 150 form
" | sekwencjonowanie jeczmienia jarego | jeczmienia jarego

3. 2. Temat badawczy 2

Fenotypowanie badanych form w do$wiadczeniu polowym — pilotaz

Cel tematu badawczeqo 2

Celem tematu bylo opracowanie metodyki analiz systemu korzeniowego materiatu roslinnego
prowadzonego w warunkach polowych.

Materialy i metody

Pilotaz w pierwszym roku trwania projektu mial na celu ustalenie doktadnych
warunkéw prowadzenia doswiadczenia gtdéwnego zaplanowanego na rok 2019. Doswiadczenie
pilotazowe zostato przeprowadzone na poletkach doswiadczalnych znajdujacych si¢ przy
Instytucie Genetyki Ros$lin Polskiej Akademii Nauk w Poznaniu. Do doswiadczenia
pilotazowego wybrano losowo 50 odmian jeczmienia jarego. Opracowano metodyke analiz
rozwoju i architektury systemu korzeniowego, a takze ustalenia stosunku cz¢séci nadziemnej do
czesci podziemnej rosliny. Poza metodyka manualnych obserwacji biometrycznych korzeni
wykorzystano mierniki pracujace w oparciu o pomiar pojemnosci elektrycznej (ang. electrical
capacitance) umozliwiajgcy ocene systemu korzeniowego in situ. Momenty pomiaru
pojemnosci elektrycznej zostaty wybrane w oparciu o zmieniajaca si¢ wrazliwos¢ rosliny wraz
ze wzrostem i stadium rozwojowym.

2 Podaé miernik — np. ilo$¢ testow, prob, badanych genotypow etc.
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Analizowano cechy korzeni podczas wegetacji, takie jak wielko$¢ systemu
korzeniowego in situ za pomocg przyrzadu mierzacego pojemno$é¢ elektryczng w czterech
fazach: krzewienia (T1), strzelania w zdzbto (T2), kloszenia (T3) i nalewania ziarna (T4),
natomiast po zbiorze roslin mierzono dlugos$¢ i mase korzeni. Ponadto wykonano pomiary cech
morfologicznych czgsci nadziemnych: wysokos¢ roslin, dtugos¢ ktosa, liczba i masa ziarna z
ktosa, masa ziarna z ros$liny, masa 1000-ziaren. Zebrane dane postuzyty do obliczen
statystycznych, w ramach ktoérych przeprowadzono ocen¢ wspotczynnika korelacji miedzy
badanymi cechami.

Tabela 2. Fazy rozwojowe w skali BBCH, w ktorych dokonywano pomiaru pojemnosci
elektrycznej systemu korzeniowego

Numer fazy Nazwa fazy Grafika

26 krzewienie

30 strzelanie w zdzblo
50 kloszenie

90 nalewanie ziarna

Tabela 3. Cechy fenotypowe podlegajace analizom biometrycznym

Lp. Cecha Jednostka Opis cechy
1. Wysokod¢ rosliny om W,ygokosc rosliny mierzono od podstawy
rosliny wraz z klosem z o§¢mi
2 Dhugos¢ klosa mierzona od podstawy do
2. Dhugo$¢ klosa cm wierzchotka klosa, bez o$ci; Srednia z 10 ktosow
Liczba ziaren w Liczba ziaren w klosie gtéwnym; $§rednia z 10
3. . szt. .
ktosie ktosow
4. Masa ziarna z ktosa g Masa ziaren z klosa; srednia z 10 ktosow
5. Masa ziarna z rosliny g Srf:c}nla waga ziaren ZF:branych z pojedynczej
rosliny, srednia z 10 ro$lin
6. Masa 1000-ziaren g Srednia waga 1000 ziaren




Zdjgcie 1. Miernik pomiaru pojemnosci elektryczne;j

Wyniki

Warto$ci Srednie dla cech zwigzanych z systmem korzeniowym w doswiadczeniu
pilotazowym przedstawiono w tabeli 4, natomiast wartosci $rednie dla cech zwigzanych z
czgscig nadziemng ro$lin w tabeli 5. Warto$ci $rednie dla cech zwigzanych z systemem
korzeniowym dla badanych 50 genotypow jeczmienia jarego w doswiadczeniu pilotazowym
wahaty si¢ w przedzialach: biomasa 0,13-1,02 g, dtugos$¢ korzeni 10,00-20,67 cm, pojemnos¢
elektryczna w fazie krzewienia 3,13-11,67, pojemnos$¢ elektryczna w fazie strzelania w zdzbto
9,57-18,73, pojemnos¢ elektryczna w fazie ktoszenia 32,67-149,00 oraz pojemnos$¢ elektryczna
w fazie nalewania ziarna 75,00-205,00. Z kolei wartosci $rednie dla cech zwigzanych z czgécia
nadziemng dla badanych 50 genotypdw jeczmienia w do§wiadczeniu pilotazowym wahaty si¢
w przedziatach: wysokos¢ roslin 44,00-62,33 cm, dtugo$¢ ktosa 6,03-10,20, liczba ziaren z
ktosa 14,17-23,37, masa ziarna z ktosa 0,64-1,19 g, masa ziarna z ro$liny 3,11-7,76 g oraz masa
1000-ziaren 41,86-56,75 g.

W tabeli 6 przedstawiono wspotczynniki korelacji na podstawie doswiadczenia
pilotazowego miedzy cechami zwigzanymi z systemem korzeniowym a wyselekcjonowanymi
cechami zwigzanymi z cze$cig nadziemng ro$lin. Wigkszos$¢ cech byta ze soba pozytywnie
skorelowana na poziomie istotnosci P<0,01. Nie wykazano korelacji pomig¢dzy dlugoscia
korzeni a pomiarem pojemnosci elektrycznej w fazie T1, T3 oraz T4.



Tabela 4. Wartosci $rednie dla cech zwigzanych z systemem korzeniowym w doswiadczeniu

pilotazowym
Biomasa (g) | | D1ugos¢ T1 T2 T3 T4
Genotyp korzenia (cm)
Srednia | S.e. | $rednia | s.e. | érednia | S.e. | Srednia | S.e. | $rednia | S.e. | Srednia | S.e.
1. 1,02 |(0,20| 17,33 | 0,33 | 1167 | 080 | 17,73 | 3,74 | 51,87 | 2,18 | 86,33 | 4,48
2. 0,64 |0,06| 2067 |067| 6,07 |080| 1590 |2,15| 32,67 | 4,67 | 84,00 | 12,06
3. 058 |0,08| 18,67 |203| 450 |057| 1487 | 2,04 | 57,80 | 8,38 | 78,67 | 14,31
4, 0,86 |0,05| 19,33 | 067 | 533 |045| 16,80 |1,31 | 56,00 | 7,09 | 73,00 | 6,93
5. 068 | 0,04 | 16,67 |120| 543 | 066 | 14,03 |1,42 | 58,67 | 9,84 | 89,00 | 8,72
6. 051 |010| 1533 |0,88 | 3,13 | 0,38 | 12,87 | 2,22 | 42,47 | 6,34 | 97,30 | 16,18
7. 0,64 |0,07| 19,00 | 058 | 8,10 | 1,06 | 16,33 | 0,62 | 56,57 | 15,88 | 140,67 | 45,12
8. 060 |0415| 16,33 |145| 6,67 |1,02| 1553 | 1,32 | 5547 | 9,82 | 108,67 | 13,78
9. 0,42 |0,07| 1867 |067| 7,20 | 0,46 | 1540 | 0,87 | 67,40 | 547 | 94,67 | 10,67
10. 0,82 |005| 1833 |1,20| 5,83 | 0,18 | 14,10 | 159 | 81,33 | 12,91 | 107,33 | 13,97
11. 0,73 |0,16| 1567 |285| 553 |052| 12,43 | 166 | 61,33 | 524 | 130,67 | 9,68
12. 0,33 0,12 | 15,67 | 2,33 6,27 0,98 | 14,70 | 2,79 | 85,00 | 14,42 | 121,67 | 26,19
13. 0,75 |017| 18,00 |1,15| 527 | 0,38 | 13,87 | 2,30 | 86,33 | 9,24 | 103,33 | 20,74
14. 0,42 0,25 | 15,33 | 5,67 6,57 2,17 | 1480 | 5,82 | 57,00 | 22,61 | 91,00 | 20,79
15. 0,52 |0,03| 16,00 |2,00| 5,77 |0,23| 17,50 | 1,75 | 67,00 | 10,69 | 99,33 | 13,98
16. 0,72 0,10 | 14,67 | 0,88 4,70 1,42 | 14,77 | 2,82 | 112,33 | 25,67 | 187,00 | 43,84
17. 0,53 |008| 11,33 | 088| 573 |0,49| 14,83 | 1,62 | 104,33 | 9,56 | 205,00 | 27,93
18. 0,28 0,08 | 15,00 | 1,73 6,27 0,54 | 17,10 | 2,25 | 92,33 | 12,72 | 149,67 | 34,35
19. 0,20 | 0,03 | 1467 |230| 583 |105| 11,80 | 1,65 | 6567 | 7,22 | 98,67 | 14,50
20. 0,50 |0,02| 17,33 | 0,33 | 6,23 | 067 | 17,20 | 2,75 | 86,33 | 8,09 | 12433 | 2,73
21. 0,55 | 0,10 | 19,00 |1,00| 650 | 0,70 | 18,43 | 3,70 | 9533 | 35,41 | 152,33 | 12,68
22. 0,28 | 013 | 1567 |29 | 537 |084| 16,17 | 061 | 81,70 | 6,99 | 68,00 | 8,00
23. 061 |092| 20,33 | 088 | 447 |0,75| 13,37 | 0,34 | 58,33 | 3,49 | 105,67 | 9,24
24. 0,32 0,11 | 17,00 | 2,08 5,33 0,16 | 13,73 | 2,14 | 109,13 | 22,43 | 77,33 7,26
25, 0,48 |005| 1833 |186| 643 | 0,62 | 17,00 | 1,68 | 106,80 | 16,23 | 85,67 | 15,30
26. 0,36 | 0,04 | 1567 |219| 6,77 | 1,00| 1500 | 0,65 | 63,00 | 3,22 | 8533 | 13,86
27. 0,38 | 0,10 | 1533 |0,67| 5,07 |0,80| 13,97 |205| 73,43 | 11,09 | 74,00 | 20,13
28. 0,69 0,09 | 14,67 | 2,67 7,20 1,03 | 18,73 | 2,80 | 113,50 | 12,69 | 88,33 5,70
29. 0,46 0,04 | 16,67 | 0,67 5,87 0,84 | 14,77 | 2,10 | 83,47 | 39,28 | 86,33 4,41
30. 0,48 0,06 | 17,33 | 1,45 5,47 0,67 | 17,17 | 1,52 | 100,47 | 15,01 | 79,00 7,57
31. 0,43 0,04 | 14,67 | 1,45 4,43 0,47 | 1353 | 2,23 | 74,40 | 12,80 | 63,00 | 13,11
32. 0,28 0,08 | 13,67 | 1,86 3,97 0,49 | 10,30 | 2,52 | 90,90 | 19,18 | 90,67 | 10,09
33. 0,31 0,02 | 15,00 | 1,53 6,80 0,35 | 17,60 | 1,70 | 138,97 | 6,54 | 109,00 | 28,92
34. 0,52 0,11 | 16,67 | 0,33 4,90 0,46 | 17,90 | 2,43 | 93,07 2,40 87,00 | 14,19
35. 0,55 0,13 | 19,00 | 0,58 6,60 0,78 | 16,07 | 1,39 | 120,43 | 9,03 | 147,67 | 25,67
36. 0,52 0,14 | 16,67 | 0,33 5,97 0,78 | 14,03 | 1,19 | 90,43 | 25,72 | 113,00 | 28,75
37. 0,23 0,06 | 13,67 | 5,33 4,83 0,29 | 13,33 | 1,36 | 59,37 8,69 57,33 | 14,10
38. 0,39 0,07 | 18,00 | 1,00 6,53 0,32 | 12,73 | 0,96 | 69,57 5,34 75,00 | 20,13
39. 0,21 0,09 | 14,67 | 1,86 5,00 0,72 | 13,47 | 1,46 | 59,83 6,48 58,67 5,33
40. 0,31 0,02 | 15,67 | 0,88 6,90 1,65 | 16,10 | 1,97 | 114,00 | 36,12 | 135,00 | 41,10
41. 0,43 0,09 | 15,33 | 0,88 7,10 0,83 | 11,00 | 1,25 | 149,00 | 10,58 | 74,33 | 16,48
42. 0,13 0,05 | 10,00 | 2,52 5,63 1,29 | 13,63 | 1,35 | 95,33 8,11 90,67 | 35,41
43. 0,13 0,08 | 15,00 | 1,53 4,03 0,47 9,60 0,76 | 82,33 | 10,73 | 81,33 | 28,11
44, 0,18 0,06 | 15,33 | 0,67 6,30 0,84 | 14,87 | 0,55 | 106,00 | 18,15 | 127,33 | 17,33
45, 0,39 0,02 | 13,33 | 1,45 5,60 0,62 | 14,30 | 0,26 | 85,67 7,22 83,00 9,07
46. 0,39 0,11 | 17,33 | 1,33 6,23 0,93 | 16,43 | 0,98 | 96,33 | 17,84 | 92,33 | 12,20
47. 0,45 0,09 | 16,00 | 1,53 5,40 0,64 9,67 0,92 | 58,67 6,17 81,67 | 15,62
48. 0,39 0,07 | 17,67 | 1,45 5,40 0,10 9,57 1,28 | 93,67 | 11,10 | 74,33 | 11,85
49, 0,34 0,07 | 16,00 | 2,31 3,63 0,28 9,67 0,87 | 102,67 | 16,27 | 118,67 | 35,67
50. 0,29 0,06 | 15,33 | 1,33 5,30 1,07 | 11,20 | 1,01 | 78,00 3,46 | 132,00 | 32,33

s.e. — btad standardowy (ang. standard error)




Tabela 5. Wartosci srednie dla cech zwigzanych czgécig nadziemna roslin w doswiadczeniu
pilotazowym

Wysokosé Dtugos$¢ klosa | Liczba ziaren | Masa ziarnaz | Masa ziarnaz | Masa 1000-
Genotyp (cm) (cm) z klosa klosa (g) rosliny (g) ziaren ()
$rednia | s.e. | $rednia | s.e. | Srednia | S.e. | $rednia | S.e. | Srednia | S.e. | $rednia | S.e.
50,33 | 2,18 | 797 |027] 1893 |0,20| 0,83 |002| 7,76 | 093] 44,01 | 0,76
5167 | 088 | 827 |[038] 21,70 |121| 109 |009| 708 |0,71]| 50,24 | 1,32
54,33 | 3,18 | 880 |[100]| 21,37 |195| 092 |005| 454 |0,28| 4348 | 148
58,33 | 176 | 807 |117] 1827 |084| 086 |006| 550 |0,76| 47,24 | 2,30
54,67 | 2,73 | 790 |[044] 2107 |0,79| 102 |004| 503 |0,88]| 4844 |095
53,67 |067| 710 |017] 1733 |062| 086 |005| 562 |054]| 49,33 | 1,39
62,33 | 433| 927 |[058] 1890 |121| 101 |0,13| 516 |0,32| 5291 | 3,96
52,67 | 240 | 680 |030]| 1827 |0,74| 084 |004| 6,24 |137| 4596 | 0,96
9. 54,33 | 338| 800 |012] 1780 | 053] 0,79 |001| 6,36 |141| 4461 | 0,66
10. 55,33 | 2,19 | 10,20 | 0,21 | 21,10 | 0,86 | 1,03 |004| 414 |015]| 49,00 | 0,63
11. 51,67 |203| 723 |035]| 1843 |032| 094 |006| 619 |045| 51,19 | 349
12. 50,00 |1,73| 7,73 |046| 20,07 |109| 095 |012| 6,39 |1,06| 47,18 | 3,62
13. 54,00 | 058 | 767 |033] 1863 |0,72| 098 |008| 424 |049]| 5241 | 257
14. 50,67 |393| 697 |[100]| 1643 | 0,76 | 093 |005| 455 |188]| 56,75 | 1,00
15. 51,00 | 058 | 720 |0O67]| 1757 |111| 084 |007| 582 |010] 4790 |184
16. 56,33 | 296 | 730 |068]| 1433 |2,09| 064 |014| 468 |106| 43,29 | 3,89
17. 52,00 |115| 817 |061| 1893 | 144 | 093 |005| 538 |160]| 4946 |121
18. 48,00 | 2,00| 6,70 | 0,06 | 1987 |0,13| 101 |[009]| 511 |0,94 | 50,79 | 4,08
19. 49,67 |260| 787 |061| 1817 |168| 091 [012| 569 |180| 4958 | 251
20. 55,00 | 265| 880 |[098| 2193 |155]| 103 |014| 6,68 |052]| 46,67 | 311
21. 49,33 | 0,67 | 647 |069| 1583 | 249 | 068 [015| 442 |105| 41,86 | 3,27
22. 52,00 |115| 753 |017] 19,03 |0,99| 092 |004| 587 |047| 4858 |135
23. 53,33 |120| 880 |031] 2293 |047| 119 |005| 593 |025]| 51,74 | 186
24. 55,67 |338| 657 |078] 1613 |141| 0,73 |0,10| 512 |035]| 4484 | 232
25. 51,00 |100| 667 |033] 1573 |0,71| 0,75 |005| 574 |057| 47,80 | 0,98
26. 4567 | 1,20 | 643 |047| 1743 |116| 081 |[006| 643 |0,11| 46,43 | 0,35
27. 4567 |29 | 6,03 |015| 1597 |0,38| 0,77 |[002| 463 |0,37| 4845 | 0,87
28. 4967 |145| 6,77 |032| 1840 |130| 080 |[011| 747 |094| 4322 | 3,07
29. 55,00 | 289 | 720 |031] 17,77 | 222| 085 |0,12| 505 |103]| 47,67 |173
30. 53,67 |318| 823 |032] 19,30 |0,95| 096 |007| 572 |025]| 49,86 | 2,50
3L 50,00 | 231 | 730 |056| 1837 |182| 080 |012| 506 |0,81| 43,08 | 252
32. 4767 |285| 710 | 049 | 1747 |220| 082 |[0415| 311 |136| 46,17 | 2,38
33. 48,00 | 400 | 757 |084| 1747 |088| 082 |[009| 464 |061| 46,66 | 2,83
34. 50,67 |267| 703 |041] 20,80 |112| 103 |007| 6,28 |1,00]| 48,67 | 134
35. 5300 |173| 760 |040]| 1897 |0,77| 085 |0,04| 453 |050]| 4463 | 0,34
36. 53,33 |173| 993 |058]| 2337 |081] 111 |0,08| 441 |031]| 4724 | 170
37. 55,33 | 448 | 857 |087] 2260 |131| 116 |0,15| 219 |052| 51,10 | 346
38. 49,33 | 0,67 | 797 |093]| 20,33 |124| 116 [012| 411 |059 | 56,62 | 224
39. 47,00 | 3,79 | 767 |125]| 2150 |[300| 099 [019| 335 |0,83| 4524 |239
40. 55,33 | 371 833 |033] 1417 |199| 075 |011| 3,04 |085]| 5342 | 367
41. 56,00 | 361| 907 |097] 1830 |135]| 095 |0,13| 367 |142]| 51,71 | 335
42. 4500 | 252 | 753 |050| 1943 |188| 100 |[013| 366 |085| 51,10 | 210
43. 4467 |393| 720 |038| 1837 |318| 0,77 [0417| 2,74 |118| 41,13 | 2,73
44. 51,33 | 291| 850 |075]| 1580 |2,11| 084 |014| 346 |0411] 52,79 | 159
45. 47,67 | 067 | 743 |043| 1950 |128| 093 |[013| 420 |095| 47,39 | 3,64
46. 47,67 | 578 | 800 |081| 1807 |105| 087 [010| 3,74 |112| 48,02 | 3,23
47. 4400 | 2,00| 6,70 | 080 | 19,07 |147| 093 [013| 477 |141| 48,14 |299
48. 46,33 | 0,88 | 880 |025]| 1760 |140| 086 |[005| 3,73 |050| 48,86 | 1,24
49. 52,33 | 504 | 763 |083] 1563 |101| 068 |007| 363 |055]| 4310 |163
50. 5167 | 033 880 |017] 21,87 |030] 109 |004| 477 |109]| 50,04 | 233
s.e. — btad standardowy (ang. standard error)

@ NS |T|A~WINE
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Tabela 6. Wspoétczynniki korelacji dla cech zwigzanych z systemem korzeniowym a
wybranymi cechami czg¢$ci nadziemnej roslin w doswiadczeniu pilotazowym

Biomasa cze¢sci  Masa ziarna  Biomasa Dlugosc¢
nadziemnej z rosliny korzenia korzenia
Biomasa korzenia 0,581** 0,442**
Dtugo$¢ korzenia 0,271** 0,211** 0,318**
T1 0,423** 0,381** 0,337** n.s.
T2 0,533** 0,496** 0,394** 0,139*
T3 0,240** 0,201* 0,136* n.s.
T4 0,392** 0,235** 0,323** n.s.

*P<0,05; **P<0,01
n.s. — nieistotny (ang. not significant)

Dyskusja

Ze wzgledu na trudnos$ci metodologiczne zwigzane z monitorowaniem wzrostu korzeni
w glebie, istnieje ciggle zainteresowanie wykorzystaniem i rozwojem prostych, szybkich metod
in situ dostarczajacych informacji na temat rozwoju systemu korzeniowego bez uszkodzenia
catej rosliny (Milchunas 2012). Jedna z takich nieinwazyjnych technik opiera si¢ na
wlasciwos$ciach elektrycznych systemu korzeniowego. Metoda elektrycznosci pierwotnej (Cr,
ang. root electrical capacitance) zostata po raz pierwszy zastosowana przez Chloupek (1972),
ktory wykorzystat w swoich badaniach miernik pojemnosci z niskim napigciem (1V) pradu
przemiennego (1000 Hz pradu przemiennego). Chloupek stwierdzit, ze Cr mierzony migdzy
elektroda uziemiajacg (wtozong do gleby) a elektroda roslinng (przymocowang do rosliny)
wykazuje dodatnig korelacje¢ z suchg masg korzenia (RDM, ang. root dry mass), dlugoscia
korzenia (RL, ang. root length) i powierzchnig korzenia (RSA, ang. root surface area). Podobnie
w doswiadczeniu pilotazowym, prowadzonym w ramach prezentowanego projektu,
stwierdzono pozytywna, istotng korelacj¢ migdzy wigkszoscig cech zwigzanych z cze$ciag
nadziemng ro$liny oraz cechami systemu korzeniowego potwierdzajgc, ze ta nieinwazyjna
metoda jest odpowiednia do powtarzalnej oceny rozwoju systemu korzeniowego w warunkach
polowych, dodatkowo prowadzonej takze w roznych stadiach rozwojowych rosliny.

Kormanek i in. (2016) stwierdzili, ze powierzchnia i ksztatt elektrody gruntowej silnie
wplynety na korelacje miedzy Cr a parametrami systemu korzeniowego. Niemniej jednak, przy
przestrzeganiu statej wysokosci elektrody roslinnej nad powierzchnig podtoza, metoda
adekwatnie szacuje rozmiar systemu korzeniowego (Postic i Doussan 2016). Dlatego istotne
okazalo si¢ w doswiadczeniu pilotazowym ustalenie statej wysokosci lokalizowania elektrody
zar6wno na roslinie, jak 1 jednakowego oraz 0 rownej glebokosci umieszczania drugiej
elektrody w glebie. Ogromna zaleta metody pojemnosciowej jest to, ze skoro prad elektryczny
przeptywa wylacznie przez korzen, Cr ma potencjal do oceny "funkcjonalnego zasiegu
korzenia (Cermak i in. 2006, Cseresnyés i in. 2016). W przeciwienstwie do innych,
powszechnie stosowanych technik, metoda pojemnosciowa mierzy aktywnos¢ korzenia, w tym
réwniez wioéniki.

W warunkach polowych czasowe zmiany zawartosci wody w glebie (SWC, ang. soil
water content) uniemozliwiaja w wigkszoséci przypadkow ciggle monitorowanie rozowju
systemu korzeniowgo. Z tego powodu rosliny uprawiane na polach moga by¢ porownywane
tylko na podstawie Cr uzyskanego w okreslonym przedziale czasowym z poréwnywalnym
SWC. Przestrzegajac tego metoda Cr zostala z powodzeniem zastosowana w do§wiadczeniach
prowadzonych w warunkach polowych w celu zbadania cech korzeni jeczmienia i pszenicy
(Nakhforoosh i in., 2014, Svacina i in., 2014, Hermanska i in., 2015) oraz scharakteryzowania
r6znic odmianowych w ich odpornosci na stres suszy czy efektywnosci wykorzystania wody
(Chloupek i in., 2010, Streda i in., 2012).
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Mierniki dla tematu badawczego 2:

inrni warto$¢ miernika warto$¢ miernika
Lp. miernik podana w opisie zadania zrealizowana
1 Fenotypowanie badanych form w doswiadczeniu 50 form 50 form
" | polowym — pilotaz jeczmienia jarego | jeczmienia jarego
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4. Planowana prezentacja wynikow badan

Prezentacja wynikow na konferencjach

liczba prezentacji

liczba prezentacji

P konferenCJa prezentacja podana w opisie zadania zrealizowana
1. | Uczestnictwo jednej osoby w 15th Applied

Statistics International Conference, 23 — 26

wrzesnia 2018 r., Ribno, Stowenia, wyktad wyklad 1 1

»Statistical approach to evaluate phenotypic
variation of barley varieties regarding root and
shoot” (Abstracts and program, str. 54)

Publikacje w monografiach/czasopismach recenzowanych

liczba publikacji

lp. . .
P monografia/czasopismo podana w opisie zadania

publikacja

liczba publikacji
zrealizowana

1. | Brak publikacji w 2018 r.

5. Adres, pod ktorym wyniki badan sg dostgpne na stronie internetowej wnioskodawcy:
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http://www.igr.poznan.pl/pl/dzialalnosc-naukowa/projekty-badawcze/krajowe-projekty-

badawcze/ministry-of-agriculture-grants-pl/2014-2020

6. Miernik zadania — stopien realizacji

Sporzadzono: 14 stycznia 2019 r.

Piecz¢¢ jednostki

data

Osoba reprezentujaca jednostke

podpis i pieczeé

13

wartosé .
i T stopien
|p miernik mlernlka wartosc_ miernika realizacji
podana w zrealizowana )
- i zadania
opisie zadania
1 2 3 4 5
temat badawczy 1
Ultra-przepustowe
genotypowanie przez
1 sekwencjonowanie — 150 150 150 1,00
genotypOw jeczmienia jarego.
temat badawczy 2
Fenotypowanie badanych form
w do$wiadczeniu polowym —
pilotaz; opracowanie metodyki
2.1 | analiz systemu korzeniowego 50 50 1,00
materialu roslinnego
prowadzonego w warunkach
polowych.
SREDNIA 1,00
% REALIZACJI
ZADANIA -

Kierownik zadania

podpis
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