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Cele zadania badawczego PB25
w 2025 roku

1. Oznaczenie gatunkéw, patotypow badz ras patogendw aktualnie wywotujgcych
choroby rzepaku w Polsce.

Plenodomus 50 prob Verticillium 25 prob

V

Mierniki

Sclerotinia 25 lokalizacji Plasmodiophora 8 patotypdow

g

Ocena odpornosci genotypow rzepaku o zréznicowanym pochodzeniu na
choroby.

Plenodomus 90 x 2 testy Plasmodiophora 90 Verticillium 90

Mierniki

V

w

Piramidyzacja odpornosci na patotypy Plasmodiophora brassicae w
wysokoplennych formach Brassica napus typu canola oraz badania
genomiczne i transkryptomiczne w zakresie interakcji Brassica-Plasmodiophora

Mierniki

21 form rzepaku 2 izolaty 58 prob

o

Oznaczenie powigzania pomiedzy fenomem roslin rzepaku a tolerancjg
na zgnilizne twardzikowg w doswiadczeniu polowym

Mierniki

16 odmian 2 czynniKki 26 cech




Materiaty i metody

1. Testy oceny odpornosci rzepaku na choroby :

a) testy lisScieniowe — odpornos$é na suchg zgnilizne kapustnych (geny R)
b) test Winkelmana — odpornos¢ na suchg zgnilizne kapustnych (typ APR)
c) odpornos$é na werticilioze
d) odpornosé na kite kapusty

2. Przygotowanie agarowych i ptynnych pozywek
mikrobiologicznych.

3. Metody mykologiczne: izolacja patogenow z
porazonych tkanek roslinnych, pasazowanie grzyboéw,
identyfikacja morfologiczna i mikroskopowa.

4. ldentyfikacja i charakterystyka molekularna izolatéw
grzybow chorobotwadrczych wobec rzepaku.

5. Identyfikacja patotypow Plasmodiophora brassicae
i sekwencjonowanie genotypow.

6. Opis fenotypu roslin rzepaku z zastosowaniem kamer

RGB i multispektralnych zamontowanych na dronie oraz

na ciggniku z naczepa.



Temat 1: Identyfikacja i charakterystyka aktualnej populacji patogenow rzepaku w Polsce
CEL: Oznaczenie gatunkéw, patotypdw badz ras patogendw aktualnie wywotujgcych choroby rzepaku w Polsce.

Plenodomus 50 prob Sclerotinia 25 lokalizacji
Na I|SC|ach'rzepaku ozimego przewazat gatunek 5,00 250 67.50 8,75 12,50
chorobotwérczego grzyba Plenodomus lingam (94%)
5,00 10,00 1,00 7,50 17,50
6% 0,00 20,00 2,50 7,50 12,50
25,00 12,50 22,50 15,00 0,00
B Plenodomus 2,50 20,00 7,50 22,50 5,00

lingam . . . .
g Porazenie kwiatostanéw rzepaku ozimego grzybem
B Plenodomus Sclerotinia sclerotiorum w Polsce w 20245roku na

biglobosus

badanych plantacjach wynosito $rednio 13,95%

Plasmodiophora 8 patotypow

Objawy kity kapusty powodowanej przez Plasmodiophora
brassicae w Polsce na kito-odpornej odmianie rzepaku

Verticillium 25 prob

ozimego w potudniowo-wschodniej Polsce w 2025 roku Objawy powodowane przez Verticillium longisporum

na roslinach rzepaku ozimego z pél na terenie Polski.
W 2025 roku 100% izolatéw zidentyfikowano jako VI.




Temat 1: Identyfikacja i charakterystyka aktualnej populacji patogenow rzepaku w Polsce
CEL: Oznaczenie gatunkéw, patotypdw badz ras patogendw aktualnie wywotujgcych choroby rzepaku w Polsce.

lzolat 1 lzolat 2 lzolat 3 lzolat 4 lzolat 5 lzolat 6 lzolat 7

Tester 1

Oznaczenie patotypow

Tester 2 Williams Somé ECD 1-5
Tester 3 1,80
Tester 4 16 P8 16
10 P11+ 16
Tester 5
T 6 7 P2 16
ester . 53 e
Tester 7 7 P2 14
Tester 8 12 Pl- 16
Tester 9 s P2 16
Tester 10 16 P1+ 16
Tester 11 Steenie
Tester 12 ECD 6-10 ECD 11-15 (@PCR)
Tester 13 31 0 3,8 x 103
Tester 14 18 13 (15%) 4.2 %10¢
Tester 15 3 13 2.1 =108
Tester 16 2 14 4.3 x 107
5 5 4
Tester 17 | 2,40 13 . 6.8 x 10
7 = 5
Tester 18 18 12 56=10
3 0 9.0 =104
Tester 19
18 3 4.3 =105
Tester 20 .AE
Tester 21 “4 Do inokulagji
Tester 22 s zastosowano
Tester 23 izolaty z 2024
roku

Tester 24




Temat 2: Poszukiwanie zréddet odpornosci na choroby rzepaku

CEL: Ocena odpornosci na choroby u genotypdéw rzepaku o zréznicowanym pochodzeniu

Test Winkelmana wiosna 2025

Ocene objawdéw chorobowych wykonano na
podstawie skali G2 (0-4), gdzie 0 oznacza rosliny
zdrowe, 4 — catkowite wyprdchnienie todygi.
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B
v d ) S Badane genotypy rzepaku:
05| 1-20 HR Smolice/Bakéw (SMO)
’ 21-55 HR Strzelce, Oddz. Borowo (BOH)
56-90 HR Strzelce, Oddz. Matyszyn (MAH)
00 b b RS TS L L P S T

1 5 9 13 17 21 25 29 33 37 41 45 49 53 57 61 65 69 73 77 81 85 89 93
3 7 11 15 19 23 27 31 35 39 43 47 51 55 59 63 67 71 75 79 83 87 91

genotyp



Temat 2: Poszukiwanie zrodet odpornosci na choroby rzepaku

Ocena odpornosci na choroby u genotypow rzepaku o zréznicowanym pochodzeniu

Wyniki testu liscieniowego

Pionowe stupki oznaczajg 0,95 przedziaty ufnosci

3,6
3,4}
3,2}
3,0}
2,8}4
2.6}
2,4t

2,2 9

$redni stopien porazenia

2,0
1.8
1,6
1.4

1,2

1 5 9 13 17 21 25 29 33 37 41 45 49 53 57 61 65 69 73 77 81 85 89
3 7 11 15 19 23 27 31 35 39 43 47 51 55 59 63 67 71 75 79 83 87

Zmnl

Wyniki testu odpornosci na werticilioze

Pionowe stupki oznaczajg 0,95 przedziaty ufnosci
6,5

6,0
5,5 |
5,0 HA
4,5
4,0+ o8 T
3,5

3,0

$redni stopien porazenia

2,5

15| ] ! ! ! Wszystkie badane 90 rodow

0 1 5 9 13 17 21 25 29 33 37 41 45 49 53 57 61 65 69 73 77 81 85 89 hOdOWIanYCh rzepaku byl'o pOdathCh na
3 7 11 15 19 23 27 31 35 39 43 47 51 55 59 63 67 71 75 79 83 87 kiie kapusty (Plasmodiophora brassicae)

genotyp



Temat 3: Piramidyzacja odpornosci na patotypy Plasmodiophora brassicae w wysokoplennych

formach Brassica napus typu canola

CEL: analiza odpornosci materiatow hodowlanych rzepaku na kite kapusty
% T TR

Patotyp P. brassicae
Kod 2 Srednie Odpornosé na
: linii rzepak porazenie patotyp

I o121 DH 6420 1,6 3,7 3,9 3,07 1
[P 0121 DH 6432 1,3 4,0 1,3 2,20 1,3
[ET 0121 DH 9366 1,7 2,1 3,9 2,57 1,(2)
[ 0121 DH 9389 0,5 0,4 3,5 1,47 1,2
[ 0121 DH 2212 0,4 0,3 0,6 0,43 1,2,3
[ 0121 DH 2145 2,7 2,6 3,8 3,03 s
SM 01-25 2,8 0,5 2,9 2,07 2
P sv02-25 2,2 1,2 3,8 2,40 (1),2
P sv03-25 1,1 1,5 3,6 2,07 1,2
PETI sv 04-25 2,7 4,0 3,9 3,53 (1)
T sv05-25 2,9 3,4 3,5 3,27 s
PETI sv 06-25 3,2 0,5 4,0 2,57 2
[P EI MAH 25/36 0,7 1,3 4,0 2,00 1,2
[PETI MAH 25/37 1,5 1,3 3,8 2,20 1,2
[PETI MAH 25/38 3,0 1,7 1,9 2,20 2,3
[PETI MAH 25/39 3,6 0,3 2,9 2,27 2
MAH 25/40 4,0 0,6 4,0 2,87 2

PETI MAH 25/41 2,4 1,9 4,0 2,77 2

o

llos¢ genomowego DNA
Plasmodiophora brassicae
po izolacji DNA i po PCR

Pomiar 1 Pomiar 2 Pomiar 3 Srednia

mPréba6 mPréba7

Pomiar 1 Pomiar 2 Pomiar 3 Srednia

WPréba6 MPréba7

Wyniki testu odpornosciowego

wskazujg na skutecznos¢

polskich stacji hodowli w walce

z kitg kapusty P. brassicae



Temat 4: Tolerancja rzepaku na zgnilizne twardzikowg
CEL: Oznaczenie powigzania pomiedzy fenomem roslin rzepaku a tolerancjg na zgnilizne twardzikowg w doswiadczeniu polowym

Uktad doswiadczenia polowego w sezonie badawczym 2024/2025 e

umieszczone na dronie i kombajnie do

pas zakrzewien i drzew

obsiew
nr polowy nr polowy nr polowy nr polowy nr polowy nr polowy Opisania réinic miedzy 'anem rzepaku
16 16 11 32 13 48 16 64 11 80 13 9% &l ; : : :
5 e 2 b 3 47 rra 2 79 3 o z roslinami zdrowymi oraz porazonymi
T 2| 14 8 30 9 % | 14| & 8 78 9 94 T grzybem Sclerotinia sclerotiorum,
13 13 4 29 16 45 |13 61 4 77 16| 93 wywotujgcym zgnilizne twardzikowa.
R 12 12 7 28 1 44 12 60 7 76 1 92 u
11 11 5 27 4 43 11 59 5 75 4 91 -
A z [ 10 10 6 26 8 42 10 58 6 74 8 90 . N . Area
2 |9 9 14| 25 12 41 9 57 14 73 12 89 g —
w °© |8 8 15| 24 5 40 8 56 15 72 5 88 2 E e
7 7 16 23 2 39 7 55 16 71 2 87 g
N 6 6 3 22 10 38 6 54 3 70 10 86 L LI
5 5 13 21 15 37 5 53 13 69 15 85 R
1 4 4 1 20 7 36 4 52 1 68 7 84 10000
3 3 9 19 6 35 3 51 9 67 6 83 e
K 2 2 12 18 14 34 2 50 12 66 14 82 -
| 1 1 10 17 11 33 1 49 10 65 11 81 ° srorin ‘

obsiew

Exemplary graph showing significant differences
between healthy and infected plants

W  warunkach stacjonarnych  rosliny
inokulowane grzybem Sclerotinia
sclerotiorum charakteryzowaty sie istotnie
wieksza powierzchnia (AREA), obwodem
(PERIMETER), szerokoscia i wysokoscia
(WIDTH/HEIGHT) w poréwnaniu z ros$linami
zdrowymi, przy jednoczesnie niizszym
wspoétczynniku zwartosci (COMPACTNESS),
co wskazuje na rozrost i deformacje
strukturalng. Wartosci barwne (RGB) w
wiekszosci zakresow bylty wyisze dla roslin
porazonych, co moze swiadczy¢ o degradacji
WG chlorofilu i wystepowaniu martwicy tkanek
charakterystycznej dla postepujacej infekcji
patogenem.

Panel sterujacy




Promocja wynikdw zadania MRiRW25

Konferencja 14th Conference of the European Foundation
for Plant Pathology, 2-5 czerwca 2025 Uppsala, Szwecja

Genes and metabolic pathways activated in oilseed rape in response
3@ to Plasmodiophora brassicae (clubroot)
Wk

Institute of Plant Genetics, Polish Academy of Scences, Strzeszyriska 34, 60-479 Poznan Foland
INTRODUCTION

Chidroot is 2a economically important disease of Oitsesd rape in ail Countries where this crop is intensively ctiveted.
The disease is causea by the protist Alosmodiohorg br assicos, 8 pathogen delonging to the infrakindom Rhizaris.
The lack of e e ctive chemical Control mes Sures 2nd A0 50081 Consent for S0 fumigetion make genetic resista nce the
onfy effective matnod for protecting pients agsinst CIuDroot. The Sim wes 1o ideatify Gifferestialy expressed gemes
252 fing ost the metabolic pethweys reisted to the response of OSR to infection with 2 brassicae.

Magdalena Gawtowska, Joanna Kaczmarek, Grzegorz Koczyk, Matgorzata]gdgczk

MATERIAL AND METHODS

Botn hesitny enuhewt' irfected plants were found in cv. Crossfit et two fieids (Ozrooki, Pietii] located 100 &m 2pert in north-sest -

Poiand. To ize the gene profiles sssocated with immune response of plents, studies were e
conducted wsing ANA=eg. RNA i g was per following the p.mmae protocol, HISAT2 was used for o
slignments to the reference segquence. Dif sl gene expression analysis was ised count data using DESeq2.

Functions! annotation of candidste genes wes used to ekucidste ciferentiaily xrgga'eumeuooh: petrways ang processes (KEGG).
RESMER Up-regulated differentially expressed genes —
Healthy roots vs. infected roots with dubs Healthy roots vs. roots of infected plants without dubs :
ATP metaoli process. D i catabalé gaotets ]
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Smal molecule (MM pracess
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Leaves of healthy vs. infected plants
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CONCLUSIONS

Differences between roots of heauvs. roots of infected oilseed rape with clubs:
a denrfcaton of nine nine major metabolic path\ays With differertially exp Ity exp'essed genes, p'-ma the ATP metaboi:grocss

0 metaboic pattmays 'were primanily responsible for catabolic processes, invohing ﬁ:/ty acd dation and energy release,

Q may result from metaboic reprogrammi n’wafaeto hypoxic conditions within clubs or from host organism adjustments against the pathogen.

Differences between roots of healthy plants vs. healthy-looking roots of infected plants:

2 similar to differences between the roots of heaithy vs infected oiiseed rape with clubs.

Differences between leaves of healthy vs. infected oilseed rape:

Q distinct mechansms including biosynthesis, cell tfvs»on cellt! ular organization, and chromatin structure modulation.

Differences between roots with clubs at two distinctlocations locations:

Q pheny orggj(noji metaboic p'oces, <, leads to the bvsynthessof kignin, Favonods and gvhxtoae( ns,

Bva*aton n hgnin b m refiect differences in mc'oba commum-es [ee §g'§ﬁhvt§ fgvg), 501 o;\g'awg mateer, or focal ag/g&c
sx'esses Lj&hvooxa or d'ouvht) thati hat infisence & hgnin &m‘,’?'

Q mc'otubu&based process — role n cyxoskeke«on Jformation and vesicle trafficking, critical for defensesignaling and cell wall modification.
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Gawtowska M., Kaczmarek J., Koczyk G., Jedryczka M.
(2025). Genes and metabolic pathways activated in
oilseed rape in response to Plasmodiophora brassicae
(clubroot)
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Decreased DMI sensitivity of Plenodomus biglobosus (phoma of
oilseed rape) associated with CYP51 substitution G4765

Kevin M King B8 Liza M Gonzdlez-Rodrigues. Joanna Kaczmarek, Malgorzata |edryczka, Jonathan 5 West

First publizhed: 28 May 2025 | htopsyfdoi.org/10.1002/ps.8926 | Citations: 1
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Abstract

BACKGROUND

Phoma leaf spot/stem canker is an international cilseed rape (Brossica nopus) disease
caused by Plenodomus ingam [Pl and Plencdomus bigiobosus (Pb). Phoma management
can include fungicide applications. often sterol 1da-demethylase (CYP51) inhibitors
{DMIs). PY and Pb isolates (collected throughout Poland in 2024) were screened for in witro
sensitivity to the DM prothioconszole-desthic. and molecular mechanisms associated
with altered sensitivity were investigated.

RESULTS

Pl isolates (2024) were less sensitive {(4-fold) than older (before 2002) isolates. All PT{2024)
isolates carried CY¥PS5T promoter inserts, likely a8 Sohang ransposable element (TE)
fragment. previously associated with CYP5T overexpression and decreased DMI
sensitivity. In addition, Ph isolates with decreased DM sensitivity were slso identified, but
without such TE inserts. CYP5ST gene seguencing instead revealed substitution G47ES that
waE absent in more-sensitive G476 isolates. G4765 homologues have been linked to
decreased DM sensitivity in multiple other fungi. Ph G4765 isolates were less sensitive
{7-3-fold) than Pb G476, widespread throughout Poland, and comprised 14 of 24 {58%) Pb
isolates tested. Although CYP5T promoter inserts were detected in 2 of 24 (&%) Fb
isolates, these were promaoter seguence duplications (mot TEs) and not obviously
aszociated with decreased sensitivity. Pl isolates carrying promater inserts (predominant
in recently tested European populations) were maore sensitive (2.6-fold) than Pb G47E5.
but less sensitive (2.8-fold) than Pb GATE.

CONCLUSION

We provide first evidence for a CYPS1 subsritution associated with decreased DMI
sensitivity in Pb. Re=ult implication= for phoma management. how DMI usage might
influence pathogen population structure, resistance management strategies and future
research required are discussed. @ 2025 The Author(=). Pesr Monagement Science
published by John Wiley & Sons Ltd on behalf of Society of Chemical Industry.

Chorobotworczy grzyb Plenodomus biglobosus

— wystepowanie w Polsce i charakterystyka gatunku
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