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Tytut zadania:

Zadanie nr 14. Badania asocjacyjne oraz molekularne uwarunkowania odpornosci

jeczmienia jarego na stresy sSrodowiskowe

Celem projektu jest ocena reakgji form jeczmienia jarego bedacego w kolekgji
polskich firm hodowlanych na stres niedoboru wody w polaczeniu z badaniami
podatnosci jeczmienia na fuzarioze klosow, powodowana przez grzyby z rodzaju
Fusarium oraz na plamistos¢ siatkowq jeczmienia wywolywana przez Pyrenophora
teres. Rosliny uprawne, w tym jeczmien, narazone sa na wiele czynnikéw stresowych,
biotycznych i abiotycznych, sposrdd ktorych stres suszy stanowi jedna z gldéwnych
przyczyn obnizajacych produktywnos¢ roslin, a fuzarioza kloséw oraz plamistosé
siatkowa jeczmienia sg jednymi z wazniejszych choréb jeczmienia. Na projekt sktadaja
sie zatem zintegrowane badania, ktdre pozwola pozna¢ rodznice miedzy
rownoczesnym a oddzielnym wplywem suszy i stresow biotycznych na rosliny,
zwlaszcza ze skutki suszy i chordb jeczmienia moga by¢ bardziej szkodliwe, gdy
wystepuja, symultanicznie w poréwnaniu do sytuacji, gdy dziatajq na rosling osobno.
Integracja wynikéw otrzymanych z poszczegdlnych zadan pozwoli na glebsze
poznanie odpowiedzi roslin jeczmienia na stresy abiotyczne i biotyczne.

Aby zrealizowac zalozony cel planowane sa:

(i) identyfikacja wczesnych symptomow suszy poprzez zastosowanie
automatycznego obrazowania roslin w warunkach deficytu wody na platformie
do fenotypowania wyposazonej w najnowsze urzadzenia stuzace do ciagtego,
nieinwazyjnego mierzenia cech;

(ii) fenotypowanie badanych form jeczmienia w doswiadczeniu polowym z
zastosowaniem inokulacji zarodnikami grzybow;

(iii) ultraprzepustowe genotypowanie SNP oraz mapowanie asocjacyjne;

(iv) opracowanie i walidacja markeréw CAPS;

(v) szczegotowe analizy omiczne wybranych genotypow.

Materiatem badawczym beda nowoczesne odmiany jeczmienia jarego oraz
rody/linie hodowlane o r6znym pochodzeniu — facznie 120 form. Dobor materiatu
roslinnego bedzie konsultowany ze specjalistami z firm hodowlanych (Poznanska
Hodowla Roslin Sp. z 0.0., Danko Hodowla Roslin Sp. z 0.0., Hodowla Roslin Strzelce
Sp. z 0.0. Grupa IHAR, Matopolska Hodowla Roslin Sp. z 0.0.).



Na podstawie danych literaturowych i wiasnych doswiadczen mozna zalozyc,
ze dane fenotypowe i genotypowe uzyskane z zastosowaniem najnowszych metod
analizy fenomu i genomu pozwola na okreslenie zmiennosci badanych genotypow
pod wzgledem ich rozwoju w czasie trwania suszy oraz zwigzku (korelacji) miedzy
cechami dynamicznymi (w tym wczesne symptomy suszy) a cechami
plonotwdrczymi. Dodatkowo obserwacje prowadzone w doswiadczeniach polowych
z zastosowaniem stresow biotycznych pozwolg okresli¢ reakcje badanych genotypdéw
na infekcje grzybami z rodzaju Fusarium oraz P. teres. Dzigki zastosowaniu mapowania
asocjacyjnego przy uzyciu ultraprzepustowego genotypowania zidentyfikowane
zostana markery molekularne sprzezone z odpornoscig na stresy, komponentami
plonu oraz cechami fenotypowymi mierzonymi w czasie rzeczywistym (wczesne
symptomy stresu zobrazowane przy pomocy automatycznego fenotypowania nowej
generacji). Umozliwi to wyznaczenie regiondéw w genomie jeczmienia zwigzanych z
rozwojem roslin w warunkach stresowych, a takze regionéw warunkujacych cechy
plonotworcze. Identyfikacja zwigzku marker-cecha dla analizowanych parametrow
pozwoli oceni¢ potencjal réznorodnosci allelicznej obecnej w badanej kolekgji
jeczmienia jarego. Zastosowanie glebokiego genotypowania (50k SNP) pozwoli na
identyfikacje markeréw o polimorficznych allelach w obrebie calego genomu
jeczmienia. To znaczaco zwigkszy prawdopodobienstwo wykrycia istotnych sprzezen
marker-cecha w mapowaniu asocjacyjnym. Znajomos¢ fizycznej lokalizacji tak
licznych markerow utatwi identyfikacje potencjalnych genéw kandydatow, ktore
moga determinowac poszczegolne cechy, w tym geny odpornosci na choroby
grzybowe i susze. W przyszlosci geny te moga staé si¢ uzyteczne w programach
hodowlanych. Waznym rezultatem projektu bedzie opracowanie oraz testowanie
markerow CAPS jako uzytecznych markeréw funkcjonalnych do selekcji MAS.W
proponowanym  projekcie  przeprowadzona seria komplementarnych i
skoordynowanych doswiadczen pozwoli na wytypowanie genotypow jeczmienia o
zwigkszonej odpornosci na zastosowane czynniki stresowe. Natomiast, pogtebione
analizy omiczne wybranych genotypéw pozwola okresli¢ wielopoziomowy profil
reakcji jeczmienia na stres abiotyczny i biotyczny dziatajace na ta sama rosline.
Umozliwi to identyfikacje takich biomarkerow (gendéw, metabolitow), ktore
zaangazowane sa w reakcje na kazdy z zastosowanych stresow. Odnoszac to do
wynikéw mapowania asocjacyjnego opierajacego sie na danych fenotypowych, gdzie
czynniki stresowe aplikowano osobno, bedzie mozna wytypowac geny, ktére moga
determinowac odpornos¢ rosliny jednoczesnie na rézne czynniki stresowe.

Podjete zintegrowane prace badawcze i uzyskane wyniki beda mogty stanowic
odniesienie dla przysztych hipotez badawczych dotyczacych jeczmienia i innych zbdz.
Ponadto formy jeczmienia wykorzystane w projekcie oraz glebiej poznane dzieki
zaplanowanym analizom moga w przyszlosci stanowic¢ zrodlo korzystnych alleli w
selekcji odmian lepiej przystosowanych do stresowych warunkow srodowiska.



