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Figura 1. Schemat projektu
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. Charakterystyka

. Odpowiednie

Cele projektu w 2021 roku:

badanych  genotypow jeczmienia jarego
w doswiadczeniu polowym z zastosowaniem inokulacji zarodnikami
grzybéw — | rok doswiadczen.

. Uzyskanie danych genotypowych 60 form jeczmienia jarego - ultra-

przepustowe genotypowanie SNP (przygotowanie)*.
przygotowanie materiatu roslinnego
do wysokoprzepustowego fenotypowania automatycznego.

Zachowanie ustalonych kwot projektu na poszczegodlne lata wigzato sie
z koniecznoscig wykonania jednej czesci ustugi (60 genotypdw)
w 2021 roku oraz drugiej (60 genotypow) w 2023 roku. Podziat ten
nie bedzie miat jakiegokolwiek wptywu na koncowy rezultat projektu.

Wszystkie cele projektu w 2021 roku zostaty
W petni osiggniete.



Materiaty

Materiatem badawczym sg odmiany jeczmienia jarego oraz rody/linie hodowlane o réznym pochodzeniu — tgcznie 120 form. Dobor materiatu
roslinnego zostat skonsultowany ze specjalistami z Firm Hodowlanych.

Metody

Fenotypowanie badanych form w doswiadczeniach polowych (I rok) — doswiadczenia prowadzono na poletkach doswiadczalnych
trzech Firm Hodowlanych wspodtpracujgcych bezposrednio w ramach Projektu: Danko Hodowla Roslin Sp. z 0.0., Poznainska Hodowla
Roslin Sp. z o0.0. oraz Hodowla Roslin Strzelce Sp. z o.0. Grupa IHAR, w trzech warunkach srodowiska: warunki naturalne
(bez inokulacji), z zastosowaniem inokulacji Fusarium culmorum i z zastosowaniem inokulacji Pyrenophora teres. Obserwacje fenotypowe
prowadzono w zakresie cech okreslajgcych reakcje badanych genotypdw na infekcje grzybami z rodzaju Fusarium oraz P. teres,
jak rowniez gtdbwnych cech struktury plonu oraz faz fenologicznych. Pomiary biometryczne cech plonotworczych bedg kontynuowane
w roku 2022 i zostang przedstawione w sprawozdaniu w przysztym roku. Doswiadczenia w warunkach polowych powtérzone zostang
w kolejnych dwaoch latach trwania projektu.

Ultra-przepustowe genotypowanie SNP - izolacja genomowego DNA analizowanych form jeczmienia wraz z oceng jakosciowg
przeprowadzona zostata przez wykonawcow projektu. Analize ultra-przepustowego genotypowania SNP zlecono firmie zewnetrznej.

Wysokoprzepustowe fenotypowanie automatyczne (przygotowanie doswiadczenia) -  wykonawca ustugi we Wioszech
przeprowadzit standaryzacje doswiadczenia i optymalizacje warunkéw. W 2022 roku przeprowadzone zostanie doswiadczenie gtéwne
obejmujgce obrazowanie petnej puli badanego materiatu roslinnego - 120 genotypéw jeczmienia jarego - na platformie
do wysokoprzepustowego fenotypowania.
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1. Fenotypowanie badanych form w doswiadczeniach polowych (I rok)

Rosliny zostaty wysiane w zblizonych terminach (Poznahska Hodowla Roslin Sp. z 0.0. — 31 marca 2021 r.; Hodowla Roslin Strzelce
Sp. z 0.0. Grupa IHAR — 30 marca 2021 r.; Danko Hodowla Roslin Sp. z 0.0. — 1 kwietnia 2021 r.) (zdjecie 1). Niewielkie réznice w terminie
wysiewu byty zwigzane z warunkami pogodowymi jakie panowaty na polach doswiadczalnych danej stacji. Podczas uprawy roslin stosowano

standardowe warunki agrotechniczne dla uprawy jeczmienia.

Zdjecie 1. Wschody roslin wysianych na polach doswiadczalnych Poznanskiej Hodowli Roslin Sp. z o.0. (fot. Dorota Jasinska)
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1. Fenotypowanie badanych form w doswiadczeniach polowych (I rok)

W trakcie wykonywania opryskow kontrolowano jako$¢ stosowanych roztworow infekcyjnych za pomocg mikroskopdw biologicznych
znajdujgcych sie w Instytucie Genetyki Roslin PAN w Poznaniu (zdjecie 2). Obserwowano zréznicowanie porazenia badanych genotypow
jeczmienia na infekcje grzybami F. culmorum oraz P. teres zarbwno w warunkach kontrolnych, jak i w przypadku traktowania roslin opryskiem

infekcyjnym.

Zdjecie 2. Obrazy wykonane za pomocg kamery Moticam mikroskopu biologicznego Motic BA410-E przedstawiajgce
konidia F. culmorum; powigekszenie: fot. a = 40 x, fot. b = 100 x (fot. Piotr Ogrodowicz)
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2. Ultra-przepustowe genotypowanie SNP

Dane uzyskane z ultra-przepustowego genotypowania SNP (ang. single nucleotide polymorphism) przy uzyciu macierzy zawierajgcej 44040
markerow postuzg do zadan przewidzianych w projekcie, w tym umozliwig szczegotowg analize zroznicowania genetycznego w obrebie
wybranej puli form jeczmienia jarego.

Mozliwo$¢ identyfikacji olbrzymiej liczby markerow SNP w genomie wydatnie zwieksza poznanie tta genetycznego badanych roslin,
a tym samym wptywa na precyzje analizy sprzezeh marker/cecha. Mutacja pojedynczego nukleotydu w genie moze by¢é odpowiedzialna
za zmiany funkcji tego genu, co w konsekwencji moze prowadzi¢ do rdznic fenotypowych. Polimorfizm SNP jest warunkiem powigzania
tta genetycznego z waznymi cechami fenotypowymi.

Dane fenotypowe otrzymane w ramach proponowanego projektu zostang zintegrowane z wynikami genotypowymi celem identyfikacji
sprzezen markerow SNP z obserwowanymi cechami, w tym z podatnoscig na porazenie zastosowanych czynnikéw biotycznych. Markery
takie, o wysokim stopniu sprzezenia z cechg, mogg by¢ uzyte w procesie selekcji wspomaganej markerami dajgc mozliwos¢ wyodrebnienia
genotypédw mogacych stanowi¢ odpowiedni materiat wyjsciowy do prac nad wytworzeniem odmian o korzystniejszych cechach fenotypowych
w warunkach stresu biotycznego.
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3. Wysokoprzepustowe fenotypowanie automatyczne

Przygotowanie doswiadczenia objeto:

« odpowiednie potraktowanie dostarczonego przez IGR PAN materiatu roslinnego (wysianie i uprawa materiatu roslinnego w warunkach
kwarantanny w miejscu wykonawcy ustugi) celem uzyskania czystego materiatlu rodlinnego kwalifikujgcego sie do obrazowania
na platformie,

e zorganizowanie wymaganej liczby specjalnych doniczek wraz z podporkami oraz wypetnienie ich odpowiednim, autoklawowanym
podtozem doswiadczalnym,

» dostosowanie platformy do wysokoprzepustowego fenotypowania (m.in. dezynfekcja),
* przeprowadzenie doswiadczenia pilotazowego stuzgce ocenie dynamiki
utraty wody w danym podtozu i ustalenia poziomow wilgotnosci podtoza

w doswiadczeniu gtdwnym wraz z ustaleniem dawek nawozenia.
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Zdjecie 3. Przygotowanie doswiadczenia do wysokoprzepustowego
fenotypowania automatycznego (fot. Angelo Mossuto)
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3. Wysokoprzepustowe fenotypowanie automatyczne

Wspoétpraca miedzynarodowa: Doswiadczenie zostanie przeprowadzone 2z wykorzystaniem systemu LemnaTec Scanalyzer3D
udostepnionym przez ALSIA-Metapontum Agrobios Research Center, Metaponto (MT) Wiochy, wyposazonym w kamery RGB, UV i NIR
do mierzenia cech w czasie rzeczywistym (m.in. parametry geometryczne rosliny, pokrdj i wysokos¢, powierzchnia lisci, biomasa catkowita,
ocena dynamiki wzrostu oraz indeksu chlorozy lisci, fluorescencja chlorofilu, zawartos¢ wody w roslinie - cecha szczegdlnie istotna podczas
suszy). Oceniane bedg roéwniez cechy struktury plonu roslin po zbiorze celem okreslenia potencjatu plonowania roslin w suszy i korelaciji
komponentow plonu z cechami dynamicznymi z platformy.

W efekcie kohcowym pozwoli to na uzyskanie informacji na temat zachowania sie badanych genotypow jeczmienia w réznych warunkach
Srodowiska poprzez integracje wynikow z doswiadczenia prowadzonego w warunkach niedoboru wody z platformy do wysokoprzepustowego
fenotypowania roslin oraz danymi uzyskanymi z fenotypowania roslin w warunkach naturalnych. Z kolei integracja wynikéw otrzymanych
z poszczegolnych zadan projektu (mapowania asocjacyjnego przy uzyciu ultra-przepustowego genotypowania, analizy omiczne) pozwoli
na gtebsze poznanie odpowiedzi roslin jeczmienia na stresy abiotyczne i biotyczne.



