BADANIA PODSTAWOWE NA RZECZ POST EPU BIOLOGICZNEGO
W PRODUKCJI RO SLINNEJ.

Wyniki badai uzyskane w 2010 roku w tematach szczego6towych wg
Zalqcznika nr 14 Rozpokgdzenia Ministra Rolnictwa i Rozwoju WSsi z dnia
13 kwietnia 2007r. (Dz.U.Nr 67, poz. 446, z 2008r.102 poz. 654 i Nr 146

poz. 930, oraz z 2009r. Nr 76, poz. 648)

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 3.

Tytut projektu: Badania nad zwiekszeniem odporndci pszenicy i obnzeniem skaenia
ziarna mikotoksynami fuzaryjnymi poprzez identyfikacje i wykorzystanie genetycznych
zrodet odpornaosci na fuzarioze ktosow.

Kierownik projektu: dr T. Goral

Badano odporné 136 genotypOw pszenicy: ozimej, jarej oraz twardejmej na fuzariog
klosow. Obiekty wysiane zostaly w 2 @dadczeniach polowych w Radzikowie. Materiatem
infekcyjnym byla mieszanina izolatékusarium culmorumPszenica inokulowana byta przez oprysk
kloséw zawiesin zarodnikow. Inokulacje wykonano w okresie kwitngpszenicy. Po wyspieniu
objawéw choroby przeprowadzono 2-krptocerg nasilenia fuzariozy ktosow. Oldlano indeks
fuzariozy ktoséw. Po zbiorze kloséw oznaczona zastegkdna redukcja plonu ziarna z ktosa oraz
stopier uszkodzenia ziarniakdéw prz€zsarium
Srednie nasilenie fuzariozy kloséw pszenicy ozimginasito dla déwiadczenia 1 - 32,4%, a dla
doswiadczenia 2 — 28,3%. Zakres reakcji 10,7-48,0%ievwszym ddwiadczeniu oraz 9,0-48,0%
w drugim ddwiadczeniu.Srednie uszkodzenie ziarniakéw przEmsarium wyniosto dla déw. 1-
18,7%, a dla dw. 2 — 16,6%. Zakres reakcji 5,0-40,0% w pierwszgmdw. oraz 3,7-41,5%
w drugim ddéwiadczeniu.Srednia redukcja plonu ziarna z klosa wyniosta 30,%akres redukcji
zawieral s w przedziatach 0-63,1%. Brakiem redukcji lub barddsky redukcy plonu z ktosa
charakteryzowato €i5 genotypéw. Wspotczynniki korelacji wysak roslin i nasilenia fuzariozy
klosow byly istothne w obu dwiadczeniach, z tymve, wspoéiczynniki determinacji byly niskie
(ok. 11%). Wyréaniata sé grupa genotypow o wysoka do 90 cm, dla ktérych nasilenie fuzariozy
klosa bylo nisze nt wynikaloby to z zalenosci liniowych. Termin kwitnienia nie korelowat
z nasileniem fuzariozy ktoséw. Stwierdzono istottodatni zaleznos¢ uszkodzenia ziarniakOw przez
Fusarium od nasilenia fuzariozy kloséw. Nieliczne genotypykazywaty niskie uszkodzenie
Ziarniakéw mimo silnego potraenia klosa. Fuzarioza ktoséw oraz stapieszkodzenia ziarniakéw
istotnie korelowaly z redukgjmasy ziarna z kiosa.

Odporndg¢ powyzszych genotypow pszenicy ozimej badano dodatkowo 6w punktach
doswiadczalnych: [Bbina, Kobierzyce, Nagradowice, Polanowice, StrzeBzelejewo. Po inokulacji
ktoséw okrélano indeks fuzariozy kloséw lub odposdon skali 1-9 (Polanowicelrednie nasilenie
fuzariozy klosow wyniosto w Szelejewie 13,1%;¢linie 15,6%; Nagradowicach 21,0%,
w Kobierzycach 40,2% oraz w Strzelcach 50,5%. WaRolvicach poraenie klosow pszenicy byto
bardzo niskie. Stwierdzono #e zr&nicowanie podatn@i badanych genotypow. Znaleziono
genotypy odporne o stabilnej reakcji we wszystKiab wigkszaici) lokalizacjach. Stwierdzono da
zgodnd¢ uzyskanych wynikow.

Nasilenie fuzariozy ktoséw pszenicy twardej bylaszie nk obserwowane u genotypow pszenicy
zwyczajnej. Zakres reakcji pszenicy twardej bytizny od zakresu reakcji pszenicy zwyczajnej.
Jedynie odmiana Komnata wykazata bardzo silnezpoia fuzarioz ktoséw. Na uzyskane wyniki
miata jednake znaczny wptyw niska obsadalin pszenicy twardej na poletkach orazzpy termin
kwitnienia wigkszaici genotypow. Zalenos¢ nasilenia fuzariozy ktosow od terminu kwitnienigtd
istotna statystycznie. Wkszasi¢ badanych genotypow pszenicy twardej wykazata wysmiporngé



na rdz z6ita. Wzorcowa odmiana Komnata byla natomiast bardhuesporaona przez grzyb
Puccinia striiformis

Prowadzono selekgj661 linii pszenicy ozimej (F2, F4, F6), 55 liniszenicy jarej (F7), 20 linii
podwojonych haploidéw pszenicy jarej uzyskanychrzykbwek odmian pszenicy ze genotypami
odpornymi na fuzariazktoséw. Linie wybierano na podstawie odpaitiona fuzarioz ktoséw i inne
choroby (mczniak prawdziwy, rdza brunatna) oraz wczdgrniodtugas¢ stomy. Do dalszych bada
wybrano 265 linii pszenicy ozimej, 9 linii pszeni@yej oraz 4 linie DH pszenicy jarej.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 4.

Tytut projektu: Poszukiwanie, tworzenie, ocena i gomadzeniezrodet odpornosci na
septorioz lisci i plew u pszenicy (czynnikStagonospora nodoruin

Kierownik projektu: prof. dr hab. E. Arseniuk

Prace realizowano w laboratoriach i na polach RvacdHodowli Odpornéciowej IHAR
w Radzikowie, a tate w siedmiu punktach daiadczalnych w terenie.
Materiatami r@linnymi uzytymi do wytworzenia linit DH w 2010 r. byt@51 rekombinacyjnych linii
mieszacdw pszenicy.
Z linii, z ktérych uzyskano powgj 100 ziarniakéw, 90 ziarniakdw pozostawiono w PHéktadu
Fitopatologii IHAR-Radzikéw i wysiano jesieni2009r. Ddwiadczenie wykonano w trzech
powtorzeniach. Poletka inokulowano 3-krotnie wgc sezonu zawiesinzarodnikéwS. nodorum
Poletka kontrolne chroniono Tiltem 250 EC (0,1%. s-a propikonazol). Parametry oceniane
w dadwiadczeniu to: wczesrié roslin, wysokasé¢ roslin oraz wielkéé porazenia w skali od 1 do 9
(gdzie 1 oznacza gbny podatne, a 9 odporne). Stofpi@oraenia |ci oceniano szeiokrotnie
natomiast ktosow pciokrotnie w tygodniowych odgbach czasuzado zamierania i&in.
Wyniki fenotypowej analizy odpornosci badanych obiektéw pszenicy ozimej n&. nodorum
W zadnym z déwiadczé nie znaleziono linii charakteryzigych se skrajnymi reakcjami na
porazenie patogenem, zaréwno w przypadKkailjak i kloséw.
Wyniki fenotypowej analizy odporioi daswiadczenia wsipnego pszenicy pierwszej serii:
Szea¢ obiektéw wykazato giwyzsza odporndcia lisci za jeden obiekt charakteryzowaksivyzsz
odporndcia kloséw od wzorcow. Istotrié wspoétczynnikow Kkorelacji wskazujee odporné¢ na
S nodorum plew badanych obiektow byla skorelowana z wys$okorosliny oraz w mniejszym
stopniu z wczesngia.
Wyniki fenotypowej analizy odporsoi doswiadczenia wsfpnego pszenicy drugiej serii:
Dwadzigcia dziewe¢ obiektéw charakteryzowatoeswyzsz odporndcia lisci natomiast siedem linii
charakteryzowato siwyzsz odporndcig plew od odmian wzorcowych. Stwierdzono statystiezn
istotrg zaleznos¢ miedzy odpornécia lisci i plew naS. nodoruma wczesngtia, oraz odpornsia
plew a wysokscia.
Wyniki fenotypowej analizy odporroi linii DH pierwszego roku déwiadczenia:
Dwie linie DH uzyskaty wgksz lub rowm odpornd¢ lisci niz wzorzec Muszelka. Cztery linie DH
charakteryzowaly si wyzszy odporndcia niz wzorzec Tonacja. Odpor§o na S nodorum plew
badanych obiektéw byta zadea od wysokéci rosliny.
Wyniki fenotypowej analizy odporroi linii DH drugiego roku déwiadczenia:
Zadna z linii DH nie wykazata wkszej odpornéci lisci oraz ktoséw ni odmiany wzorcowe. Tak dla
lisci, jak i plew stwierdzono statystycznie istptkorelacg odporndci na S nodorumz wysokdgcia
roslin.
Wyniki fenotypowej analizy odporroi linii DH wysiewanych ¢cznie:
Zadna z linii DH nie wykazata wkszej odporngci lisci niz odmiany wzorcowe. Dziewt linii
charakteryzowato siodporndcia plew wyzsz niz wzorzec. Stwierdzono korelgcpdporndci plew
naS. nodorumz wysokdcia roslin.
Wyniki fenotypowej analizy odporsoi obiektow pszenicy ozimej z DW | i Il serii zebe
w punktach déwiadczalnych:



Szereg linii charakteryzowatoesivyzszy odporndcia lisci w poréwnaniu z odmianami wzorcowymi.
Wspotczynniki korelacji Pearsona dapodstaw do stwierdzeniaze warunkisrodowiska istotnie
modyfikowaty odporné badanych obiektéw na nodorum

Whioski

1) Wyniki uzyskane w IHAR Radzikowassredna 6 ocen dla 3 powtoraeprzeprowadzanych
w rownych odsgpach czasowych, daje to najbardziej miarodajny Dlstapnia porzenia oraz
dynamiki rozwoju choroby, co jest zgodne zdzynarodowymi standardami.

2) Wspoiczynniki korelacji Pearsona wynikéw zmgch srodowisk dag podstaw do stwierdzenia,
ze warunki poszczegoélnycKrodowisk istotnie modyfikowaly reakcje badanych edvdw
pszenicy n&. nodorum

3) Uzyskano linie pszenicy ozimej odporniejsze Sianodorum pod wzgédem odporngci lisci
i plew od krétkostomej wzorcowej odmiany Muszelka.

4) Uzyskane wyniki wskazaj iz technika podwojonych haploidéw poszerza zakresemzn@ci
genetycznej, a tym samym zksza prawdopodobistwo uzyskania linii 0 wyszej odporngci
naS nodorumw poréwnaniu z hodowlprowadzon tradycyjra metod, rekombinacyja.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 5.

Tytut projektu: Piramidowanie efektywnosci gendéw odporndci na mgczniaka
prawdziwego @lumeria graminis f. sp. tritic) i rdze brunatng (Puccinia tritici)
W pszenicy 0z

Kierownik projektu: prof. dr hab. H.J. Czembor

Zadanie 1. Patzenie w jednym genomie pszenicy, dwdéch gendw adgorna rdz brunatm - Lr4l

i maczniaka prawdziwego - Pm21.

Kontynuowano badania nad poteniem w jednym genomie pszenicy heksaploidalrenogy
warunkupcych efektywn odporndgé na rdz brunatm i maczniaka prawdziwego oraz okleniem ich
ekspresji w ranych warunkachrodowiska. Do badawykorzystano ling KS9OWGRC10 z genem
Lr41 pochodzcym z diploidalnej dzikiej pszenicyriticum tauschii jako zrodto odpornéci na
maczniaka prawdziwego zastosowano dirranslokowan 6VS/6AL Yangmai5 z dominagym
genem Pm21 pochogizym od dzikiego gatunkiasypyrum villosumDawcami wysokiej warkei
gospodarczej as odmiany pszenicy ozimej, jednak podatne naerdrunatm i maczniaka
prawdziwego: PBIS 01/1024, Nadobna, Lexus, RAH®®&azar, Trend, 44597AT, Turkis, Rapsodia,
Boomer.

Do wykrywania obecrizi przenoszonych genéw odposod w badanych populacjach
mieszacowych zastosowano markery molekularne SSR: GdrE#cl24, Gwm210, Gwm261,
Gwm296 dla genu Lr41 i specyficzny marker PCR - Nihhao15.

Doswiadczenie prowadzone bylo w warunkach szkétki pelow Radzikowie. Przeprowadzono
analiz fenotypow na podstawie ktorej, do analizy molekularnej wyloraz dwoch miejscowdai
tacznie 774 rdlin. Wyselekcjonowano 70 fbn, u ktérych potwierdzono obecéio w jednym
genotypie wprowadzonych dwu genéw odpadaioW szkétce polowej, do dalszych badaysiano
70 linii F4, odpornych na oba patogeny.

Zadanie 2. Poszukiwanie nowygiodet odpornéci.

W warunkach kontrolowanych oceniono odpatowg danych literaturowych nowyclirédet
odporndci, 5 na rdz brunatra i 5 na mczniaka. Oceniono efektyw&b genow: Lr46, Lr47, Lr50

i Lr55 odporndci na rdz brunata. Na 6 wytych w badaniach izolatéw, linie z genem Lr41, Tr4
I Lr55 wykazaly wysol odporndé¢. Uwzgkdniajac wyniki wezeniejszych badaz innym zestawem
izolatbw o odmiennej patogeniczod geny Lr4l, Lr47 i Lr55 mma uzna za dobrezrodia
odporndci do wykorzystania w hodowli pszenicy.

Kontynuowano ocennowychzrédet odpornéci na myczniaka z genami Pm21, Pm22, Pm29, Pm34
i Pm35 w stosunku do 14 izolatéw o znicowanej patogeniczhoi do zestawu odmian testowych.
Na podstawie wynikow z 2010 roku i wépéejszych bad& mazna przyjé, ze geny Pm21, Pm29
i Pm34 g wysoce odporne na gtzniaka i mog byé wykorzystane, jakazrédta odpornéci na
maczniaka w hodowli pszenicy



Zadanie 3. Ocena linii w pAiych srodowiskach.

W 7 miejscowséciach oceniono odporgé na rdz brunatr i maczniak po 179 - 220 linii pszenicy
ozimej pochodgcych z 5 kombinacji krzyowan zbieznych z genami Lr4l i Pm21, wnesych
wysoky odpornd¢, odpowiednio na rdzbrunatm i maczniaka. W siedmiu miejscodaiach, w r@nej
liczbie w poszczegodlnych kombinacjach krawkowych, wyodgbniono linie odporne réwnocgaie
na oba patogeny.agcznie w badanym materiale byly 573 takie linie.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 6.

Tytut projektu: Badania nad przydatnoscia strategii opartej o markery molekularne do
wprowadzenialoci cech ilgciowych i jakosciowych do pszenicy ozimej.

Kierownik projektu: dr hab. P. Czembor prof. nadzw. IHAR-PIB

Celem projektu jest okskenie przydatnéci strategii opartej o markery molekularne do
kumulacji trzech loci cech ikgiowych i jednej jakéciowej w pszenicy ozimej, ktére maapoprawe
odpornd¢ na fuzariog klosa i rdz zOlta oraz podni& poziom biatka w ziarnie. Donorami
wprowadzanych genova ®dmiany Scarlet i Sumai3.

W roku 2010 wykonano selekcjwspomagas markerami molekularnymi na dwdéch populacjach
F.BC, otrzymanych wg formuty:

[(Scarlet x Muszelka) x (Sumai3 x Muszelka)] x Meiga (populacja A)

[(Scarlet x STH537) x (Sumai3 x STH537)] x STH5B@ulacja B)

W populacji A, sp&réd 519 rélin, wybrano 14, ktére zawieraly allele loci SSRrzgponych

z wprowadzanymi genami i wykorzystano je do uzyskg@okolenia IBC, (krzyzowanie wypierajce

z odmiarn, Muszelka) oraz BC; (samozapylenie). W przypadku populacji B po amalizolekularnej
559 rglin wybrano 16, ktére rownie postyly do otrzymania pokolenia BC, (krzyzowanie
wypierapce z odmian STH537) oraz BC,; (samozapylenie).

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 7.

Tytut projektu: Poszukiwanie zrodet odpornosci na rdze brunatng Puccinia triticina
u pszenicyTriticum aestivum

Kierownik projektu: dr A. Strzembicka

Celem pracy jest wyodbnienie zrodel odpornéci na rdz brunatra Puccinia triticina
w stadium réliny dorostej spérdd perspektywicznych form i #ych genotypdw pszenicy ozimej.
Materiatl badawczy stanowity perspektywiczne formgzemicy ozimej z daviadczeér wskpnych
2009/10 - 4cznie 130 obiektdw wraz z wzorcami: Bogatka, MusaglTonacja oraz z wzorcami
wrazliwosci Alcedo, i Michigan Amber. Ponadto w badaniachiehez udziat 295 rodéw pszenicy
ozimej pochodgcych z 5 rénych, geograficznych rejonéw uprawy: Antoniny, GhgrPolanowice,
Smolice, Strzelce. Ogétem w roku sprawozdawczynelpgdano 425 genotypdw pszenicy ozime;.
Jesieni 2009 roku w Grodkowicach i w Krzeczowicach wysiamymieniony wyej materiat
badawczy w jednym powtérzeniu po 2adki. W sezonie wegetacyjnym przeprowadzono
w Grodkowicach w polu sztuczn inokulacg rdzy brunatm wszystkich bicgcych udziat
w dadwiadczeniu genotypdw pszenicy. $lay inokulowano przez oprysk zawiegiruredospor -
mieszanig patotypowPuccinia triticinaw stadium przed ktoszeniem. Oeguorazenia rdza brunatm
genotypow pszenicy przeprowadzono w Grodkowicack Krzeczowicach 3-krotnie w réwnych
odstpach czasu w oparciu o powszechnie stosgwairualm skak 9-cio stopniow. W celu
doktadniejszego oksienia poziomu odporrssi badanych genotypow na kdzrunatm, ocer
porazenia przeksztalcono w skabkreslajaca sredni procent poteenia rglin, a poziom odporrgei
oceniano wyliczajc powierzchng pod krzyws rozwoju choroby stosaf wspétczynnik AUDPC,
nizsza warté¢ AUDPC oznacza wksz odpornd¢ na rdz. Dla zbadania zumicowania genotypow
pod wzgkdem odpornéci okreslono wspoéiczynniki zmiennii CV %. W omawianym roku bada
obserwowano silne nasilenie rdzy brunatnej w Kraegzach. Na rozwdéj rdzy diy wptyw miaty
sprzyjapce warunki pogodowe. Warunki klimatyczne w rokuzhtgm w Grodkowicach nie byly



sprzyjapce dla rozwoju rdzy i mimo zastosowania sztucznegdaania nie obserwowano
zréznicowanej reakcji pszenicy na paeaie. Spérdd 130 perspektywicznych form, 27 odznaczao si
wysokim poziomem odporioi polowej, nisly wartcscia krzywej rozwoju choroby AUDPC w czasie
calego okresu wegetacyjneggedni odporndé, notowano u 51 form. Waré wspoétczynnikow
zmienndgci dla rodow w Krzeczowicach i Grodkowicach wynasiB0,0 i 16,0% odpowiednio.
W grupie 295 badanych genotypdéw z 5 rejondéw uprampsoka odporndé polowg notowano
u 91 genotypow. Liczba materiatu do badde byta jednakowa z poszczegdlnych rejondw, j&dna
z kazdego rejonu wyoabniono formy o wysokiej odporgoi naPuccinia triticina

Podsumowujc naley podkrédli¢, ze przebieg rozwoju rdzy brunatnej w roku Aaigym

w Grodkowicach byt zdecydowanie innyzrni 2-ch poprzednich latach prowadzenia ad&arunki
pogodowe nie pozwolity na petny rozwoj rdzy w trekprzebiegu dawiadczéd (mimo stworzenia
prowokacyjnych warunkow dla jej epidemicznego ropyoa co za tym idzie na zrdicowanie
materiatu. Natomiast w dwiadczeniu w Krzeczowicach, w sprzyjaych warunkach dla rozwoju
choroby, badane genotypy okazaly siateriatem o dtym zr&nicowaniu, znacznie vity sie pod
wzgledem odpornéci. Przeprowadzona ocena materiatu badawczego migggcowdci pozwolita na
wyodrebnienie, spérdod zaawansowanych rodéw zsddgadczé wskpnych, 23 genotypow pszenicy
0 wysokim poziomie odporroi polowej. Genotypy te odznaczaty svysoky odporndcia rowniez w
innych dédwiadczeniach polowych prowadzonych w kraju, zateoggstanowé interesujcy materiat
jako zrédta odpornéci na rdz brunatm Puccinia triticina

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 13.

Tytut projektu: Poszukiwaniezrodet genetycznych wysokiej jakéci technologicznej w formach
ozimych i jarych pszenicy zwyczajnej Triticum aestivumssp.vulgare).

Kierownik projektu: drinz. P. Szecéwka

W celu realizacji tematu zatono i prowadzono dwviadczenia hodowlane pszenicy jarej
i ozimej w pkciu polowych punktach dwiadczalnych w terenie. W daiadczeniach wykorzystano
linie, mieszace, rody i odmiany wzorcowe charakterymg se¢ wysolq stabilngcia pod wzgédem
cech rolniczo-aytkowych.
Pozyskane ziarno zostalo poddane ocenie ¥@rttechnologicznej. Przeprowadzona ocena jest
zgodna z powszechnie stosowametodylhs COBORU. W jej ramach wykonano oznaczenie cech
technologicznych ziarna i gki takich jak: liczba sedymentacji z SDS, liczbaadania, procentowa
zawart@¢ biatka w suchej masie ziarna, wydaj@onaki ogétem, zawart& glutenu mokrego i index
gluten. W ramach cech oktejacych wartd¢ technologicza ciasta i pieczywa dokonano oznaczenia
parametréw reologicznych: wodochtosfangki, czas statéci, liczba jakdci, rozmigkczenie, energia
ciasta, oraz jalka prébnego wypieku laboratoryjnego ollemego objtoscia i jakosciag miekiszu jako
Liczba Wartdci Chleba (L.W.CH). hczna ocena skiladata¢siz trzynastu cech parametrow
jakosciowych pszenicy.
W roku sprawozdawczym przebadamoznie 422 obiekty pszenicy ozimej (linie, formy droiany
wzorcowe) oraz 81 obiektow pszenicy jarej. Analggrécone wedtug czterech cech jédiowych:
LS z SDS, L.O., zawartoé biatka (%) w s.m. i wydajrié maki ogétem wykonanoakcznie dla 295
obiektéw w tym: dla pszenicy ozimej - 248 obiektdllg pszenicy jarej - 47 obiektow.
Petna ocena technologiczna uveriyliajgca 12 cech oceny przydatod technologicznej wykonana
zostata dla 174 obiektow pszenicy ozimej oraz 3ilabw pszenicy jarej. Wyniki oceny badanych
obiektéw poréwnywane byly do wzorcow: Tonacja dsagnicy ozimej oraz Tybalt dla pszenicy jare;.
Wsréd badanych cech we wszystkich obiektach rgjs#h zmienndé zaobserwowano dla
nasepujacych cech: czas stdid, Liczba jakdci, rozmikczenie oraz energia ciasta. Najmnigjsz
zmienndcia charakteryzowaly gi cechy: procentowa zawaéto biatka w suche] masie,
wodochtonné¢, wydajnagé maki oraz obgtos¢ probnego wypieku laboratoryjnego.
Wsréd przebadanych rodéw pszenicy ozimej jeden zatigzostat do grupy E, 36 rodow uzyskato
grupe wartdci technologicznej A, 45 rodéw grepvartcci B, a 32 rody grup wartaici C. tacznie
zostato przebadanych 114 rodéw pszenicy ozimej.
Wsréd badanych form pszenicy jarej do grupy A zaliezdl rodéw, do grupy B - 14 rodéw, do
grupy C — 4 rody. hcznie przebadanych zostato 29 rodéw.



Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 14.

Tytut projektu: Analiza zmiennosci genotypowosrodowiskowej oraz genetycznego
uwarunkowania waznych cech zba.

Kierownik projektu: dr T.Smiatowski

Prace obejmowaly analizy zmieriwd genotypowo - srodowiskowej oraz genetycznego
uwarunkowania wanych cech pszenicy, pszsma, zyta, jpczmienia i owsa.

Wykonano 94 déwiadczenia polowe w 80 miejscovaiach. W déwiadczeniach badano zmierdo
plonéw i 151 cech dla na 596 obiektach pszenicynefgi jarej, pszetyta ozimegozyta ozimego,
jeczmienia ozimego i jarego i owsa. Na podstawie a@jch obserwacji polowych i laboratoryjnych
wykonano analizy statystyczne obejaug analizy wariancji plonowania i cech badanych iatim
Plon ugty zostal syntetycznie. Wykonanackrg analiz wariancji dla plonu. Zestawiono plony
obiektow w miejscowsciach (w dt/ha), uszeregowano je gedniego plonu. Obliczonérednie
wartcsci dla miejscowséci i $rednie dla obiektdw wzorcowych, wspétczynniki zmmiefci,
wspotczynniki zgodnéci plonu, oceny istotri@i NIR (0,05) oraz NIRP(%), odchylenia plonéw od
sredniej wartéci wzorcowych odmian, odchylenia plonéw w procehtsedniej wartéci wzorca. Po
wykonaniu tych analiz dla kdego gatunku zestawiono w tabelach zbiorczych W@rtoech
w miejscowdciach isrednie obiektéwgsrednie z miejscowei oraz srednie obiektow wzorcowych
Z miejscowdci i odchylenia od wzorca. Przeprowadzono obliczestatystyczne obejmyge analiz
zmienndci i genetycznego uwarunkowania badanych cech digystkich gatunkow, anatixorelacji
dla cech owsa izyta, wieloczynnikow analiz wariancji dla czynnikbw wptywagych
(objasniajacych) mrozoodporrnig i przezimowanie pszenicy ozimej. Kolejne analizyvs trakcie
wykonywania.

Najwazniejsze wnioski i ogignigcia:

Pomimo niesprzyjagych w br. warunkow (katastrofalne opady atmosfemgd udato si wykona&
zaplanowany zakres prac polowych dla pszenicy gzingrej, pszenyta ozimego,zyta 0zimego,
jeczmienia 0zimego i jarego oraz owsa jarego.

Przeprowadzona analiza statystyczna dla wynikbwngk@nia i obserwacji pozostatych cech
botanicznych i rolniczych ujawnita wysgkprecyzg doswiadczer co umaliwito przystapienie do
opracowania zaplanowanej w harmonogramie analizyeramaici fenotypowej i genotypowej
badanych obiektow.

Najwyzsz, zmienndcia pod wzgédem plonowania charakteryzowaty sibiekty pszemyta ozimego

a ze zba jarych owsa nagoziarnistego. Dla wszystkich zlgiwierdzono wysak zmienndé
genotypowosrodowiskowy dla wylegania, potenia maczniakiem i rdz brunata, nisky za dla
wczesnéci ktoszenia, masy 1000 ziaren i cech jakowych ziarna; zawartei skrobi i biatka.
Stwierdzono u wszystkich badanych gatunkéwzzbitne genetyczne uwarunkowanie plonu ziarna z
poletka. Zatem cecha ta okazata siabilra, nie ulegagca zmiennym wptywongrodowiska. Oznacza
to, ze poziom plonowania zalat u badanych obiektow zbdov wigkszym stopniu od wigiwosci
genetycznych badanych obiektéw. nzynnikowsrodowiska.

Wieloczynnikowa analiza wariancji ujawnita rowniistotny statystycznie wptyw genotypdw oraz ich
pochodzeniazddta hodowli) na wysakmrozoodporn&t i zimotrwatac.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 16.

Tytut projektu: Charakterystyka struktury populacji mieszaicowych na podstawie
analizy zréznicowania genow warunkupcych syntez niektérych frakcji biatek
zapasowych pszenicy.

Kierownik projektu: dr J. Waga

Badania nad struktargenetycza populacji miesz&cowych w 2010 roku realizowano na
podstawie analizy biatek HMW gluteninowych 614 rad@szenicy jarej i 2333 roddéw pszenicy
ozimej, przy ayciu metody elektroforezy naelu poliakryloamidowym z dodatkiem SDS (SDS-
PAGE). W grupie rodéw pszenicy jarej obserwowaray tilleliczne warianty dla chromosomu 1A
(Glu A1: 1, 2 i null), osiem dla chromosomu 1B (@d: 7, 14+15, 17+18, 6+8, 7+8, 7+8*, 7+9



i 7+9*) oraz dwa dla chromosomu 1D (Glu D1: 2+15+10). Wsréd rodow pszenicy ozimej
chromosom 1A warunkuje réwriesyntez trzech wariantow biatkowych (Glu Al: 1, 2 i null),
chromosomom 1B — dziesiu (Glu B1: 7, 8, 20, 17+18, 6+7, 6*+7, 6+8, 7¥88* i 7+9) natomiast
chromosom 1D — dwdch par podjednostek (Glu D1: 2#8210). Poréwnujc struktug genetycza
populacji pszenicy jarej iozimej pod wezdem alleli w locus Glu Al stwierdzono zabesé
dotyczca alleli w locus Glu Al — znacan(niemal dwukrotn) przewag ilosciowa podjednostki Glu
Al-1 nad jej allelicznym wariantem Glu Al-null obsewary u form jarych i odwrota zaleznosé u
form ozimych. Analiza zmiendoi populacji miesz&cowych na przestrzeni trzech lat bagmzwala
stwierdzt znacace r&nice czstotliwosci dla niektérych alleli Glu Al oraz Glu B1 w pojpuji
pszenicy jarej i znacznie gksz stabilndgé genetycza tej populacji pod wzgldem locus Glu D1. W
przypadku pszenic ozimych stwierdzono znacznigksw stabilng¢ genetycza alleli gluteninowych
dla wszystkich trzech loci Glu 1xu pszenic jarych.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 17.

Tytut projektu: Badanie systemu meska sterylncgs¢ — przywracanie ptodndci typu
Pampa uzyta.

Kierownik projektu: dr hab. I. Kolasiiska prof. nadzw. IHAR-PIB

W sezonie 2009/2010 kontynuowano poszukiwanie nbwyfektywnych restorerow
ptodnaci dla CMS-Pampa, zarownosmd genotypowzyta wyprowadzonych z polskich populacji,
jak réwniez wsrod genotypow wytworzonych z udziatem miejscowyapudacji tureckich. Ocena
meskiej ptodndci mieszacow testowych pochodeych z krzgowania 614 genotypOwzyta
wyprowadzonych z polskich odmian i rodow z CMS destn trudnym do przywrocenia ptodcd
(CMS-Tt) wykazataze 10,3% spé&dd tych genotypdw charakteryzowala gadawalajca, a tylko
2,1% pela zdolndcia restoracji. Przewajaca wikszai¢ (79,2%) tych linii stabo przywrécita
ptodna¢, a niektore z nich (12,1%) w ogdle nie przywracplgdndici mieszacom. W grupie 130
genotypbéw wyprowadzonych z miejscowych populacjetkich zidentyfikowano znacznie ¢tij
petnych restoreréw niwsrod linii wyprowadzonych z polskich populagyta. Genotypy o indeksie
restoracji wynoszym ponad 70% stanowity 82,3% ogolnej liczby baddmya frekwencja petnych
restoreréw (IR=100% i %mf=100) wynosita 50%. Naflep restorery magby¢ wykorzystane
w badaniach genetycznych oraz jako donory genowwrerapcych ptodnéé w dalszych pracach
nad ulepszaniem tej cechy.

Ocena mskiej ptodndgci mieszacow uzyskanych poprzez kraywanie 57 linii ngskosterylnych

z restorerami w warunkach tuneli foliowych oraz varunkach polowych trzech miejscoégo
umazliwita poznanie zranicowania linii P pod wzgdem wplywu na poziom ptoddoi mieszacdw.
Stwierdzono die zr&nicowanie linii ngskosterylnych pod tym wzgllem, gdy indeks restoracji ich
mieszacdw z populac 18R midcit sie w szerokich granicach od 7,4 do 85,9%. $¢0 ocenianych
linii meskosterylnych wyodibniono linie tatwe (14%), poednie (68,5%) i trudne (17,5%) do
przywrdcenia raskiej ptodndci. Poznanie zrficowania linii neskosterylnych pod tym wzgllem
pozwoli na odpowiednie wykorzystanie ich w badahiagenetycznych oraz w pracach nad
identyfikacp efektywnych restoreréw i tworzeniem ptodnych magspw zyta.

Do bada genetycznych wybrano kilka petnych restorerowd4tjlinie spdrod grupy genotypow
wytworzonych z udziatem miejscowych odmian turebkioraz 2 linie wsobne wyprowadzone
Z polskich populacji. Przeprowadzono krawanie tych restorerow z lipimeskosteryla trudm do
przywrécenia ptodréei (343P), a naspnie ocen plodndci/sterylngci poszczegdinych #tin
pokolenia k. Ponadto wykonano samozapylenie pojedynczych piddmcilin pokolenia k w/w
mieszacéw. W tym roku oceniono ptode@steryln@g¢é 2110 rdlin pokolenia B 14 potomstw
poprzez wizualp bonitacg pylnikbw w skali 1-9qMorgenstern, 1983). Zgod#&b obserwowanych
segregacji ptodnwi/sterylngci roslin pokolenia F z zaktadanymi modelami dziedziczenia
sprawdzano za pomgctestu CHi. Wsepne wyniki badA nad genetycznym uwarunkowaniem
przywracania ptodni@i w cytoplazmie Pampa wskazupa prostszy sposob dziedziczenia tej cechy
u genotypdwwyprowadzonych z udziatem miejscowych populacjetkich ni u linii wsobnych



wyprowadzonych z polskich populagjta. Konieczne gdalsze prace nad poznaniem genetycznego
uwarunkowania tej cechy.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 18.

Tytut projektu: Badanie ogdlnej i swoistej zdolndgci kombinacyjnej roznych genotypow
zyta.

Kierownik projektu: dr hab. I. Kolasiiska prof. nadzw. IHAR-PIB

Badano zdoln&® kombinacyja kilku grup genotypowzyta pod wzgtdem wanych cech
uzytkowych w zr@nicowanych warunkaclrodowiska. Material badawczy stanowity znicowane
komponenty mateczne @skosterylne miesi@e pojedyncze, w skrécie CMS-SC), anicowane
populacje ojcowskie oraz wytworzone z ich udzialemeszace eksperymentalne. Przeprowadzono
ocerg roznego typu trojkomponentowych mieszaw pokolenia E 105 mieszacow wytworzonych
w wyniku krzyzowania w ukfadzie czynnikowym zmdicowanych raskosterylnych komponentow
matecznych (CMS-SC) z populacjami ojcowskimi, 6@sascow uzyskanych poprzez kraywanie
meskosterylnych komponentéw matecznych oraz populejcowskich z odpowiednimi testerami
w uktadzie topcross.

Doswiadczenia polowe zatlono metod blokow niekompletnych w trzech zmiicowanych
warunkachsrodowiska i w trzech powtérzeniach, powierzchnitepek - 5 M, gestasé siewu - 250 lub
300 kietkupcych ziaren na 1fm Oceniano wzne cechy mytkowe tj: plon ziarna (dt/ha), wysokb
roslin (cm), termin kiloszenia (liczba dni od 1.05)tdnsywna&¢ pylenia (skala 1-9°), paranie
chorobami (skala 1-9°) — glesniegowa, mczniak prawdziwy, rdza brunatna, wyleganie (ska®)l
masa 1000 ziaren (g). Przeprowadzono obliczentgstyazne obejmuage ogdélm analiz wariancji,
analiz zdolncgci kombinacyjnej badanych genotypdw, oszacowadrednich efektow ogdinej
zdolndici kombinacyjnej (GCA) komponentéw matecznych iawyskich oraz efektédw swoistej
zdolnaici kombinacyjnej (SCA) par rodzicielskich i dodatkm efektow GCA genotypoéw w kedej

Z miejscowdci. Ponadto okrdono interakcje efektéow GCA matek i GCA ojcéw oefektéw SCA ze
srodowiskiem.

Niektore ddwiadczenia przeprowadzone w sezonie 2009/2010 hylyiej precyzyjne r#
w poprzednich latach ze wzglu na silne porgenie plénia sniegowy oraz wczesne wyleganie
spowodowane silnymi burzami. Spdd pkciu grup genotypow badanych w 5 sd@adczeniach
najwiecej informacji uzyskano o wara komponentéw rodzicielskich, ktérych miegza oceniono
w najbardziej precyzyjnych dwiadczeniach DO1_10 i DO3_10. Analiza wariancji D0Q wykazata
istotne zranicowanie obiektéw oraz istafrzmienndé wariancji GCA komponentéw matecznych
i ojcowskich pod wzgldem plonu ziarna, intensywsém pylenia i poraenia rda brunatra. Natomiast
zmiennad¢ wariancji GCA matek i ojcow dla parenia plénia sniegows, wylegania i masy 1000
Ziaren najcgsciej byfa istotna tylko w jednej z miejscowad. Wariancja SCA okazataesistotna tylko
dla intensywnéci pylenia w dwoéch miejscowoiach oraz dla plonu, wczesiod kloszenia, poraenia
plesnia sniegowy i rdza brunatm w jednej z miejscowsei. W dawiadczeniu D0O3_10 stwierdzono
istotne zranicowanie mieszecow oraz istota zmienndé¢ GCA matek i GCA ojcéw dla wszystkich
cech. Wariancja SCA okazata $stotna dla wgkszasci cech w co najmniej dwbdch miejscosetach.
Wariancja SCA stanowita najmniejszy udziat w zmiejun genetycznej masy 1000 ziaren
i weczesndci kloszenia. Oszacowanie efektow GCA komponent@teeznych i ojcowskich oraz ich
interakcji ze srodowiskiem umealiwito poznanie ich wplywu na warfé cech tworzonych z ich
udziatem kombinacji mieshaowych. Stwierdzonoze w zmiennéci genetycznej wikszaici cech
uzytkowych u tréjkomponentowych miesmdw zyta gtdbwry role odgrywata ogolna zdoldé
kombinacyjna. Zmiennd swoistej zdolnéci kombinacyjnej byla znageza tylko w niektérych
grupach genotypéw i dla niektorych cectytikowych.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 20.
Tytut projektu: Identyfikacja efektywnych gendéw odpornosci zyta na patogeny.
Kierownik projektu: prof. dr hab. H.J. Czembor



W warunkach kontrolowanych (fitotron i szklarniaemiono reakej 70 odmian na zakanie
5 populacjami, odpowiednio rdzy iatzniakazyta wyodebnionymi z poraonych rglin zebranych
w 2009 roku w: Bkowie, Smolicach, Nagradowicach, Radzikowie i Seyode.
Reakcja badanych odmian na zak@e poszczegdlnymi izolatami rdzy byta zmicowana. Od
podatnych na wszystkiezyte w badaniach izolaty do gxiowo odpornych, tj., heterogenicznych —
w ocenianych prébach 20 do 3Glin zakazanych, wystgpowaly raliny podatne i odporne. Ten sam
zestaw 35 odmian oceniono pod wzigm reakcji na zakenie 5 izolatami mrzniaka. Wrod
ocenianych odmian wkszai¢ byta podatna nazyte w badaniach izolaty, kilka charakteryzowalp si
heterogenicznreakch: 0i 4, 2 i 4. Wyraniajaca sie pod wzgédem odpornéci odmian jest CHD RM
37, ktora jest wysoce odporna ngyie w badaniach izolaty.
Oceniono 41 odmian zarejestrowanych w Polsce (L@msowa Odmian, 2008) na zakaie
populacy rdzy i mczniakazyta. Werod badanych odmian, tylko dwie mieszawe byly czsciowo
odporne na mrzniak, pozostale byly podatne. &$zai¢ ocenianych odmian charakteryzowata si
heterogeniczp odporndcia na rdz. Trzy odmiany: Bosmo, Gi&owskie Ziote i Gotor wykazywaty
heterogeniczpodpornd¢ wszystkie ayte w badaniach izolaty rdzy.
Dokonczono ocea 1931odmiarzyta z aktywnej kolekcji Banku Gendéw IHAR na zaknie populag
rdzy zyta (w tym 400 odmian oceniono w 2009 roku)srddl ocenianych odmian wyagmiono 36,
w ktorych stwierdzono wyspowanie rélin odpornych i podatnych. Rliny odporne, po 5 z kalej
odmiany poddano samozapyleniu w celu uzyskania \Wsobnych odpornych na rezWiekszas¢
roslin okazata si w wysokim stopniu samoniezgodna. Nasiona pokol&iaizyskano dla trzech
odmian ozimych i czterech jarych

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 22.

Tytut projektu: Badania nad optymalizacja otrzymywania podwojonych haploidow
zyta.

Kierownik projektu: prof. dr hab. J. Zimny

Celem prac prowadzonych w roku 2010 byto zbadatodnzsci do androgenezy 21 linkyta.
Zaobserwowano indukgjkalusa u 17 z 21 badanych genotypow. Poszczedjidieewykazup silne
zréznicowanie pod wzgdem adrogenicznej reakcji w kulturach tkankowychdzZteseciu linii udato
sie zregenerowarosliny. Jedna z linii wykazywata wyfkowa dla zyta efektywné¢ androgenezy co
zaowocowato uzyskaniem 1261 kaluséw i 146 regem@nanRozwijapce se rosliny zostaly
przeniesione do kolb Erlenmayera, a po ukorzenidnidoniczek z substratem glebowym. W sumie
uprawiamy 255 zregenerowanychslno z osmiu genotypéw. Réiny te beda poddane zabiegowi
kolchicynowania, przeniesione do wiader i umiesneze szklarni gdziedala rosty do dojrzatéci.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 24.

Tytut projektu: Poszukiwanie markerow molekularnych sprzezonych z gtéwnymi
genami przywracania ptodnéci pylku zyta (Secale cerealelL.) do cytoplazmy
sterylizujacej typu Pampa.

Kierownik projektu: dr hab. P. Bednarek prof. nadzw. IHAR-PIB

Celem projektu jest identyfikacja markeréw moleknojech gendéw przywracania ptoditd
pytku u zyta ozimego z cytoplazansterylizupca Pampa, okréenie lokalizacji tych markeréw na
mapie genetycznepyta oraz lokalizacja genéw przywracania plogiopytku wystpujacych
w zrodtach europejskich oraz egzotycznych.

Wykorzystupc linie dopetniajce oraz pojedyncze diny form restorerowych wyprowadzang lenie
rekombinacyjneyta. Wyprowadzono szereg populacji magyich pokolenia F2 z cms Pampa.
Opracowano szereg map genetycznyga ozimego z cms P. Mapy zostaly gsgrzone markerami
DArT. Opracowano map konsensusowy stosupc oprogramowanie firmy Diversity Arrays
Technology Pty Ltd. Wykonano zestawienie mapy koegeowej opracowanej tym



oprogramowaniem dla markerow DArT oraz mapy opraowy dla jednej z populacji pokolenia F
z uwzgkdnieniem faz. Okrdono wspéiczynniki korelacji poredzy mapami poszczegdlnych
chromosoméw oraz pordzy markerami map dla poszczegdélnych chromosouybau

W oparciu o informacje o ptod&a pytku rcslin populacji mapujcych oraz mapy genetyczne tych
populacji przeprowadzono analiznajpca na celu identyfikagf wystpowania cech il&ciowych.
Prezentowane dane wyKkleno z wykorzystaniem oprogramowania QTL CartogeaphlV zalenosci

od populacji mapuagcej geny odpowiedzialne za przywracanie ptagngytku u zyta ozimego
z cms P lokalizy sie na 1R, 3R, 4R i 5R.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 26.

Tytut projektu: Poszukiwanie zrodet odpornosci na rdze brunatna Puccinia triticina,
rdze z0tta Puccinia striformisi maczniaka Blumeria graminisu pszerzyta.

Kierownik projektu: dr A. Strzembicka

Celem pracy byto wyodbnieniezrédet odpornéci na rdz brunatm Puccinia triticina, rdz
7zOHa Puccinia striiformisi maczniaka Blumeria graminissparod perspektywicznych genotypdéw
pszemyta 0zimego.

Przedmiotem badabyly rody pszemyta ozimego o normalnej diugo z dawiadczeé wskpnych
2009/10 — 55 obiektéw wraz 3 wzorcami Algoso, GoEna Moderato oraz 80 genotypow
pochodzcych z 3-ch rejonéw uprawy: Borowo, Malyszyn, Spmk®. Ogolem w roku
sprawozdawczym przebadano 135 genotypow pgt@n ozimego. Jesieni 2009 roku
w Grodkowicach i Krzeczowicach wysiano materiat da&dzy wraz z wzorcami WZAWOSCI:
Lamberto i Marko.

Odporndgé genotypow pszetyta na wymienione patogeny badano w stadium siéwki stadium
rosliny dorostej] w polu: w warunkach sztucznej inolgjiai w warunkach naturalnej infekcji.
W szklarni siewki zaksano mieszaniizolatow rdzy brunatnep. triticina, rdzy zottej P. striiformis

i maczniakaB. graminispochodacych z pszenicy i pszewta. Przeprowadzono w Grodkowicach
w polu sztucza inokulacg rdzy brunatm i rdza z06ita roslin poszczegélnych genotypow pszgta.
Ocere poraenia form pszeryta rdz brunatm, zOfta i maczniakiem przeprowadzono 3- krotnie
w odstpach 2-tygodniowych w oparciu o powszechnie stosaweizual skak 9-cio stopniow.

W celu dokfadniejszego oldlenia poziomu odporrgi na rdz brunatrm i maczniaka badanych
genotypow, ocep poraenia przeksztatcono w skabkreslajaca sredni procent porgenia rglin,

a poziom odporngei oceniano wyliczajc powierzchng pod krzywa rozwoju choroby stosag
wspoétczynnik AUDPC, nisza warté¢ AUDPC oznacza wksz odporndé. Dla zbadania
zréznicowania genotypow pod wzglem odpornéci okreslono wspétczynniki zmienrigi (CV %).
Wyniki oceny 55 form pszemta ozimego z déwiadczér wskpnych pod wzgidem odporngci
w stadium siewek na populadp. triticina pochodzca z pszenyta wskazuj na znacza wrazliwosé
badanych form, 11 form charakteryzowate sdporndcia, podczas gdy 37 wykazato odpostima
populacg rdzy pochodzca z pszenicy. Odporé w stadium siewek na obie populadje triticina
notowano u 10 genotypdéw. Przexa@ca liczba rodéw uleglta paraniu populag maczniaka
B. graminis pochodzaca z pszewyta, zaledwie 9 odznaczaloesbdporndcia, podczas gdy blisko
potowa (26) charakteryzowatag¢sbdporndcia na populag maczniaka pochodica z pszenicy.
Odporndé na obie populacje patogena notowano u 8 genotyprawie wszystkie badane formy
pszemyta odznaczaty siodporndcia na populag rdzy z6ttej w stadium siewek. Wyniki oceny 80
form pszenyta pochodzcych z 3-ch rejondéw upraw§wiadcz o znacznej wrdiwosci tych form
w stadium siewek na populadge triticina i B. graminispochodzce z pszetyta. Odporné¢ na obie
populacje rdzy brunatnej notowano u 17 genotyp@alydie 9 spérdd 80 badanych odznaczale si
odporndcia na obie populacje szniaka. Zdecydowana gkiszai¢ sparéd wyzej wymienionych
form charakteryzowatasbdporndcia na populacje rdzyottej, jedynie 7 ulegto poraniu.

Warunki klimatyczne w roku bimcym w Grodkowicach nie byly sprzyjaie dla rozwoju rdzy, mimo
zastosowania sztucznego zadaia nie notowano zzhicowanej reakcji pszegta na poraenie.
Wartas¢ wspotczynnikow zmiennei wynosita od 13,4 do 17,9%. Natomiast w Krzeczagh
obserwowano wksze nasilenie rdzy. Obliczone wspotczynniki zmigioh CV % 22,3 -24,6%
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wskazuj na pewne zricowanie badanego materiatu pod wggim odpornéci na P. triticina.
Sparéd 55 form z déwiadcza wstkepnych, 45 wykazato wysakodporndé. Rdzazétta P. striiformis
na pszemycie wyshpita w bardzo stabym nasileniu w Grodkowicach, nidserwowano
zréznicowania pod wzgddem poraenia. W Krzeczowicach nie notowano wysenia rdzyzottej na
zasiewach pszemta, nawet na wzorcu wrkiwosci. Maczniak B. graminisna pszenycie wyshpit

w znacznym nasileniu w obu miejscodgmch, obserwowano ztdicowanie badanych genotypow
pszemyta pod wzgtdem odporngci. Wspoétczynniki zmienngzi CV% wynosity 25,6-29,1%. Sgodd
55 form z déwiadcz& wskpnych, 33 wykazato wysakodporndé¢ naB. graminis.Wyniki badania
80 genotypdéw pszemta ozimego pochodzych z 3-ch rejondéw uprawy pod wzdem odpornéci na
rdze brunatm wskazuj, ze 71% charakteryzowatoesivysoky odporndcia na rdz brunata, okoto
50% wykazato wysak odpornd¢ na maczniaka. Wréd 80 badanych form z 3- rejonéw uprawy 15
odznaczalo si odporndcia na rdz brunatm w stadium siewek i w warunkach polowych,s za
8 laczylo odporné¢ na myczniaka w obu stadiach rozwojowych.

Podsumowujc, naley podkréli¢, ze przeprowadzone badania genotypow pazanpod wzgidem
odporndci na rdz brunatr i maczniaka w stadium siewek i w stadiunglnoy dorostej pozwolity na
wyodrebnienie genotypow o wysokim poziomie odpaitio

Spasiréd zaawansowanych rodow z sddadczeér wskepnych 24 charakteryzowato esiwysoky
odporndcia polowa na rdz brunatra, w tym u 9 odnotowano odpor§tow stadium siewek. Wysak
odporndcia na myczniaka w warunkach polowych odznaczaklf genotypow, przy czym 9dzyto
odporndgé w obu stadiach rozwojowych. Warto zaznagzse wymienione formy odznaczatyesi
wysokay odporndcia réwniez w innych déwiadczeniach polowych prowadzonych w kraju, mog
zatem stanowi interesujcy materiat jakozrodta odpornéci na rdz brunatm P. triticina jak i na
maczniaka B. graminig

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 27.

Tytut projektu: Wytworzenie zrodet genetycznych pszetyta ozimego o skréconym
zdzble i zwigkszone] odporndci na septorioz lisci i plew (czynnik sprawczy
Stagonospora nodorum

Kierownik projektu: prof. dr hab. E. Arseniuk

Prace badawcze realizowano w Pracowni Hodowli Oaloiowej Zakladu Fitopatologii
IHAR Radzikéw oraz 6 punktach éleiadczalnych w terenie. Materiatemstianym do wytworzenia
lini DH bylo 75 mieszacow pszewyta. Materialy w déwiadczeniu polowym wysiano
w 3 powtdrzeniach. Poletka inokulowano trzykrotnie ciagu sezonu zawiesin zarodnikéw
S. nodorum Poletka kontrolne opryskiwane byly Tiltem 250 HG,1% s.a. — propikonazol).
Parametry oceniane w €eiadczeniu to: wczesié ktoszenia rdin, wysokas¢ roslin (cm) oraz
pieciokrotnie wielk@¢ porazenia w skali od 1 do 9 (1 = podatdp9 = odpornéc).

Wyniki fenotypowej analizy odporroi rodéw pszeryta w déwiadczeniu wstpnym:

Zarébwno w deéwiadczeniu diugo jak i krotkostomym oznaczono raalyporniejsze i odmiany
wzorcowe. Nie znaleziono jednak linii charaktergeych se skrajnymi reakcjami na paranie
stosowanym patogenem.

Wyniki fenotypowej analizy odporsoi linii DH pszertyta pierwszego roku dwiadczenia:

18 roddéw charakteryzowato esiodporndcia lisci wigksz niz wzorce, natomiast 4 whksz
odporndcia plew. Wykazano korelagjmiedzy wczesnécia a odpornécia lisci i plew.

Wyniki fenotypowej analizy odporroi linii DH pszerryta w wysiewie ¢cznym:

3 obiekty wykazaly odporré lisci rowmna najodporniejszemu wzorcowi, natomiast 9 linii
charakteryzowato siodporndcia plew wieksz niz odmiany wzorcowe.

W 6 terenowych punktach éleiadczalnych ocen obiektow pszeryta ozimego pod wzgtem
odporndci naS nodorumwykonano zgodnie z wgj opisanymi procedurami. Scharakteryzowano 27
rodow pszesyta ozimego o ficiach odporniejszych niodmiany wzorcowe. Biac pod uwag
wszystkie punkty badawcze najodporniejszym wzorcpod wzgédem Igci bytlo Moderato,
podatniejszymi Grenado oraz Algoso.

11



Whioski

1) Uzyskanie linii pszeryta ozimego odporniejszego n& nodorum od obecnych odmian
wzorcowych: dlugostomego Moderato i krotkostomegoriB®o w prowadzonej tradycyjnie
hodowli rekombinacyjnej jest zadanieimudnym i czasochtonnym.

2) Wprowadzenie techniki podwojonych haploidéw gkgiza zmienn& genetycza, a tym samym
zwieksza szanse uzyskania linii o #ggej odpornéci na S nodorumw poréwnaniu z hodowl
prowadzog tradycyjnymi metodami.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 28.

Tytut projektu: Badanie odpornosci genotypéw pszesyta na fuzarioze klosow
I akumulacje mikotoksyn fuzaryjnych w ziarnie.

Kierownik projektu: dr T. Géral

Pszenyto wysiane zostato w dwiadczeniu polowym w Radzikowie. Materiatem infekgym
byta mieszanina izolatowusarium culmorum Rdaéliny inokulowane byly przez oprysk kloséw
zawiesin, zarodnikdw w okresie petni kwitnienia. Po wy@eniu objawdw choroby przeprowadzono
ocere nasilenia fuzariozy ktosow. Oldleno indeks fuzariozy ktosbw pokazuy udziat poraonych
ktoskoéw w ogolnej liczbie ktoskéw na poletku. fddadczenie infekcyjne przeprowadzono réwnie
w warunkach ogciowo kontrolowanych w tunelu foliowym z instalagraszajca. Rasliny w tunelu
inokulowane byly przez oprysk ktoséw zawiesirarodnikow. Po inokulacji étin, przez 48 godzin,
utrzymywano wysok wilgotnos¢ powietrza. Obserwacje przeprowadzono 21 dni pdkulaji.
Oceniano liczb punktéw infekcji na kilosie (typ odporém 1) oraz liczk ktoskow poraonych na
skutek wzrostu grzyba w klosie (typ 2). Po zbiokieséw oceniono stopieuszkodzenia ziarniakow
przezFusarium
Srednie nasilenie fuzariozy kloséw dla badanych éBogypéw pszetyta ozimego tradycyjnego byto
niskie i wynosito 5,4%. Zakres reakcji @ si¢ w granicach od 1,5 do 18,7%. Niskie pamaie
ktosow pszemyta wynikalo z niekorzystnych warunkéw pogodowycbdpzas kwitnienia oraz
wysokiej temperatury i suszy w kolejnych tygodnia@powodowato to wczesne bielenie klosow,
ktére uniemaliwiato przeprowadzenie wiarygodnych obserwacjiwigtdzono istota negatywns
zalenos¢ pomigdzy wysokdcia roslin a nasileniem fuzariozy ktoséw.

W doswiadczeniu w warunkach kontrolowanych nasilenieafiozy kloséw byto wysokieSrednio
liczba punktéw infekcji (typ 1) wyniosta 2,9. Zakremiennéci cechy 1,9-4,3Srednia liczba
porazonych ktoskow w danym punkcie infekcji (typ 2) wgsta 2,0. Zakres zmiengm cechy
1,3-3,0. Wyliczony z obu zmiennych indeks fuzariklyséw wynidskrednio 5,7. Zakres zmiensm
3,4 -9,9. Nie stwierdzono korelacji pamizy odpornécia typu 1 i 2.Srednie uszkodzenie ziarniakéw
przez Fusarium wyniosto 30,4%. Zakres reakcji od 2,4 do 66,5%e Niwierdzono zalmosci
pomiedzy odpornécia typu 1 i uszkodzeniem ziarniakOw. Natomiast wysa dodatnia zaleosé
pomiedzy odpornécia typu 2 a uszkodzeniem ziarniakéw. Jedmalvspdlczynnik korelacji nie byt
istotny.

Indeks fuzariozy kloséw z dwiadczenia polowego korelowat istotnie z indeksedo@viadczenia w
tunelu. Nie stwierdzono zaleosci z odpornécia typu 1, natomiast odporgb typu 2 korelowata
istotnie z nasileniem fuzariozy kloséw w warunkactiowych.

Odpornad¢ powyzszych 60 genotypow pszgra ozimego badano dodatkowo wsdiadczeniach
polowych w punktach dwiadczalnych: Pozng Borowo (woj. wielkopolskie), Bbina (woj.
pomorskie), Matyszyn (woj. lubuskie). OKtano indeks fuzariozy ktosow (Poznalub odpornéé
w skali 1-9. Srednie nasilenie fuzariozy kloséw wyniosto w Poznah3,7%. Zakres zmienkci
cechy 5,0-42,0%. W Borowigednia odporné& pszemyta wyniosta 7,0. Zakres zmiensud 8,5-5,0.
W Debinie 7,1. Zakres zmientac 8,7-5,2. W Malyszynie 6,5. Zakres zmie#eio 8,7-5,0.
Znaleziono genotypy odporne o stabilnej reakcjwszystkich (lub wgkszasci) lokalizacjach.
Poraenie klosow 21 genotypow pszgte krotkostomego byto zione do wartéci dla pszenyta
tradycyjnego i wyniosto 5,3%, zakres reakcji 1,84%2. Wspobtczynnik korelacji wysokoi roslin
Z nasileniem fuzariozy klosow byt istotny statysiyie. Jednate wyr&nita si grupa genotypow
o dtugaci stomy pontej 100 cm o odporrigi na poziomie genotypow vigzych.
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Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 30.

Tytut projektu: Badania zdolnosci dopetniania meskiej sterylnosci i przywracania
ptodnosci pytku w systemie CMS —T. timopheeviprzez genotypy pszetyta (Tritico
secaleWwittmak).

Kierownik projektu: dr R. Warzecha

Celem bada jest identyfikacja genotypow dopetriaych neska sterylng¢ i przywracagcych
ptodna¢ pytku w systemie gskiej sterylndci pszenyta CMS —T.timopheevi.
W wyniku analizy ptodnéci 114 mieszacéw pokolenia I zidentyfikowano 2 genotypy pszefta
catkowicie dopetniajcych neska sterylngé: HT 796, LT 261. Ich miesiae R z linia meskosteryln
skladaly st wytacznie z r@lin meskosterylnych (MS). Ponadto 2 genotypy, HT 784 i RT2,
dopetniaty czsciowo neska sterylng¢, gdyz w potomstwach Ftych genotypdéw poza étnami
meskosterylnymi wystpity rosliny czesciowo meskosterylne (PMS). Plodsé pytku przywracato 89
genotypow. Miesaice Rk tych genotypéw z lini meskosteryla skiadaly st wytacznie z rdlin
meskoptodnych (MF) Stopie przywracania ptodrigi przez te genotypy, mierzony osadzaniem
ziarniakéw, byt zrénicowany. Sredni indeks restoracji (liczba nasion przypadajna 1 kiosek)
mieszaicow R, z liniami ojcowskimi HT wynidst 1,19 (od 0,23 dq2B). Sredni indeks restoracji
mieszacdw z liniami ojcowskimi LT wyniést 1,48 (od 0,506@,16).
Analiza ptodndci pytku 87 mieszacéw w pokoleniu BC1 wykazatae 14 genotypow ojcowskich
potwierdzito zdolné¢ catkowitego lub/i cgsciowego dopetniania eskiej sterylndci: HT 662, HT
663, HT 656, HT 674, LT 189, LT 207, LT 209, LT 210" 212, LT 229, LT 230, LT 242, LT 244,
LT 245.
Analiza 130 miesza&ow pokolenia BC2 umidiwita potwierdzenie zdolni catkowitego lub/i
czgsciowego dopetniania @skiej sterylngci przez 14 genotypow pszamia: HT 625, HT 628, HT
629, HT 630, HT 636, LT 167, LT 168, LT 173, LT 118 178, LT 179, LT 183, LT 184, LT 192.
Pozostate genotypy ojcowskie nie byly ustabilizoevgod wzgtdem dopetniania gskiej sterylngci
gdyz w ich potomstwach miesgeowych BC1 i BC2 stwierdzono obecdaarowno rélin czgsciowo
ptodnych jak i neskoptodnych.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 32.

Tytut projektu: Okre slenie cech warunkupcych odporngsé na porastanie materiatow
mieszaicowych i linii DH pszenzyta.

Kierownik projektu: prof. dr hab. A. Aniot

Poszukiwanie cech warunkgych odporné¢ na porastanie materiatdw miegzawych i linii
DH pszenyta obejmowalo ocen fizjologiczma oraz prace molekularne. Ogerodporndgci na
porastanie linii DH pszemyta prowadzono miesz indeks kietkowania ziarniakow Gl (%)% ,-; "
[(liczba skietk. ziarn./n)*(100/30)]. Wyznaczono pédczynnik Kkorelacji (R=-0,81) powritlzy
indeksem kietkowania (Gl) ziarniakbw o wilgotod </= 37%, a porastaniem ziarna w klosach
w siodmymdniu testu indukowanego porastania (dane z Mahegyindeks kietkowania oznaczono
w ziarnie 169 odmian oraz linii DH. Odmiany Algogdletico i Leonito charakteryzowatyesniskim
indeksem kietkowania ziarniakéw i przez to odpdoi®na porastanie, natomiast odmiany Grenado,
Moderato i Pigmej charakteryzowaly esiwysokim indeksem kietkowania ziarniakdw, czyli
podatndciag na porastanie. ¥od badanych materiatléw 32 linie oki@no jako odporne, natomiast
60 linii okreslono jako zdecydowanie wikwe, w poréwnaniu z odmianami pszsta.
Badania molekularne odporfth na porastanie prowadzono w oparciu o gngenetycza pszemyta
skonstruowa przez prof. Piotra Bednarka. QTL odpofciona porastanie, wyrane jako indeks
kietkowania ziarniakéw (Gl), zmapowano na podstagaeych zgromadzonych w latach 2005-2007.
Znaleziono 11 loci Gl dodatnio sgronych z porastaniem, na chromosomach: 1A (dwa, 188i) 4A,
5A (dwa loci), 5B, 6A, 6B, 7R (dwa loci) oraz 5 logjemnie sprzzonych z porastaniem, na
chromosomach: 2A (dwa loci), 4R, 5A i 7B. Markerplekularne sprzzone z ceclp beds testowane
jako potencjalne markery molekularne odpdaoima porastanie. Przeszuicijbazy danych NCBI
oraz GrainGenes zlokalizowamo silico klony raznicowe wyodgbnione techniit cDNA-AFLP. Na
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chromosomach: 1A zlokalizowano klon 14-47-4; na 2Aklon 30-71-1, ktory dodatkowo
zlokalizowano na chromosomach 4A, 3B i 5A; na clweamie 3B - klon 1-2-2; 6A i 6 B - klon
9-18-4; na 7A - klony 24-59-1 oraz 23-58-1; na 7Blony 13-43-1, 31-75-1 i 23-58-1. Sekwencje
réznicowe zostamzmienione w markery molekularne.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 34.

Tytut projektu: Poszukiwanie znacznikdw molekularnych zréznicowania genetycznego
w obrebie gatunku pszeyta (X Triticosecale Wittmack

Kierownik projektu: dr hab. P. Bednarek prof. nadzw. IHAR-PIB

Badania molekularne cytoplazmatycznejskiej sterylndci typu Triticum timopheevii(T.t)
upszenyta oraz nad identyfikagj markerow DNA sprgonych z genami utrzymania stery$co
roslin, pomimo zaawansowanych prac hodowlanych znajdigjw fazie pocatkowej. W przypadku
bada hodowlanych prace koncentjugsie na identyfikacji sterylnych form matecznych oramnf
dopetniajcych. Istotm role w takich pracach odgrywajbadania taksonomiczne (molekularne)
umazliwiajace okrdlenie zr@nicowania genetycznego form pszgta i wykorzystanie tych danych
w badaniach nad heterazj
Do bada taksonomicznych oraz do zsgczania map genetycznyckyteczne g markery AFLP oraz
markery DArT. Markery AFLP magpochodz od r@nych miejsc restrykcji. Mie to powodowé
réznice w grupowaniu form metodami klasteryzacji zegledu na ré@nice w lokalizacji markerow na
chromosomach. Réwnigechnika DArT wykorzystuje miejsca restrykcji dtentyfikacji zmiennéci.
Obie metody pozwalaj na identyfikagg markeréw dominujcych. Istotnym wic wydaje st
poréwnanie rezultatébw uzyskiwanych za pomauetody AFLP i DArT oraz stwierdzenie, ktére
Z tych metod lepiej odzwierciedigznane pochodzenie form pszgta.

Celem projektu jest zweryfikowanie przydatoordznych wariantéw techniki AFLP oraz techniki

DArT w badaniach taksonomicznych oraz analiza lemjelpomedzy tymi metodami oraz ich

wariantami.

W rezultacie wykonanych prac stwierdzowve,

* Markery AFLP bazujce na endonukleazacBcoRI/Msd wykazaty s¢ mniejsz zdolnacia
dyskryminupca badanych form pszewta niz markery DArT. Najlepiej rénicowaly badane
formy markery AFLP uzyskane poprzezae genomowego DNA endonukleazamnl/Msd.

« Badane systemy markerowe charakteryzi roznym stopniem korelacji danych. Najsilniejsz
korelacg obserwowano porgilzy poszczegolnymi platformami AFLP i markerami DAr
a najmniejsz pomedzy markerami obu platform AFLP.

*  Wigksza zdolné& dyskryminacyjna markerow platformy AFLP bagegj na endonukleazach
Kpnl/Msd niz to ma miejsce w przypadku pozostatych markeréwokggstanych w badaniach
moze by wynikiem r&nic w rozkladzie miejsc restrykcyjnych w genomieggyta (nie do
konca réwnomiernym). Mdiwe, ze markery bazdgpe na Kpnl/Msd czesciej wysepuja
w obszarach presji selekcyjnej jakiej poddawasevspotczesne formy pszeyta (zalenej od
miejsca ich prowadzenia/preferencji twércéw itdix to ma miejsce w przypadku obszarow
genomu charakteryzowanych innymi markerami.

» Zastosowanie wiziwej techniki markerowej 4oz jej wariantu mae istotnie wptywa na doboér
form wyjsciowych do selekcji. Wybor systemu markerowego jdatzowym aspektem bafla
taksonomicznych.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 35.

Tytut projektu: Podwojone haploidy zrodiem zmienndici roslin toleruj acych stresy
biotyczne i abiotyczne pod Ktem ich wykorzystania w rolnictwie zréwnowaonym
i rolnictwie ekologicznym.

Kierownik projektu: prof. dr hab. J. Zimny
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Celem prowadzonych baflav roku sprawozdawczym byto uzyskanie czystych Hnroslin
homozygotycznych pszeyta zawierajcych genetycznezrodta odpornéci na rdz z6lta oraz
optymalizacja warunkéw podwajania genomu z&@dnictwem zwqzkdw antymitotycznych.

W wyniku przeprowadzenia ukierunkowanych kiawai, wyselekcjonowano 17 genotypow,
z ktérych wyprowadzono #bny drog androgenezy w kulturze pylnikéw, gdzie poréwnano
efektywnad¢ regeneracji wytworzonych §lin. Raosliny uzyskano dla wszystkich badanych
krzyzéwek. Liczba zregenerowanych zielonycKliow przeliczeniu na klos wahatagsdd 2,75 do
14,5 w zalenosci od genotypu. Potomstwo miesza Grenado x BOH 1208 odznaczat@ si
najwyzsz, wartascia wskanika regeneracji zielonych §in. Czestai¢ pojawiania si albinoséw wirod
regeneratow nie przekroczyta 10%. Ocena uzyskatipéhw réznych warunkachrodowiska pod
wzgledem odpornéci na rdz z0Mta bedzie stanowita podstawdo wyselekcjonowania materiatow do
dalszych eksperymentow.

Wplyw dziatania zwizkéw antymitotycznych przeprowadzono w oparciu gererag roslin ze
struktur zarodkopodobnych oraz begmaini ich wplyw na zregenerowanesliny. Najwyzszy
wskanik regeneracji otrzymano po zastosowaniu triflmal oraz aminoprofos metylu. &enie
herbicydéw rzdu 50 uM we wszystkich badanych kombinacjach bgodicze dla rédin pszemyta.
Najbardziej niekorzystny wplyw na rozwgj stim obserwowano po ayciu pronamidu oraz
kolchicyny. Spérod wszystkich kombinacji eksperymentalnych stwzertb nasipujaca kolejnasé
szkodliwgici badanych zwizkéw: trifluralin 1uM< trifluralin 20uM< aminoprof® metyl 1uM<
aminoprofos metyl 10uM < oryzalin 1uM< oryzalin Mg kolchicyna 313 uM < kolchicyna 625
UM <pronamid 1uM< pronamid 10uM. W wyniku przepralwanych eksperymentow zregenerowano
ok. 750 linii DH, u ktérych przy tyciu cytometru przeptywowego zostanie zbadany puzio
ploidalncici oraz przeprowadzona ich charakterystyka na padstcech morfologicznych i zdolé@
do zawizywania nasion.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 39.
Tytut projektu: Badania nad wspétdziataniem wysokig wartosci cech uytkowych
z odporndscia na stresy biotyczne i abiotyczne ugczmienia ozimego.
Kierownik projektu: prof. dr hab. H.J. Czembor

Przeprowadzono ocenfenotypows i molekulara odporndci na myczniaka Blumeria
gramnis f.sp. horde) 59 linii wybranych w 2008 roku do éwiadczén w rdznych warunkach
srodowiska. Przeprowadzone oceny wykazatg, badane linie maj gen mlo odporni na
maczniaka.
W warunkach fitotronowych i szklarniowych wykonapoogram krzyowan 16 linii o odpornéci
typu Mlo z 6 odmianamiegzmienia ozimego w celu poprawienia wadiocech gospodarczych linii
Mlo. Uzyskane 28 populacji miesmowych k aktualnie § rozmnaane w szklarni.
W trzech miejscowktiach oceniono warté gospodarcg 59 linii typu Mlo, wczénigj
wyselekcjonowanych w Pracowni. Na podstawie uzyg&hnvynikdw oceny plonu, odporéc na
choroby, wylegania i zimotrwadoi, wybrano 33 linie do dalszych bada
W programie wprowadzania d@cgmienia ozimego genu mlo z odmian jarych, w rolQl®
w warunkach poza szkdkpolowa, w szklarni i fitotronie ,nowe” populacje doprowszho do
pokolenia K, ktére w roku 2011 poddane zostanie selekcji metadéitopatologicznymi
I molekularnymi na odporr$é warunkowan genem mlo.
W daswiadczeniu na mikro poletkach oceniono 402 linie irczeniej wyselekcjonowane pod
wzgledem odpornéci na naczniaka warunkowanej genem mlo oraz o dobrej weirtmnych cech
gospodarczych w poréwnaniu do odmian wzorcowych itRos Nikela. Na podstawie
przeprowadzonych obserwacji w okresie wegetacjiprago 220 linii do oceny waroi cech
gospodarczych w dwiadczeniu 1-powtdrzeniowym, w trzech miejscdeiach w 2011 roku.
W trzech miejscowgiach oceniono warto gospodarcz 33 linii typu Mlo, wczéniej
wyselekcjonowanych w Pracowni. Pod wagm plennéci 16 linii plasowato s na poziomie
najlepszej odmiany wzorcowej — Maybrit. Na szczagOuwag zastuguje linia BKH 735,
charakteryzujca sé¢ dobmr plenndcia i odporndcia na myczniaka warunkowangenem mlo i wysz
odporndcia na wyleganie w poréwnaniu do odmian wzorcowych.
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Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 42.

Tytut projektu: Okre slenie interakcji miedzy odpornadicia na stresy biotyczne a cechami
wartosci gospodarczej gczmienia jarego.

Kierownik projektu: prof. dr hab. H.J. Czembor

Prowadzono badania nad wprowadzeniem i wptywenmowadzenia nowych gendéw z linii
odpornych na mrzniaka Blumeria graminisf.sp. horde) rdz karlowa (Puccinia hordei do form
jeczmienia dobrze adaptowanego do polskich warunk@dowiska. Wykonano ocermolekularna
linii wybranych do déwiadczér w roku 2010 na obecké efektywnego genu mlo w stosunku do
populacji mczniaka wysipujacej w Polsce.

Uzyskano linie, ktére w poréwnaniu do odmian wzaevgoh wyr&nity sic wysolg plenndgcia: 351-4,
456-6, 521-1, 521-2, 521-4, 531-3, 531-5, 541-1-84571-1 i 571-6. Linie teghla proponowane do
dalszych badaw réznychsrodowiskach.

Okreslono zakres odporroi odmian krajowej hodowli na podstawie oceny ielakcji na zakzenie
zestawem izolatovB. graminisf.sp.hordeio znanej patogeniczéa w stosunku do zestawu odmian
testowych. Na podstawie uzyskanych wynikow stwierdy ze w krajowej hodowli gczmienia
dominuje udziat genu mlo, warunlapgo wysol odporndé na maczniaka. Pojawity si rowninie
wysoce efektywne geny o nieoklenym statusie genetycznym w stosunku do znanyamwe
odporndci opisanych w literaturze. Jak na odmiany zaawaase hodowlanie, niepokgy jest
znaczny udziat odmian o heterogenicznym uwarunkawagporngci.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 43.

Tytut projektu: Opracowanie i wdro zenie szybkiej metody do oznaczania warkgi
browarnej j eczmienia poprzez zastosowanie spektroskopii bliskipodczerwieni.
Kierownik projektu: dr hab. D. Boros prof. nadzw. IHAR-PIB

Celem prac jest zbadanie sfisvosci opracowania metody oznaczania wegtobrowarnej
jeczmienia przy fyciu spektroskopii bliskiej podczerwieni typu odbiwego (NIR) i whze sk ze
zeskanowaniem na aparacie NIRS 6500 oraz Infra2dd jak najwgkszej reprezentatywnej liczby
prob ziarna i porownanie uzyskanych widm dla tyclobp z wartécia cech warunkujcych
przydatnd¢ ich do stodowania. Materiatem inicjigiym badania byto 161 prdb ziarna odmian i rodow
jeczmienia browarnego wytypowanych przez zespoly hdev ze zbioru 2007 roku. Na podstawie
uzyskanych wynikéw stwierdzona, do dalszych badawykorzystany mee by jedynie aparat NIRS
6500. W bigacym roku uzyskano popravwvspoétczynnikow krzywej kalibracji dla niemal wstish
cech sktadacych seé na peta ocerg wartasci browarnej ¢czmienia. Najlepsze parametry kalibraciji,
tak jak s¢ spodziewano uzyskano dla zawadobiatka ogo6lnego stodu i rozpuszczalnego, liczby
Kolbacha, stopnia ekstraktywed i lepkasci ekstraktu wodnego. Préby ziarna dla ktérych tazy
widma, charakteryzowaly sipodobra zmienndcia cech jakéci jak préby z pierwszego roku baga
jednake ich wartdci byly dla calej tej populacji nsze. Wspoitczynniki korelacji kalibracji sradal
za niskie (okoto 0.8-0.9) by mogtly bystosowane w praktyce hodowlanej i wymagedplszego
ulepszania.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 44,

Tytut projektu: Poszukiwanie nowych zrodet odpornosci jeczmienia jarego na
patogeniczne grzyby.

Kierownik projektu: dr hab. J. Czembor prof. nadzw. IHAR-PIB

W jesiennym zasiewie szkotki infekcyjnej oceniono & miejscowéciach odporn&
71 odmian ¢czmienia jarego na parenie mczniakiem, rdz kartowa, plamistdcia siatkowai
i rynchosporioz. Poraenie myczniakiem, plamisticia siatkowan i rynchosporioz obserwowano we
wszystkich miejscowsziach, a rdg kartowa w czterech. Generalnie, w bggym roku, jesienne
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zasiewy § stabo poraone. Najweéksze zréanicowanie porzenia mczniakiem obserwowano
w Nagradowicach a plamistd siatkowanej w Bkowie, Nagradowicach i Choryni.

Na podstawie uzyskanych wynikéw pmma stwierdzi, ze stopi@ poraenia przez poszczegoélne
choroby byt zrénicowany m¢dzy miejscoweciami i badanymi odmianami.

Uzyskane w poprzednim roku populacje miészave R rozmnaono w szklarni i na pokoleniu,F
przeprowadzono badania nad dziedziczenieno@porndci badanych linii odpornych. Na podstawie
uzyskanych wynikow reakcji populacji mieszawych k i ich form rodzicielskich na zakeanie
izolatem Bgh 27, stwierdzonee u badanych linii odporsé na izolat Bgh 27 uwarunkowana jest
genem gtdbwnym w locus mlo.

W celu zmapowania wykrytych w badanych liniach gen@rzeprowadzono ocenprzydatngci
markerow molekularnych SSR — MVMIol i MVMIo3. Uzyske wyniki potwierdzity obserwacje
fenotypowe charakterystyczne dla sposobu dzialatiesywnego genu mlo.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 46.
Tytut projektu: Poszukiwanie form owsa o wysokich vartosciach zywieniowych.
Kierownik projektu: dr hab. D. Boros prof. nadzw. IHAR-PIB

Glownym celem badawczym w projekcie jest poszukie/dorm owsa charakteryzigego s¢
wysokyq wartaicia zywieniowa. Temat ten realizujemy bardzo szeroko pod wagn zakresu bada
analizujemy nie tylko cechy decydug o wysokiej przydatrici paszowej odmian owsa, ale przede
wszystkim skupiémy sk na skltadnikach bioaktywnych. g8t badania analityczne prowadzong s
gtébwnie na ziarnie obtuszczonym, ktére stanowi gieo bezpérednio wykorzystywany w przeniie
spazywczym. Kacowym efektem tych badabedzie wskazanie odmian polecanych do produkcji
zywnosci o dwych walorach prozdrowotnych.

Materialem do bada byto ziarno 30 odmian owsa z Listy Krajowej i 1ddéw hodowlanych
wyprodukowane w tych samych warunkach glebowo-Kiywenych, w Strzelcach. Z ogoélnej liczby
44 badanych prob ziarna 5 stanowity préby formyieagwsa. W sumie w br. wykonay
charakterystyk 16 r&znych cech fizyko-chemicznych ziarna obtuszczondyjatka, popiotu; lipidéw
ogodtem, skrobi strawnej, nieskrobiowych polisackdawy (NSP) z podziatem na rozpuszczalne i
nierozpuszczalne, w tyni-glukanu, dalej kwaséw uronowych, ligniny Klasorsymy btonnika
pokarmowego oraz skladu aminokwasowego biatka. €zore take lepkdé ekstraktu wodnego
(WEV) i kwasnego ziarna (AEV), ktora to cecha jest gt@wniara wiasciwosci funkcjonalnych ziarna
owsa. W ziarnie petnym okfleno mas tysiaca ziarniakbw (MTZ) i mas hektolitra (MHL) oraz
energg brutto.

W zywieniu zwierat zbaza @ gtdwnymzrédiem energii i znagzym zrodiem biatka i aminokwasow
egzogennych, jednak ziarno owsa jest w matym stopniu wykorzystywaaete cele. Dgy udziat
plewki i wysoka zawart@ wtokna pokarmowego, w tyrB-glukanu § czynnikami ograniczagymi
udziat ziarna owsa w mieszankach paszowych dla rzgtiemonogastrycznych. Skladnikiem
energetycznym ziarna owsa, podobnie jak innychrietw zbé, jest skrobia, ale tak znaczacy
udziat ma wgksza nz w innych zbgach zawart& tluszczu. Biogc pod uwag zawartdé energii
brutto prébami o najwaszych wartéciach tej cechy (4330-4270 kcal/kg) byly odmianydPd Cacko
oraz dwa rody strzeleckie STH8307 i STH8407, wddgsbne reprezentowaty formy nagie owsa.
Spasirdéd form tradycyjnych wyriiata sé pod tym wzgdem odmiana Rajtar (4235 kcal/kg) i réd
CHD1601/04 (4232 kcal/kg).

W zywieniu ludzi ziarno zbb poza w/w dwiema rolami peni ta& dodatkowe bardzo vmae funkcje,

a mianowicie jest podstawowym dostarczycielem bkanpokarmowego, w tym w przypadku owsa
w szczegolnéci p-glukanu. Pod wzghem zawartéci sktadnikdw odywczych (SO), wyliczonych
jako sumy zawartwi biatka, popiotu, lipidéw i skrobi, wyriato sk ziarno form nagich dla ktérych
suma SO przekraczata 81%, w zakresie od 81% (Sanjlalo 82.6% (Polar) i wkata s¢ gtdwnie z
wyzszq zawartdcia lipidow. W grupie o tak wysokiej zawa#m sktadnikow odywczych znalazta gi
takze odmiana Bachmat i rod SER03079, nade do form oplewionych, ktore przewgzaly inne
odmiany zawart&ia skrobi. W odniesieniu do blonnika pokarmowego,ojadumy NSP, kwaséw
uronowych i ligniny, 22 préby ziarna owsa wykazaigwartd¢ tego sktadnika powwej wartcci
sredniej wynoszcej 12%, w zakresie od 9.9 do 14.7%. Trzy odmi&ohun, Cwat i Rajtar oraz réd
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CHD1601/04 znalazty siw grupie o zawarkzi TDF powyej 14% i whzato s¢ to z wysolg
zawartdcia NSP i ligniny.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 48.

Tytut projektu: Badania nad skracaniem cyklu hodowlanego i wyréwnaniem materiatu
hodowlanego przez haploidyzagj na drodze androgenezy owsa.

Kierownik projektu: prof. dr hab. J. Zimny

Celem prac prowadzonych w roku 2010 byto zbadasednnici do androgenezy 15 linii owsa.
Zregenerowano 14 zielonych shm owsa, zostaly one poddane kolchicynowaniu.sliRp te
doprowadzane zostaly (po okresie aklimatyzacjitatfbnie) do dojrzakéci w szklarni. Osiem rin
wydato nasiona.

Podgto préke precyzyjnego doboru pylnikbw do kultur. W ten spiosuzyskano zadawalgh
efektywna¢ inicjacji podziatéw mikrospor i w efekcie struktmarodkopodobnych. Wszystkieslioy
zregenerowane z tych struktur byly jednak albinotyc

Podgto proke otrzymania podwojonych haploidéw poprzez oddalkrayzowanie. Zapylaczem byta
kukurydza cukrowa uprawiana w polu. Jedynie w thzezypadkach uzyskano ziarniaki z zarodkami,
ktére po wyizolowaniu i przeniesieniu nazgwke regeneracyjs skietkowaty.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 50.

Tytut projektu: Introgresja genow warunkuj acych odporncsé¢é na choroby z dzikiego
gatunku Avena macrostachydo owsa uprawnego.

Kierownik projektu: dr B. Lapirski

Praca miata na celu zbadanie, w jakim stopniu p@sia przez nas miesz® owsa
uprawnego z dzikim trwatym gatunkieAvena macrostachyaadaj sic do poprawienia odporsoi
owsa na choroby. W zwiku z tym zataono szkétki obserwacyjne choréb owsa wecpi
miejscowdciach (Grodkowice, Kopaszewo, Polanowice, Radzik8tvzelce). Opisano wygiienie
choréb i ich nasilenie na 100 obiektach, poza typonitowano kilka wanych rolniczo cech, ktére
mogty korelow@ ze wskanikami odpornéci (wczesné¢ wiechowania, wysokid, odpornéé na
wyleganie, masa tygia ziaren i zawartg tuski). Obliczonosrednie wskaniki odporndci dla piciu
grup materiatéw, z ktérych najgkszy udziat genow dzikiego gatunku miaty oktoplolylodanym
podwojonym genomenrA. macrostachyamniejszy - produkty krzxowan wstecznych ddA. sativa
(BC1-BC3) a kontral stanowity odmiany i rody otrzymane bez udziatlu ugatl dzikiego.
Potwierdzono zwizek odpornéci z udzialemA. macrostachyav pochodzeniu dla septoriozyédi
i plamistdci lisci okreslanej jako helmintosporioza (z prawdopodobnym udniegatunkéwBipolaris
sorokiniang Drechslera tritici-repentiz U oktoploidow zanotowano zewvysoki poziom odpornigi
na fuzariogz wiech. W najliczniejszej grupie 50 heksaploidalmyinii BC1 odporné¢ na septoriog
lisci byta wyzsza u form o opionym rozwoju (r = -0,34; P = 0,01), krotszej stenfr = -0,39;
P=0,005) i w¢kszej odpornéci na wyleganie (r = 0,35; P = 0,01).

Atestacjom towarzyszyly prace nad poszerzeniem nahiebadawczego, w skiad ktorych weszly
nowe krzyowania, zarowno A. macrostachygak i z wczdniej otrzymanymi alloploidami (8x i 10x)
oraz wyprowadzanie czystych linii mieszawych o odmiennym pochodzeniu. Prace te prowadzono
w szkotce licacej 375 obiektéw, w tym 28 oktoploidow. Nowsze gittidy otrzymane z krzowan
wczesnych formA. sativaz dekaploidami nie wykazywaty negatywnego azku odpornéci na
septorioz z wczesngcia rozwoju.

Z 96 zaawansowanych linii F6-F8 wyizolowano DNAbazlano polimorfizm jego fragmentéw w celu
znalezienia markeréw odportdh na choroby. Zastosowano po raz pierwszy meti&ER. Wyto

8 réznych starteréw, uzyskano 127G gkow, w tym jedynie 25 monomorficznych.
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Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 52.

Tytut projektu: Poszukiwanie zrodet odpornosci na rdze koronowg (Puccinia coronata)
I maczniaka Blumeria graminissp.) u owsa.

Kierownik projektu: dr A. Strzembicka

Celem pracy bylo wytypowaniérodet odpornéci na rdz koronows Puccinia coronata
i maczniaka prawdziwegoBlumeria graminis f.sp. avenae sparod perspektywicznych form
i materiatow owsa.
Materiat do badaw 2010 roku stanowity perspektywiczne genotypy @wsigwiadczé wstkepnych
oplewionych — 25 form, dwviadczé wskpnych nagonasiennych - 16 form oraz Zwiadczeé
przedwsgpnych oplewionych — 33 formy. Ponadto materiatl batsy stanowito 105 form owsa
pochodzcych z 3-ch rejonéw uprawy: ChdaryPolanowice, Strzelce. Ogétem w badaniachelozi
udziat 179 genotypdw owsa.
Przeprowadzono ocenwyzej wymienionych form owsa w stadium siewek w koluvweanych
warunkach w szklarni pod wzglem odpornéci na populacjeP. coronatai B. graminis Wiosm
w Grodkowicach, Kopaszewie i Strzelcach wysiano ofgry owsa w formie szkélek wraz
z wzorcami po 2 ki z kontrolry wrazliwa odmiary Jawor.
W sezonie wegetacyjnym w Grodkowicach i w Kopaseewykonano w polu sztucznnokulacg
genotypbw owsa rdzkoronows. Po inokulacji, w wymienionych miejscodmach, oraz w Strzelcach
w warunkach naturalnej infekcji, przeprowadzono eviasicje porzenia rdza koronows. Materiat
badawczy zostat tak oceniony pod wzgtlem odpornéci na poraenie myczniakiemB. graminis
w warunkach naturalnej infekcji.
Wyniki oceny 25 form owsa oplewionego zsdaadczér wskpnych i 33 z przedwspnych pod
wzgledem odpornéci w stadium siewek na populadp. coronatawskazug, ze ponad 50% badanych
form odznaczato gi odporndcia, natomiast Wréd 16 form nagonasiennych odposéovykazaty
jedynie trzy. Spérod 105 genotypow owsa pochadygch z 3-ch rejonéw uprawy u 37 notowano
odporng¢ w stadium siewek na populacdzy koronowej. Wszystkie bigce udziat w déwiadczeniu
w roku biezacym genotypy owsa w liczbie 179 charakteryzowadyvaiazliwoscia w stadium siewek
na populagj maczniakaB. graminis
Wyniki oceny poraenia rdz koronows P. coronatabadanych form owsa w warunkach polowych
przy zastosowaniu sztucznej inokulacji w Grodkowltai Kopaszewie wskazljna znaczne
zréznicowanie tego materiatu pod wzdem odporngci.
Badania pozwolity na wytypowanie genotypdw owsa gsekiej odpornéci w stadium siewek
I w stadium raliny doroste] na rdg koronowa P. coronatai maczniakaB. graminisz daéwiadcze
wstepnych, przedwspnych i miodszych materiatow. W grupie form zsd@dczé wskpnych
oplewionych wyodgbniono 3 genotypy charakteryzaog sé wysoky odporndcig na rdz koronowa
w 3 miejscowdciach, przy czym 2 formy byly odporne rowmiev stadium siewek. Wysak
odpornd¢ na mczniaka w stadium #gtiny dorostej wykazato 8 form. ¥Wod genotypéw owsa
nagonasiennego tylko jeden charakteryzowabdporndcia polowa na rdz i maczniaka w badanych
miejscowdciach, take odpornéciag na rdz w stadium siewek. W tej grupie 11 form odznaczio
odporndcia polowa na mczniaka. Sp&déd 33 form owsa oplewionego z sdadczé
przedwsgpnych wyodebniono 2 genotypy charakteryaog sé wysoky odporndcia polowg na rdz
koronows w 3 miejscowséciach, natomiast 8 form wykazato wysokdpornd¢ na myczniaka. Vrod
105 genotypéw owsa pochegych z 3-ch rejonéw uprawy jedynie 5 odznaczato aporngcia
polowa na rdz koronows, natomiast ponad potaexcharakteryzowata odporfona myczniaka.
Przeprowadzone badania genotypow owsa podedegt odpornéci na rdz koronowy w warunkach
sztucznej inokulacji w Grodkowicach i Kopaszewietazo w warunkach naturalnej infekciji
w Strzelcach pozwolity doktadniej océnpoziom odpornéci na tego patogena i wska@zéormy
odporne. Take wyniki reakcji form owsa na paranie myczniakiem w Kopaszewie i Strzelcach
umazliwity wytypowanie form o wysokiej odporrici. Wyodfebnione odporne genotypy owsa mog
stanowt interesujcy materiat jakazrédta odpornéci.
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Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 54.

Tytut projektu: Poszerzanie zmienndci zawartosci kwasoéw tluszczowych, tluszczu
i glukozynolanébw u rzepaku ozimego za pomac metod rekombinacyjnych
I biotechnologicznych.

Kierownik projektu: dr S. Spasibionek

Obecnie uprawiane odmiany rzepakwidiem oleju uniwersalnego do celéw gpaczych i
technicznych, jak produkcja biopaliw. Dla optymajoedostosowania oleju rzepakowego do przerobu
w réznych technologiach padane jest uzyskanie oleju naturalnie stabilnege, podlegajcego
szybkim procesom oksydacyjnym. Z tego vyl prowadzoneasbadania nad otrzymaniem odmian
rzepaku o wysokiej zawaci kwasu oleinowego, powrgj 75% i obnionej do okoto 3-4% kwasu
linolenowego bdacego wielonienasyconym kwasem tluszczowym.

Celem projektu $ badania nad rzepakiem ozimym typu ,HOLL” o wysgkmawartdci kwasu
oleinowego i obrionej zawartéci kwasu linolenowego oraz typu ,HLLL” o wysokiepwartgci
kwasu linolowego i obrbnej zawartéci kwasu linolenowegoatzacych cech wysokiej zawartéci
tluszczu, ekstremalnie niskiej zawaxtb glukozynolandéw z pmdanymi gospodarczo cechami
ilosciowymi.

Uzyskane w Zakladzie Genetyki i Hodowli §ia Oleistych IHAR — PIB w Poznaniu linie wsobne
mutantéw i rekombinantéw oraz linie podwojonych loagidw (DH) o ekstremalnie niskiej zawastn
glukozynolanéw (pomej 5 pM/g'nasion), o wysokiej zawaroi tluszczu (do 49%), o wysokiej
zawartgci kwasu oleinowego sfednio 78%) i obrdonej zawartéci sumy kwasow
wielonienasyconych (linolowego i linolenowegélgdnio do 12%) oraz o wysokiej zawatbkwasu
linolowego §rednio 26%) i o ekstremalnie niskiej zawaddiokwasu linolenowegosfednio 2,0%)
stanow wazne zrodio zmiennéci genetycznej potrzebnej do dalszych prac badastcayraz
hodowlanych nad rzepakiem o zmienionych cechachos¢gidwych. Otrzymane zmiany w
zawartdciach kwaséw oleinowego, linolowego i linolenowegawartdci ttuszczu i glukozynolanéw
przenoszoneasdo wartgciowych gospodarczo odmian oraz rodéw hodowlanyelimdze hodowli
rekombinacyjnej.

W pracach prowadzonych metpdekombinacji wykorzystane zostaly: wysokooleinowdmiana
rzepaku ozimego Contact, niskolinolenowe mutantyswe rzepaku ozimego oraz waciowe
odmiany i genotypy rzepaku ozimego podwojnie ulepsgo pod wzgdem plennéci, wysokiej
zawartdci ttuszczu i o ekstremalnie niskiej zawdadioglukozynolanow.

Badanie efektywndci metod hodowli rekombinacyjnej z udzialem mutantév:

Otrzymane linie mutantow M-10453, M-10464 i M-684 wynikiem wieloletniej selekcji, ktar
prowadzono wykorzystag chow wsobny i dlatego charakterygigie obnizona plenndcia. Z tego
wzgledu ich genotypy & krzyzowane z odmianami i liniami hodowlanymi o wysokigprtcsci
gospodarczej.

W wyniku krzyzowan odmian polskich (Bazyl, Batory, Gara) i zagranigdn (Bristol, Cabriolet,
Californium, Castille, Contact, Libomir, Lirajet,idek, Orkan, Viking) z mutantami o wysokiej
zawartdci kwasu oleinowego (78,3-80,6%) i z mutantami skiej zawartéci kwasu linolenowego
(0,8-1,7%), uzyskano linie pokadleF;;-F, u ktérych stwierdzono wzrost zawaitdo kwasu
oleinowego w oleju nasion (od 73,1 do 81,0%) i abnie zawartéci kwaséw linolowego
I linolenowego odpowiednio (od 5,6% do 6,9%) i @8% do 7,8%).

W celu zwekszenia wigoru rdin jak rowniez pogkbienia i utrwalenia jeszcze gkiszych zmian
sktadu kwasow tluszczowych przeprowadzono jednds,XBdwukrotne (BG) krzyzowania wsteczne
z odmianami (Californium, Contact, Cabriolet, Libiorwiking). Uzyskano rekombinanty pokaie
Fs-F4 (BCy) 1 (BC;) wykazupcych wzrost zawartai kwasu oleinowego w oleju nasion (do 81,1%)
oraz obntone zawartéci kwasow linolowego i linolenowego odpowiednio (@©%) i (do 5,7%) oraz
rekombinanty charakteryzige sé podwyzszory zawartdcia kwasu linolowego (do 27,9%) i
obnizomn zawartdcia kwasu linolenowego (do 4,5%).

Otrzymane w wyniku krzsowan rekombinanty (linie mutanta niskolinolenowego Mt68 odmiany)
oceniano pod &em obecnéci zmutowanych alleli genu desaturaag3, enzymu odpowiedzialnego
za synteg kwasu linolenowego. Uzyskane proby badano metS8#laPshot, z wykorzystaniem
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opracowanych w Zakfadzie Genetyki i Hodowli §&o Oleistych IHAR — PIB w Poznaniu allelo-
specyficznych markerow SNP dla zmutowanych allefigyw desaturazigd3

Najlepsze linie oceniono w éwiadczeniach poréwnawczych pod wadgm sktadu kwaséw
tluszczowych, zawartgi tluszczu, glukozynolandw oraz cech agronomichny@porzdzona synteza
wynikéw wykazala, ze plon nasion istotnie rdicowal badane linie. Najlepsze trzy linie
(PN841/1i/09, PN833/3i/09, PN835/2i/09) plonowalypnzedziale (41,4-40,5 dt/ha) w stosunku do
odmian wzorcowych Castille (46,8 dt/ha) i Chagdh,0 dt/ha). Na podstawie uzyskanych wynikéw
analiz sktadu kwaséw tluszczowych w oleju nasiowiesitdzono,ze badane linie mimo bardzo
trudnych warunkéw pogodowych w okresie dojrzewamagion utrzymata wysakzawarté¢ kwasu
oleinowego w przedziale (70,9-77,3%). dkbzas¢ wybranych linii charakteryzowata esiniska
zawartdcia glukozynolanéw. Pod wzgllem zawartéci thuszczu 6 linii istotnie przewgzyto (48,4—
49,4%) odmiaa wzorcowy Castille (47,8%), a 3 linie (48,4-49,4%) odmn@&@hagall (48,2%).

Metody hodowli rekombinacyjnej z udzialem genotypéw o ulepszonych parametrach
jakosciowych:

W badaniach wykorzystano populacje rekombinantéwdmyiliniowych i liniowo-odmianowych oraz
linie DH. Rekombinanty uzyskano z keoywan linii wkasnych (o niskiej zawartgi glukozynolanéw
(ponizej 5 pM/g'nasion) i o podwsszonej zawartai kwasu oleinowego w nasionach (okoto 70%)
z odmiarn Contact.

W wyniku przeprowadzonych krzgwan odmian (Contact, Californium, Lisek, Viking) z wslaymi
liniami wysokooleinowymi, wysokotluszczowymi uzysi@ linie rekombinantéw pokote Fip-F3

0 wysokiej ustabilizowane] zawasm kwasu oleinowego (do 80,2%), o naprych zawartaiach:
sumy glukozynolanéw (od 3,5-14hol/g" nasion) i zawarkei glukozynolanéw alkenowych (od 0,2
do 10,5umol/g* nasion) oraz o podwgzonej zawartei ttuszczu w nasionach (od 46,8 do 49,9%)
Dla poszerzenia zmiengm pod wzgédem zawartéci kwasu oleinowego badano linie DH
wyprowadzone z kombinacji ;Fmieszaéaca mkdzyliniowego o0 wysokiej zawarfoi kwasu
oleinowego. Na podstawie obserwacji polowych i anahemicznych wybrano do dalszych bada
linie DH o podwyszone] zawarkexi kwasu oleinowego (od 75,6 do 77,9%), o nejmych
zawartdciach sumy glukozynolanéw (2,0-11pmol/g* nasion) i glukozynolanéw alkenowych
(0,8-7,2umol/g" nasion).

Najlepsze linie rekombinantow oceniono wsw@dczeniu poréwnawczym. Z przeprowadzonych
obliczen statystycznych stwierdzonage pod wzgtdem zawartéci ttuszczu w nasionach 14 linii
(47,1-50,2%) przekroczyto odmiarCastille (47,1%), i odmian Chagall (47,0%). Badane linie
utrzymaty wysoki poziom zawarfoi kwasu oleinowego (od 73,5 do 76,%). Wszystkienmane linie
wykazaly istotnie sz zawartg¢ sumy glukozynolanow i glukozynolanow alkenowyclstesunku
do odmian wzorcowych Castille (odpowiednio 2Qrol/g" nasion i 14,3umol/g" nasion) i Chagall
(odpowiednio 21,5umol/g" nasion i 16,9umol/g* nasion) co wskazuje na fupostp w zakresie
prowadzonej selekcji w kierunku eliminacji sktadiwvk antyywieniowych.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 55.

Tytut projektu: Badanie zjawiska heterozji u genotypOw rzepaku ozimego
o zmienionych cechach jakéciowych.

Kierownik projektu: mgr W. Poptawska

Sktad kwaséw tluszczowych obecnie uprawianych odmizepaku ozimego podwdjnie
ulepszonego czyni olej pozyskiwany z nasion prayglatdla celow spgywczych jak i technicznych,
do produkcji biopaliw. Jednak dla zkszenia jego wartei zwlaszcza na cele paliwowe konieczne
jest uzyskanie form wysokooleinowych i niskolinadarych, a dla celow spgwczych (zwtaszcza
glebokiego smzenia) paadane § formy o podwyszonej do ponad 75% zawaitd kwasu
oleinowego przy niewielkiej obiate kwasu linowego i linolenowego. Jedmalobnika zwtaszcza
kwasu linolenowego wplywa niekorzystnie na pleftntego typu genotypdw. Uzyskanie odmian
o takim profilu kwasow tluszczowych i jednoémge plennych madiwe jest poprzez hodowlodmian
mieszacowych. Z tego wzgddu rozpocgto badania celem szybkiego wytworzenia linii Cd§ura
i linii restoreréw o zmienionych cechach jakmwych z wykorzystaniem metod biotechnologicznych.
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W sezonie wegetacyjnym 2009/2010 w wyniku kxayania wstecznego pogdzy liniami CMS
ogura pokolenia BG i liniami podwojonych haploidow DH o wysokiej zawartsi tluszczu
wnasionachod 47,5 do 49,8 % oraz kwasu oleinowego od 80,488@3%, uzyskano 22 linie
meskosterylne typwgura pokolenia BG o podwyszonej zawartei kwasu oleinowego w zakresie
od 75,7 do 82,1%, ohrinej zawartéci kwasu linolenowego od 4,6% do 7,4% oraz wysokieginiej
zawartgci ttuszczu w nasionach wynaegej 49,6%.

Poprzez rozmnenie 28 rekombinantow pokolenig &zyskanych w wyniki krzsowania 4 plennych
linii restorupcych podwojonych haploidow DH z lipimutanta PN 2185/1/05 o zmienionym skladzie
kwasow, uzyskano populacy8 linii restorerow pokolenia /o podwyszonej do 83,1% zawasim
kwasu oleinowego i obmbnej do 4,0% zawarfoi kwasu linolenowego.Srednia zawarté
glukozynolanéw w nasionach restoreréw wyniosta 10®| g* nasion, tluszczu 49,4 %.

Wstepnej oceny plenniai i zmienndci fenotypowej 23 restorerows i zmienionym sktadzie kwasoéw
tluszczowych dokonano w éwiadczeniu polowym PN2, w ukfadzie blokéw kompletni
zrandomizowanych w dwdéch powtorzeniach, z systecaaig rozmieszczonymi wzorcami — odngan
populacyjm, Castille i Chagall.

Zaden z badanych restoreréw nie plonowat istotnpéejeod sredniej plonu odmian wzorcowych
doswiadczenia (52,53dt/ha). Badane restorery charakteryzowaty siiska plenndcia (9 z nich
plonowato w zakresie od 65,3% do 51,4fédniego plonu odmian wzorcowych)zsi wysokacia
roslin, krotsz diugdcia tuszczyn i mniejsg liczba osadzonych w nich nasion. Natomiast
7 restoreréw, plonagych powyej 55%sredniego plonu odmian wzorcowych, cechowatoveieksz
iloscia zawhzanych na réinie tuszczyn, co rekompensowato niskie wéetgozostatych elementow
struktury plonu.

Uzyskane wyniki uzasadnigjkonieczné¢ dalszego poszerzania pul genetycznych plennydh lin
restorerow oraz linii CM®gurao zmienionych profilach kwaséw ttuszczowych.

W roku 2010 metogl kultury izolowanych mikrospor, opracowamw Pracowni Kultur Tkankowych,
uzyskano z 23 dawcow mikrospacknie 2565 androgenicznychilia rzepaku ozimego.

Pomimo,ze metoda androgenezy w kultutipevitro izolowanych mikrospor rzepaku jest optyngin
opracowaa na wywotanie maksymalnej stymulacji mikrospor dmdpatéw i uzyskania
androgenicznych #tin, genetyczne zrhicowania pomidzy dawcami powodajzmienr, wydajnaé
procesu indukowanej homozygotyzacji. Spowodowarjesbekspresjroznych genéw powszanych

Z tymi trzema cechami oraz ich odmiennymi schematdmedziczenia. Dlatego konieczne jest
stosowanie rimych modyfikacji, poza optymalnym schematem metadym, zwikszapcych
indukcje androgenezy, pobudzanie zarodkéw do organogermzpadwajanie liczby chromosoméw
w p&niejszej fazie rozwoju androgeniczneglioy.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 56.

Tytut projektu: Okre §lenie zmienndci zawartosci kwaséw ttuszczowych w nasionach
rzepaku i Inu, glukozynolanédw w rzepaku oraz alkal@déw w makowinach maku
lekarskiego w celu opracowania modeli kalibracyjnyb NIRS.

Kierownik projektu: dr K. Michalski

W roku 2010 pozyskano do celéw kalibracyjnych oR.fdobek rzepaku o zrdicowanych
cechach jakéciowych zebranych w uiych miejscowséciach oraz 230 prébek makowin. Aby oiré
zawartéd¢ i sktad glukozynolanéw oraz sktad kwaséw tluszcgchy probki poddano analizie
chemiczneyj:

e glukozynolany - analiza chromatograficzna silyloWwy@ochodnych desulfogukozynolanéw
(metoda ze wzorcem wewtnznym,

« kwasy tluszczowe - analiza chromatograficzna estrdetylowych kwaséw tluszczowych
(metody normalizacji do 100%),

* morfina- analiza kolorymetryczna.

Po analizie odrzucono ¢& probek z uwagi na mato interesty sktad. Pozostate probki zostaty

nasgpnie zeskanowane na aparacie NIRS 6500 aby pozysi@dma w bliskiej podczerwieni.

Przedstawiono histogramy rozktadu zawseto poszczegdlnych skladnikow aby uwidoczni
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reprezentowanprzez nie wariangj W zahczonej tabeli zestawiono zakresy zmiefai@hemicznej
poszczegdlnych skladnikéw. Zbiérywany do kalibracji powinien méebardzo ptaskie histogramy,
co gwarantuje réwnomierne wypetnienie kalibrowanegdiresu i pozwala na otrzymanie rowna
odpornych na nieprzewidziane zmiany skfadu mierzbnyprobek. Jak wynika z zazonych
histogramow udziat probek o skrajnych wadiach jest niewielki w danej populacji, co wymaga
przebadania mdiwie duzego zbioru prébek aby zapewrdostatecza liczbe probek o peadanym
sktadzie chemicznym.

Opracowano metad analizy sktadu alkaloidow za pompahromatografii gazowej. Ekstrakcja
alkaloidow zostata wykonana wg metody oznaczanigimo Ekstrakt dopetniono do 15 ml, pobrano
10 ml i dodano wzorzec wewtnzny (kofeina), roztwor odparowano do sucha i osapuszczono
w 2 ml mieszaniny izopropano-chloroform (1:3). k6 nastrzykiwano na kolurgnHP5 30 m
przemywan wodorem jako gazem gaym. Warunki analizy: temperatura nastrzyku 300dstektor
300 st., temperatura kolumny 80 st., nargsta20 st./min do 150 st., a ngstie 10 st./min do 325
stopni, 325 st. utrzymywane przez 6 minut.

Zakres zmienni poszczegolnych sktadnikow:

Zakres zmienrgzi
Sktadnik minimum | maximum | Jedn.
kwas palmitynowy 3,6 55| %
kwas stearynowy 14 3,3|%
kwas oleinowy 56,2 76,2| %
kwas linolowy 8,7 24,6| %
kwas linolenowy 53 13,3| %
kwas eikozenowy 0,8 3,1 %
kwas erukowy 0,1 3,2|%
glukonapina 0,2 15,7| uM/g
glukobrassicanapina 0,1 51| uM/g
progoitryna 0,] 26,2| uM/g
napoleiferyna 0,1 2,4/ uM/g
glukobrassycyna 0,1 1,1/ uM/g
40H-glukobrassycyna 1)1 10,8| uM/g
suma glukozynolanow alkenowych 0,2 34,5 uM/g
suma glukozynolanéw 34 48,7\ uM/g

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 57.

Tytut projektu: Opracowanie markeréw molekularnych sprzezonych z wanymi
cechami wytkowymi roslin oleistych oraz badanie zmiennéci genetycznej r@nych
populacji za pomoeg markeréw molekularnych.

Kierownik projektu: prof. dr hab. I. Bartkowiak-Broda

Zadanie 10cena zr@nicowania genetycznego w olgbie rodzaju Brassicaza pomog markeréw
molekularnych.

Celem poditych bada jest ocena zuhicowania genetycznego w @bie kolekcji B. napus ktéra
umazliwi utworzenie odgbnych pul genetycznych. Badania obejmowaly linigldwlane rzepaku
ozimego stuace do hodowli zaréwno odmian populacyjnych jak migh mieszacowych w oparciu

0 system CMSgura

Analiza 92 genotypow rzepaku 0zimego matédd¢rLP:

Zbadano dystans genetyczny [DG] 92 genotypéw raepakmego otrzymanych do badae Spotki
HR Strzelce —Oddziat w Borowie. Do badzastosowano 6 kombinacji starteréw typu AFLP: E3M3
[E-ACC : M-CAG], E5M2 [E-AGG : M-CAC], E4M6 [E-ACT. M-CTC], ESM3 [E-AGG : M-CAG],
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E5M4 [E-AGG : M-CAT], E5M5 [E-AGG : M-CTA], uzyskugc tacznie 160 polimorficznych
markeréw. Dla 92 genotypdw obliczono wadioDG, ktore wyniosty od 0,1193 do 0,6931, a wyniki
hierarchicznego grupowania genotypéw przedstawiomo formie dendrogramu. Dendrogram
utworzony na podstawie 160 markerow AFLP podziailane genotypy na trzy zasadnicze grupy.
Analiza 172 genotypOw rzepaku ozimego metaé&LP:

Materiat do bada stanowito 79 linii rzepaku ozimego, ktérych DG dbao w 2009 roku oraz linie
przekazane do baflaw biezacym roku. Analizy wykonano metadAFLP za pomog dwdch
kombinacji starterow E5M2 [E-AGG : M-CAC] i E5M3 {BGG : M-CAG]. Na podstawie 47
markerOw ranicujacych obliczono DG, a naginie utworzono dendrogram. Waito dystansu
genetycznego wyniosty od 0,0215 do 1,0776, a nalrdgnamie badane genotypy utworzyly trzy
zasadnicze grupy skupie

Dendrogramy utworzone za ponaoodznej liczby markerow AFLP dla 78 linii rzepaku ozigoe
analizowanych w 2009r.:

Na podstawie wart@i DG 78 linii rzepaku ozimego, utworzono 5zngch wariantdw grupowania
genotypow w zatenosci od liczby zastosowanych w analizie DG markerOWLR [166, 110, 156, 142
i 155]. Wszystkie dendrogramy z vagkiem dendrogramu nr 2 (110 markeréw) grupbjadane
genotypy w podobnym uktadzie. Analiza ta pozwatigaokrdlenie liczby markerow, ktore unliwi a
prawidtowa ocer DG oraz utatwi wybor odpowiednich kombinacji starteréw AFLP najlae]
przydatnych do badazréznicowania genetycznego genotypdw z rod&ijassica

Ocena dystansu genetycznego 30 linii rzepaku oziraagpomog markerow RAPD:

Linie rzepaku ozimego pochodzity ze Spoétki HR Smeh- Oddziat Bkdéw. Przy zastosowaniu 30 10-
nukleotydowych starterow otrzymano 191 polimorfigzim produktéw amplifikacji, na podstawie
ktorych okrélono DG medzy badanymi liniami, ktére tworzyly trzy agme grupy skupige

Zadanie 2.Badanie za pomog markerow molekularnych frekwencji wystgpowania genu
restorera w populacjach rzepaku o zranicowanych cechach jakéciowych.

Przeprowadzono anafizyzenomowego DNA 87 linii hodowlanych rzepaku pochggich ze Spéiki
HR Strzelce — Oddziat w Borowie, w celu identyfikan¢sko-sterylnej cytoplazmy typogura (CMS
ogurg) oraz genu restorerdfo dla CMSogura. Mesko steryll cytoplazm identyfikowano przy
uzyciu markera SCAR dla fragmentu mitochondrialnedd) orf138 kodupcego biatkowy inhibitor
syntezy funkcjonalnego pyilku. Gen restor&fo identyfikowano z wykorzystaniem pary
specyficznych starteréow amplifikagych w reakcji PCR spgzony marker SCAR C02 diugoi ok.
1100 pz. Zidentyfikowano 82 éliny posiadaace nesko-steryla cytoplazng ogura oraz 4 rgliny
posiadajce sekwencje spgzone z genernrfo.

Zadanie 3Opracowanie warunkow reakcji dla markera specyficnego dla genu warunkujcego
zawartos¢ kwasu oleinowego w nasionach rzepaku.

Wytworzone w Oddziale IHAR Pozfiavysokooleinowe linie (HOR3 i HOR4)y =fektem mutaciji
w genie fad2 kodupcym enzym desaturaz ktéry bierze udziat w przemianie kwasu oleinowego
w kwas linolowy. Sekwencje gerfad2 mutantow i form dzikich okridone w INRA we Francji §
objete europejskim patentem. W oparciu o te sekwengjeamwano trzy rine markery do
wykrywania opisanych mutacji (dwa domincg, jeden kodominagy).

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 58.

Tytut projektu: Zastosowanie krzyzowan oddalonych w obgbie plemieniaBrassiceaedo
badan nad odpornccia na patogeny pochodzenia grzybowego.

Kierownik projektu: dr hab. M. Starzycki

W Pracowni Metod Hodowli Odpordciowej IHAR PIB w Poznaniu od szeregu lat
wykonywane g prace zwizane z miesza&cami miedzygatunkowymi w olabie plemieniaBrassiceae
(komponenty do krzxowan: B. campestrisB. oleracea -odmiany botaniczneB. tauricg B. cretica
a take B. juncea B. carinatd. Badania te majna celu wytworzenie nowych genotyp@sassiceae
0 podwyszonej odpornitia na patogeny pochodzenia grzybowego.
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Przy wyciu doglebowego inokulum z patogenarhi maculans spp. na nowo otrzymanych
mieszacach médzygatunkowych nie odnotowano pgea zwiazanych z powyszymi patogenami.
Rasliny te postua jako formy mateczne do dalszych kraywan z rzepakiem.

Po obcoprzepyleniu form wigiowych Brassiceag w celu ochrony zarodka przed zamieraniem,
stosowano technikiin vitro. W ten sposOb otrzymano nowe eksplantaty migssa
miedzygatunkowych gtéwnie w stadium globularnym i ®dplnym, a uzyskane zarodki
rozklonowano na pgwkach B5 zawieracych makro i mikroelementy a tak fitohormony,
cytokining, BAP oraz auksyny NAA i 2,4D.

W obrebie powyszych form wykonano 40 udanych przekmawan. Wypreparowano z nich 23%we
zarodki. Ostatecznie przgo 86 a otrzymane &tiny zostaly poddane klonowanin vitro. W obkbie
nowych przekrzyowan miedzygatunkowych, poszeragj corocznie zakres gatunkéw matecznych
uzywanych do krzyowan, otrzymano réliny z nas¢pujacych kombinacji: (8033 xB. juncea

x B. campestris 28 zarodkéw, (Kapusta biata x brukselkaBxoleraceaAZUR x B. napus— 19
zarodkow, B.o. (jar.) x B. tauricgd x B. oleraceaVITAMINA — 21 zarodkéw, (8086/2 . sativd

x B. campestris- 39 zarodkéw, B.o. (Put.) x B. tauricg x B. oleraceaAZUR — 16 zarodkdw,
32 Klon/09 x B. campestris- 14 zarodkdw, (8048/2 B. nigra) x B. campestris— 22 zarodki,
(B.o.(Put) x B. tauricg x B. oleraceaPREDZVEST — 27 zarodkéwB. junceal. VITASSO

X B. campestris- 46 zarodkdw.

Przed zbiorem rzepaku waBowie, Borowie i Matyszynie oceniono paemie rzepaku powodowane
przez patogeniczne gatunkeptosphaeriaspp. Przetestowanadznie ponad 24 tys. §lin rzepaku
ozimego w déwiadczeniach DW1 i DW2. W Matyszynie oceniono régmiormy alloplazmatyczne
(ponad 4000 rgdin) na poraenie przez suehzgnilizne kapustnych. Wybrane odporniejsze odmiany
i rody B. napuspostza jako nowe komponenty rodzicielskie do krawan miedzygatunkowych

w celu powgkszenia puli genéw odporéc na najgréniejsze dla rzepaku patogeny pochodzenia
grzybowego.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 60.

Tytut projektu: Poszerzanie puli genowej rzepaku oEnego poprzez resynteg
z homozygotycznych gatunkow podstawowych.

Kierownik projektu: dr hab. T. Cegielska-Taras prof. nadzw. IHAR-PIB

Jedn z najczsciej wykorzystywanych metod resyntezy rzepaku kgesyzowanie wybranych
podgatunkéw Brassica rapai Brassica oleraceai uzyskanie rélin poprzez Kkulturyin vitro
izolowanych zarodkéw we wczesnym stadium ich romwoj
Do resyntezy rzepaku ozimego (RS) wybrano odlegteetycznie gatunkBrassica rapassp.
chinensisvar. chinensis(kapusg chinska - pak choy) iBrassica oleraceasp.acephalavar. sabellica
(jarmuz). Kapusta chiska, pochodica z pn. Chin, nie jest forngtowiast i dobrze znosi niskie
temperatury (do 4° C), a jarmawcharakteryzuje sidwza zimotrwalGcia, jest odporny na szereg
choréb wysgpujacych w obebie rodzajuBrassicai ma mate wymagania glebowe. W 2010 r.
w wyniku krzyzowania mg¢dzygatunkowego uzyskano 294 zarodki we wczesnyistarozwoju
i wylozono je na pgywke MS. Po kilku tygodniach eksplantaty przenoszongagwki MS z 2%
sacharoz, najpierw z dodatkiem kinetyny dla prawidtowegawoju pdow, a potem z dodatkiem
kwasu indolilomastowego (IBA) dla prawidiowego wykatcenia korzeni. Otrzymane sty
jaryzowano. Dotychczasowa wydagdouzyskania rélin resyntetyzowanego rzepaku w stosunku do
wytozonych zarodkéw wynosita 10%. Rimy RS analizowano cytometrycznie na zawsdto
jadrowego DNA w celu potwierdzenia ich miesezawego charakteru. Wszystkie analizowane
mieszace okazaty s allodiploidami, dlatego iiny rzepaku resyntetyzowanego poddano dziataniu
kolchicyny w celu podwojenia liczby chromosomow.I€2g rozwdj rélin przebiegat w szklarni.
Uzyskano 34 rdiny rzepaku resyntetyzowanego. Zapylaniginomieszaicowych wspomagane byto
recznym zapylaniem wiasnym pytkiem. Zebrano nasiop&grvszych rélin rzepaku RS, powstatych
z krzyzowania kapusty chskiej i jarmuwu, odebnych genetycznie od linii DH i odmian obecnie
hodowanych i uprawianych.

25



Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 61.

Tytut projektu: Wyodr ¢bnienie genotypéw rzepaku ozimego o zekszonych
zdolnosciach adaptacyjnych do ra@nych warunkéw agroklimatycznych przy
zastosowaniu analizy interakcji srodowiskowo-genotypowej oraz analizy ogoélnej
i specyficznej zdolndci kombinacyjnej genotypow.

Kierownik projektu: mgr M. Ogrodowczyk

Celem prowadzonych badlgest wyodebnienie sp&rdd zr@nicowanych pod wzgtlem cech
jakosciowych populaciji rzepaku ozimego genotypéw oekszonych zdolnéciach adaptacyjnych do
réznych warunkéw agroklimatycznych. W tym celu wybrgpie¢ zestawow linii rzepaku ozimego
i mieszaicow R, do bada w réznych srodowiskach. Kade z ddéwiadczé polowych zataono
w szgciu miejscowdciach w ukfadzie blokow niekompletnych, w czteregiowtorzeniach
i wykonano pomiary cech jakoiowych i ilosciowych (plon nasion, bonitacja przezimowania,
wczesne¢ oceniona terminem pogtku i konca kwitnienia, wysok& roslin i tanu oraz wyleganie).
Nastpnie wykonano analizy statystyczne z uwagglieniem interakcji genotypowsgedowiskowej
i wyodrebnieniem linii i mieszacow R rzepaku ozimego do dalszych bada
Przedstawiono warunki meteorologiczne wpsljiace w okresie wegetacji rzepaku w stacjach,
w ktorych prowadzone byly badania. Wykonano changistyki rodow bicgcych udziat
w dodwiadczeniach w sZeiu miejscowdciach. Wykonano rownie ogélm analiz wariancji, na
podstawie ktdrej ok&ono zmiennéé genotypdw, zmienng srodowisk oraz interakejgenotypow
zesrodowiskiem.

Przeprowadzone analizy statystyczne z uwdgkeniem interakcji genotypowsredowiskowej
pozwolity na ocea stabilngci i zdolncci adaptacyjnych genotypdéw bigych udziat
w dadwiadczeniach. Reakcja fenotypowaslim na zmiar Srodowiska nie jest jednakowa dla
wszystkich genotypow, w konsekwencjiznice obserwowane gudzy poréwnywanymi genotypami
zaleza od srodowiska, w ktérym to poréwnanie ma miejsce. Sgékmnva analiza testowania
poszczegdllnych genotypdw i ich interakcji s®dowiskami objtymi daswiadczeniami dostarcza
petniejszych informacji o genotypach.

Przedstawiono proste regresji interakcyjnych gematy wzgkdem srodowiska. Na podstawie tych
prostych regresji mma wskaza linie i mieszace F, ktére uzyskujc wysokie przeeitne plony §
rownoczénie dobrze plonacymi we wszystkichsrodowiskach — & genotypami stabilnymi, ich
plonowanie w matym stopniu zakeod zmiany warunkdwrodowiska.

Przeanalizowano réwnig jak wczesn& linii i mieszaicébw F rzepaku ozimego wplywa na
plonowanie. W tym celu wykonano wykresy zalesci plonowania obiektéw od ikoi dni do
pocatku kwitnienia. Wyznaczone proste regresji ilusfruy jaki sposéb plonowanie wie sk
Zz wczesnéciag kwitnienia genotypow. Analiza zaleosci nie potwierdzita w kadym przypadku
hipotezy o wyszej plennéci form wczesnych. W trzech éleiadczeniach uzyskano dodatnie
wspotczynniki regresji, céwiadczy o tymze lepiej plonowaty genotypy gno kwitrace. Natomiast
w pozostatych dwoch dwiadczeniach wiej plonowaty genotypy wczesne — wspoétczynniki regre
maja wartas¢ ujemra.

Zastosowano hierarchicgnanaliz skupiei technilqy aglomeracji obiektow w skupienia metod
Warda. Na podstawie guiu cech fenotypowych (z uwzginieniemsrodowisk) zostalty wyznaczone
miary podobiéastwa kadej pary obiektow biacych udziat w déwiadczeniu — odlegkei
Mahalanobisa. Macierze tych odlegto obliczane dla kalego z déwiadczéd pozwalaj
klasyfikowat zarowno obiekty jak i rodzaje obserwacji. Wykonatendrogramy ilustrygj struktury
pieciu dawiadczé ze wzgédu na zmniejszage S¢ podobiéstwo medzy obiektami.

Najwazniejsze osigniecia:

Dla badanych materiatéw hodowlanych stwierdzonatmgtinterakcg plonu zesrodowiskiem. Mana
zatem stwierdZi, ze dla dobrej oceny zdoléa do plonowania wskazane jest testowanie mateviatd
hodowlanych w wieldrodowiskach.

Analiza zalenosci plenngci genotypdw od wczeskoi kwitnienia nie potwierdzita w kalym
przypadku hipotezy o wigzej plennéci form wczesnych.
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Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 66.

Tytut projektu: Identyfikacja zrédet genetycznych form ziemniaka jadalnego
przydatnego do upraw ekologicznych i niskonaktadowgh.

Kierownik projektu: dr hab. B. Flis prof. nadzw. IHAR-PIB

Celem prowadzonych prac jest analizowanie puli tyeaeej ziemniaka pod akem cech
warunkupcych przydatné¢ do upraw ekologicznych. W szczeg&ob analizowane & zwiazki
genetyczne poradzy odpornécia a wybranymi cechamizytkowymi. Ponadto szacowanedzie
zréznicowanie genetyczne puli ziemniaka tetraploidatnegd wzgédem cech jakéciowych oraz ich
genetyczne uwarunkowanie.

W celu okrélenia genetycznych zazkow odpornéci ziemniaka na patogeny z cechami
agronomicznymi w 2010 r. oceniano ceclrytdowe i dlugad¢ wegetaciji klonéw pochodeych z 12
kombinacji krzygowkowych hczacych odporné na zarag ziemniaka warunkowangenemRpi-phul
lub R1 z cechami mytkowymi i odporndcia na wirusy. W déwiadczeniu polowym wysadzono 405
klonéw, ktére porownywano do odmian wzorcowych. zmie wegetacyjnym przeprowadzono
standardowy opis &tin oraz przeprowadzono ocgrodporndci ha zarag ziemniaka w técie
listkowym. Po zbiorze oceniono plon bulw (plon ag6l udziat plonu handlowego, zawaséaskrobi,
morfologia bulw). Stwierdzonaze odporné¢ na zarag ziemniaka nie jest skorelowana z cechami
uzytkowymi (plonem bulw, regulardoia ksztattu bulw, zawartgia skrobi, stopniem zaschtia
naci przed zbiorem).

W celu wyr@nienia form 4czacych cechy ziemniaka jadalnego z wysokim poziomeipoongci na
patogeny prowadzono w polu 792 klony pochmdz z krzgowan odmian jadalnych z formami
wlasnymi o dobrym poziomie cech jakiowych oraz odporriei na wirusy. W déwiadczeniu
polowym oceniano 72 klony starsze. $yal nich wyr@niono formy o dobrych cechach ziemniaka
jadalnego i odporne na wirus Y i/lub M ziemniakajiektore take odporne na patotyp Rolatwika
ziemniaczanego. Jeden z wim@onych klonéw posiada cechy ziemniaka przydatneéggrodukciji
.baby potato”.

Przygotowugc materiaty do oceny zdolsa kombinacyjnej odmian jadalnych przydatnych doawp
ekologicznych i niskonakladowych prowadzono polowezmnaenia siewek doniczkowych
pochodzcych z 3 programow krzpwan w uktadzie czynnikowym. 4cznie prowadzono 57634,

a odpowiednry liczbe bulw otrzymano z 3200 genotypow. Usliwia to zatlazenie déwiadczeé
polowych dla oceny zdolsoi kombinacyjnej dla wybranych cechytkowych.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 68.

Tytut projektu: Opracowanie metod wyrdzniania form ziemniaka taczacych réine
sposoby uwytkowania z odporncscia na wazne gospodarczo patogeny ziemniaka.
Kierownik projektu: prof. dr hab. E. Zimnoch-Guzowska

Zadaniel.Opracowanie metod uzyskiwania form o zibonej odpornasci na patotypy matwika
ziemniaczanegdslobodera rostochiensismatwika agresywnegoGlobodera pallida

W polu oceniano cechyzutkowe 25 odmian gtwikoodpornych. W polu prowadzonogpipopulacji
siewkowych uzyskanych z krzgwan w roku 2009, krzyowania te mialy na celu uzyskanie form
0 wysokiej ztaonej odpornéci naGlobodera rostochiensisGlobodera pallida

Zadanie 2 Charakterystyka tworzonej puli form odpornych na matwiki.

W ramach tego zadania pod koniec roku 2009 wykonanerr cech uytkowych siewek
prowadzonych w polu w 2009 r. Siewki te prowadzendwoéch wariantach selekcyjnych: zakae

i niezakaane wirusem Y ziemniaka. Na patizu 2010 r. oceniono w prébie oczkowej odpaintego
materiatu na PVY. 471 wybranych genotypow przeteatem rownie na obecn& markera TG689.
W doswiadczeniu polowym 2010 oceniano ceclytibowe wybranych 247 klonow.

Wykonano powtora fenotypows ocer odporndci na patotypy ngwika ziemniaczanego
i agresywnego 12 wybranych klonéw uzyskanych z 2omgn przeprowadzonych w 2005 roku.
Zadanie 3ldentyfikacja form 2xi 4x ziemniaka wykazujgcych odpornasé na wirus M ziemniaka
(PVM) i wirus S ziemniaka (PVS)

27



Wybrane klony tetraploidalne zateno przez szczepieniegami pomidora zainfekowanymi silnym
szczepem PVM w celu identyfikacji reakcji HR (wakowanej genemRm). Stwierdzono, ze
wszystkie badane klony reagowaly silnie nekrotyezmamieraniem odrostéw, co wskazuje na
obecna¢ w nich genuR,. Klony takie g odporne na PVM w warunkach polowych, odporne po
inokulacji mechanicznej &tin, natomiast wykazajHR po szczepieniu. Rliny szczepione reagowaty
w réznym nasileniu — od matej liczby nekroz nedpch podszczepiennych do catkowitej nekrozy
roslin. Rosliny zawiazaty bulwy, ktére przewaie wykazaty nekrotyczpreakcg w miazszu, czasami
widoczne przez skogk

Dokonano oceny porania rglin PVS w prdobkach odmian w latach 2005-2010. Wwgiéno

4 odmiany pochodge od materiatébw wygiowych z Miochowa, ktére w ggu 6 lat nie wykazaty
porazenia PVS: Skawa, Sondsleza, Tajfun. Nie podlegty tezakaeniu po inokulacji mechanicznej
w warunkach szklarniowych. Nie wykryto w nich mamke sprzzonych z geneniNs, natomiast
metodami biologicznymi wytdniono reakei HR w formach rodzicielskich.

Kontynuowano identyfikagj klonéw 2x odpornych na PVM, stogujzakaanie raglin mechaniczne
lub przez szczepienie. Z klonéw odpornych na PVidezpieczono materiat do badanolekularnych.
Na rdlinach szczepionych, prowadzonych w warunkach saldarych obserwowano reakc
nekrotyczm oraz oceniono poranie PVS rdin klonébw z genenmNs W warunkach szklarniowych
rozmnaano dwie populacje siewkowe, pochack z programu krzpwan miedzy formami z genem
Ns Zebrano materiat étinny do badéa molekularnych.

Zadanie 4Doskonalenie metod identyfikacji puli genetycznegiemniaka obejmujacej odpornosé

na rozne patotypy raka Synchytrium ednobioticum.

Wykazano stalp podatnéé¢ odmiany Asche Samling na patotyp 2(Chl) i potwierd kracowa
podatnd¢ na 3(M1). Ta zmiana, dyskwalifikaga Asche Samling jako odparma 2(Chl), nie
zmienia jej przydatriei do odrGnienia 2(Chl) od 3(M1) jak réwnie6(O1). W oficjalnych testach
identyfikacji polskich patotypéwS. endobioticumbedzie stosowana odmiana Asche Samling.
Odmiany ziemniaka: Ikar, Wist, Cekin, Adam, IbiguBa, Gandawa, Kuba i Zagtoba adporne na
wszystkie testowane patotypy [1(D1), 2(Chl), 2(GIM1), 6(0O1), 8(F1) i 18(T1)] informacje o ich
odporndci zostaty przekazane do hodowcow tych odmian i OBB.

Wiekszai¢ klondbw 2x odpornych na patotyp$. endobioticumcharakteryzowata si krancowa
odpornd¢ na wszystkie testowane patotypyendobioticum

Presja patogena w trakcie inokulacji jest kluczowyrmynnikiem uzyskania wynikbw oceny
odporndci genotypow ziemniaka n&. endobioticumZ tego wzgddu przeprowadzenie testéw
poréwnawczych dla wersji polskiej i niemieckiej mdy Glynne-Lemmerzahla nie dato znaozch
roznic w ostatecznej ocenie odponbodmian testowych, poniewanokulum bylo przygotowane
w ten sam sposob. Wpltyw na ostatecoter moze mi€ rowniez okres zaprawiania kietkow.
Zaprawianie kietkbw przed inokulacjmoze mig€ wplyw nha presj patogena. Ustalonoze
ostatecznym dowodem na podathoodmiany jest obecdé w tkankach gospodarza zarodni
przetrwalnikowych grzyba.

Zadanie 5. Doskonalenie metod identyfikacji puli genentycznejziemniaka obejmujacych
odpornosé na rézne patotypy matwikow atakuj acych ziemniak.

W roku sprawozdawczym 2010 weryfikowano stapiedporndci di- i tetraploidalnych linii
ziemniaka na patotyp Rolatwika ziemniaczanegGlobodera rostochiensisVeryfikacg odporndgci
rodéw hodowlanych ziemniaka na patotyp Raodtwika ziemniaczanego przeprowadzonozhie na
1472 bulwach z | roku bada na 134 bulwach z Il roku baflaoraz na 40 w badaniach
zaawansowanych. W pierwszym roku bagaobserwowano 380 rody podatne w stopniu od 1,do 4
w probach drugorocznych 19 rodéw wykazato pod&tnm patotyp Rol atwika ziemniaczanego
w stopniu od 1 do 4, natomiast w badaniach zaaweansgch nie znaleziono rodéw podatnych.
Prowadzono diwiadczenia nad odporéda polskich odmian ziemniaka wpisanych do Krajowego
Rejestru Odmian w latach 2000-2009 w celu flerda ich reakcji na inne niRol patotypy
matwikow. Uzyskane wyniki postta do opracowania zestawu genotypow ziemniaka doicOwania
patotypéw mtwika ziemniaczanego i agresywnego. Na podstawigskanych wynikow do
roznicowania patotypu Ro2 moa wykorzysta odmiarg Lord i Cyprian/Cekin charakteryzige sé
odpowiednio skrajip odporndcia i podatndcia na ten patotyp atwika ziemniaczanego. Te dwie
odmiany charakteryzajsie rowniez odmienn, reakch na patotyp Ro4 mtwika ziemniaczanego:
odmiana Lord jest podatna, natomiast Cyprian/Cekskrajnie odporne.

28



W biezacym roku sprawozdawczym wykonano sedoswiadczér mapcych na celu usprawnienie
metodyki testéw odporroiowych poprzez skrécenie czasu trwania testéw4z rBiesecy do 6-8
tygodni. Uzyskane dotychczas wyniki wykazaty skates¢ metody i maliwos¢ wykorzystania jej
do prowadzenia rutynowych bada

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 69.

Tytut projektu: Opracowanie nowych metod hodowlanyd dla ziemniaka: zastosowanie
markerow molekularnych w selekcji oraz uzyskiwanieform typu dupleks pod wzgkdem
wybranych cech odporndci.

Kierownik projektu: dr hab. B. Flis prof. nadzw. IHAR-PIB

Celem projektu jest proba oceny skutecgononarkeréw molekularnych oraz oKlenie etapu
w procesie hodowli, w ktérym zastosowanie markegdzle najbardziej efektywne. Planowane jest
takze tworzenie form typu dupleks pod wedgém wybranych genéw odportd, co prowadzi do
istotnego zwgikszenia frekwencji form odpornych w ich potomstwaldentyfikacja takich form jest
elementem genetycznego charakteryzowania form cizdzkich.
W 2010 r. przeprowadzono ¢i@iadczenie polowe w celu oceny cechytkowych genotypéw
z 3 populacji w pochodzych z krzgowan mapcych na celu uzyskanie form ziemniaka
charakteryzuyjcych s¢ krancowa odporndcia na wirus Y ziemniaka (PVY) oraz odpokee na
patotyp Rol mtwika ziemniaczanego. Formy takieda selekcjonowane przyzyciu markerow
molekularnych. W celu oszacowania zgoghofenotypowych ocen odporéci z obecnécia
markerow molekularnych przeprowadzono laborataryner odporndci na patotyp Rol atwika
ziemniaczanego, kt@ruzupetniono identyfikagj markera zwjzanego z genentll. W sezonie
wegetacyjnym przeprowadzono standardowy opii,ca po zbiorze oceniono plon bulw.
W polu prowadzono tade formy (hcznie ponad 580) pochagtz z programu krzpwan mapcego na
celu otrzymanie genotypdéw, swod ktorych ldzie mana wyr@ni¢ dwa typy heterozygot
charakterystyczne dla autotetraploidow (simplettsgleks) pod wzghdem genwRy fsto genuH1.
W kolekcji odmian mtwikoodpornych oraz ich form potomnych przeprowadzddentyfikacg
obecndci markerow molekularnych sprzonych z odpornéia na matwiki. Stwierdzonoze markery
moaa stuzy¢ nie tylko do selekcji form odpornych, ale rownigo molekularnego charakteryzowania
form rodzicielskich.
Wybrano 15 form réniacych sé pochodzeniem i przeznaczeniem. Przeprowadzonoe¢odn
odporndci na PVY za pomag sztucznej inokulacji (mechanicznej i przez szozeg). Wyniki tej
oceny porownano z rezultatami stosowania markerdl2@P Marker zostat zidentyfikowany
w 6 spadrod 7 fenotypowo odpornych klonéw, asndd podatnych stwierdzono tylko jeden klon ze
zidentyfikowanym markerem.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 70.

Tytut projektu: Opracowanie procedur i wytworzenie materiatdbw diagnostycznych do
wykrywania Clavibacter michiganensis ssp. sepedonicus

Kierownik projektu: dr K. Treder

W celu uzyskania materiatow diagnostycznych do maglania i identyfikacji bakteriCms,
kontynuowano wytwarzanie przeciwciat aryns skierowanych na komorki bakterii pozbawionych
sluzbw bakteryjnych oraz na bakterie wytwasza $luz. Przy pomocy wytworzonych
immunoglobulin powlekano powierzcknpodi&: diagnostycznych do selektywnego wylapywania
komorek bakteriiCms z ekstraktow rélinnych. Jako podia stosowano opracowane w roku
poprzednim immunomikrosfery dekstranowe z chitoranenanocasteczkami zitota koloidalnego.
Opracowany immunosorbent stosowano do selektywnggapywania i przyyciowej oceny w
badaniuzywotnasici bakterii Cmsw procesie zakiszania. Opracowano rownézybki i czuly test
paskowy typu Lateral flow, ktory pozwolit na idefikacje wszystkich sp&déd 11 badanych
szczepow bakteriCmsrdéznigcych se stopniem mukoidalri@i. Przydatnéé testu w identyfikacjCms
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w obecndci soku bulw ziemniaka badano w trzech niezayeh laboratoriach uzyskag czuta¢
rzedu 5*10 jtk/ml oraz powtarzalng, niezalenie od stosowanych odmian ziemniakéw.

Po wczéniejszym ustaleniu przgwalnadsci bakteriiCmsw srodowisku wodnym, w roku bigcym
sprawdzano zdolé przetrwania komorek bakteryjnych $vodowisku glebowym. Wykazanae
bakterie Cms charakteryzuj sie zrdznicowara przezywalnccia w glebach ptowych i czarnych
w réznych temperaturach. Najkorzystniejszyrodowiskiem okazata sigleba ptowa przechowywana
W nizszej temperaturze, natomiast w glebie czarnej WC 2d8kterie tracityzywotnai¢ juz po okoto

3 tygodniach. Potwierdzono w ten sposéb isgee] ryzyko rozprzestrzeniania ¢siCms za
posrednictwem gleby.

Poréwnujc metody wykrywaniaClavibacter michiganensisubsp.sepedonicusoparte na reakcji
PCR, oceniano przydatio réznych markeréw molekularnych (starteréw) poprzez meyzanie
czutaici i specyficznéci metody w zalenosci od zastosowanego zestawu starteréw. Dla uzyakani
maksymalnego skrécenia czasu reakcji PCR bez utaticici metody, optymalizowano rowrie
warunki amplifikacji DNA ustalone w roku poprzedni@twierdzono,z skrécenie czasu amplifikaciji
juz 0 10s przy #yciu stosowanych par starterow znacznie wptywabrazenie progu wykrywalrsei.
Za zasadne uznanoegistosowanie warunkéw reakcji PCR ustalonych w r2G09.

W ramach badanad naturalnymi substancjami wykasymi antybakteryjne dziatanie w stosunku do
bakterii Cms kontynuowano badania z udziatem peptydu wyizolwwgm z wycierki ziemniaczanej.
Skuteczné¢ antybakteryjna peptydu jest najlepsza w pH bliskinogtnego. Zaréwno obgénie jak

i podwyzszenie pHsrodowiska powoduje spadek aktywoo biatka. Aktywnd¢ peptydu spada
rowniez ze wzrostem zasolenia pavki, przy czym bardziej odpornym na zasolediedowiska
okazat s szczep mukoidalny.

Wykazano rownig przydatnéé srebra koloidalnego jakdrodka eliminujgcego bakterieCms

Z powierzchni régnych materiatéw. Sprawdzono worek jutowy, worekvbrizywa sztucznego, siatk
Z tworzywa sztucznego, sznurek, szkio, drewno,¢ggustal korodujca, stal niekorodujca, tworzywo
sztuczne oraz tynk. Oceniona szczepyCmsniezalenie od stopnia mukoidaldoi tracg zywotnasé
juz w obecnéci 5% stzenia roztworu wyjciowego koloidu srebra.

W roku biezacym opracowano metedutylizacji materiatu rélinnego poraonego bakteriamCms
w skali laboratoryjnej przez zakiszanie fermentaeyjpreparatem Lactamyl — preparatem
enzymatycznym z bakteriami kwasu mlekowelgoRlantarun). Potwierdzono skuteczébdeliminacji
bakterii Cms w poraonych bulwach ziemniaka. Catkowita utratgvotncsci szczepu najbardziej
opornego na dziatanie niskiego pH we wszystkichabgdh prébach nagiuje juz po 28 dniach
procesu fermentacji. Zakiszanie fermentacyjnezenanaléé¢ zastosowanie jako sposob utylizacji
porazonych bakteriamiCms bulw oraz odpadowych produktow przemystu ziemraaego bez
konieczndci wywozenia ich poza obszar paamej plantacji.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 71.

Tytut projektu: Opracowanie procedury wykrywania in fekcji wirusowych w bulwach
ziemniaka bezpdrednio po zbiorze lub w stanie spoczynku.

Kierownik projektu: dr K. Treder

W ramach prac zwikzanych z wytworzeniem materiatdbw diagnostycznychwddkrywania
infekcji wirusowych w rdlinach ziemniaka prowadzono badania #uej na celu oczyszczanie
specyficznych surowic uzyskanych w poprzednich clataPrzeciwciata izolowano za pomoc
chromatografii tiofilnej i w oparciu o nie wytwanza koniugaty przeciwciat z alkaliczriosfataz na
PVY, PLRV i PVM. W toku bada udato s§ opracowa wydajm procedug izolacji IgG pozwalajca
na jednoczesny przerob wielu surowic, a uzyskarmegowvciata charakteryzowaty esiwysokim
stopniem czystai.

Prace nad opracowaniem metodyki pozwgejj na wiarygodne wykrywanie infekcji wirusowych
w ekstraktach z tkanek bulw oraz w ekstraktacheikkiw byly prowadzone tak jak w ubiegtych latach
w trzech niezaleych laboratoriach. Na podstawie uzyskanych wynikstwierdzono,ze wyniki
wykrywania wirusow w ekstraktach z bulw za pomdktajl-ELISA ;3 w duzym stopniu zgodne
z wynikami préb oczkowych jedynie w przypadku PLRMa wirusa PVM ditq zgodnd¢ z proky
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oczkowg uzyskano tylko w jednym z dwdch laboratoriow diagtycznych. W 2010 roku
obserwowano dta niezgodneé¢ wynikow detekcji PVY pomddzy Koktajl-ELISA na bulwach
a prola oczkows. Stwierdzono wiecze test Koktajl-ELISA w obecnej postaci nie jest odfedni do
wykonywania préb na bulwach z uwagi nazgliniezgodné¢ z testem DAS-ELISA w ocenie
porazenia PVM i PVY. Nie jest rownie jasny wplyw przechowywania bulw w temperaturze
pokojowej przed wykonaniem testu na wynik detekdjiisa.

W biezacym roku sprawozdawczym poréwnano zoptymalizawan ubiegtym roku procedgr
detekcji PVY z technika opartna immunoadsorpcyjnym RT-PCR. Wykazanogksizy czutas¢
wykrywania PVY za pomacRT-PCR z uyciem RNA izolowanego na krzemioncezrda pomog
IC-RT-PCR. Wykazano rownie ze ilosciowy test immunoluminescencyjny jest bardziej gzaotz
kolorymetryczny test ELISA. Opracowano czuly lunsoencyjny test membranowy typu dot-dot,
pozwalajcy na wykrycie nano ilici wirusa w buforze i w soku ziemniaka.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 72.
Tytut projektu: Opracowanie metod szybkiego rozmnaania genotypow ziemniaka.
Kierownik projektu: inz. D. Sekrecka

Prace badawcze prowadzono w 3 zadaniach:

1. Opracowanie i zastosowanie technik vitro dla mikrorozmnazania ziemniaka

Ocenie poddano 6 genotypow ziemniaka: Elanda. Pkpifgtyda, Wiarus, Zebra i Zeus pogtém
opracowania metod ich szybkiego rozmesa. Przeprowadzono ogegenotypow pod &em ich
przydatndci w produkcji mikrobulw — tj. bulw wyprodukowanycl szkle. Reakcja poszczegdélnych
odmian na zastosowane zywki i sposoby utrzymywania (dzitnoc czy tylko noc) jest
zréznicowana. Najwyszy wspotczynnik rozmrania uzyskano dla odmiany Zeus i Zebra, natomiast
Elanda i Wiarus plonowaty na podobnym niskim poZdimrRodzaj zastosowanejpyavki jak i sposéb
utrzymywania kulturin vitro miat istotny wplyw na uzyskane plony mikrobulw. Klajpiej
tuberyzacja przebiegata nazgwice wzbogaconej gglem aktywnym. W warunkach kontrolowanych
(szklarnia) badano wptywegtcsci sadzenia rdin in vitro i mikrobulw na uzyskany plon minibulw.
W miare zwickszania obsady bn na 1nf znacznie zmniejsza siwsp6iczynnik rozmnaania.
Minibulwy ocenianych odmian stanowity materiat ¥gipwy do oceny rozmn@nia w warunkach
polowych. Minibulwy o srednicy poniej 2 cm daty plon o ok. 10-36 % z8zy w poréwnaniu
Z minibulwami wekszymi. Odmiana Elanda zareagowata napgzym, bo 36-procentowym spadkiem
plonu.

2. Badania nad szybkim mnaeniem minibulw z wykorzystaniem technologii hydropaiczne;j

i zbiorem w trakcie wzrostu raoslin matecznych

Opracowano |l etap technologii produkcji minibulwzgledniajacej wielokrotne zbiory w trakcie
wzrostu ra@lin matecznych. Zmodyfikowano projekt i wykonanaytrprototypowe urgzenia do
aeroponicznej uprawy ziemniaka. Instalacja do peoteav paywki w kazdym z trzech urgdzea
skladala si ze zbiornika, pompy pobietgiej paywke ze zbiornika przez rurag ssicy, filtra
dyskowego oraz instalacji zamgtawiegj, znajdujcej se w komorze aeroponicznej. Zabezpieczenie
pompy przed pracna sucho stanowit czujnik poziomuzywki w zbiorniku. Uktad zaworéw PCV
pozwalal manualnie ustaviadane dinienie. Prag kazdego z urzdzer aeroponicznych zagdzaty
sterowniki czasowe. Program podtrzymywany byt zasdm z baterii. Dodatkowo zainstalowano
system powiadamiania o alarmach. Materiat nasiestagowity rgliny in vitro i mikrobulwy trzech
odmian ziemniaka: Cyprian (wczesna) i Zeldr@dnio wczesna) i Gawigrednio pdna). Minibulwy
mnazono dwoma metodami: przy zastosowaniuadeenia do aeroponicznej uprawy ziemniaka
I metody tradycyjra, w glebie. W déwiadczeniu wykorzystacym uradzenie do aeroponicznej
uprawy, wspoétczynnik rozmrania zaleny byt odmiany i szenia paywki. Sparéd badanych
odmian, Zebra charakteryzowatae shajwyzszym poziomem tego wspoiczynnika i augicta
maksymalg wartas¢ 25,35-35,47, co w stosunku do metody tradycyjtegj@nito 298-417 %.
3.Adaptacja technikin vitro dla mikrorozmnazania wybranych genotypéw

Zastosowano metedpolaczom: termoterapii z hodowl tkanek merystematycznycim vitro. Do
doswiadczenia wazito genotypy ziemniaka w 100% paome wirusami S i Y. Uzyskano zdrowy
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materiatin vitro z 18 genotypow ziemniaka. Wykazare, bardzo mate wycinki izolowanej tkanki
Z pakow katowych i szczytowych roslin poddanych termoterajaja wicksze szanse na uzyskanie
zdrowych rdlin in vitro.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 73.

Tytut projektu: Wyrd znienie biochemiczno molekularnych wskanikéw tolerancyjnosci
genotypow ziemniaka na suszglebowy.

Kierownik projektu: dr hab. B. Zagd@ska prof. nadzw. SGGW

Ziemniak Solanum tuberosurh) jest uznawany za fbne wrazliwa na niedobory wody

w glebie praktycznie w kalej fazie rozwojowej. Wysgpienie chociaby niewielkich niedoborow

wody w glebie powoduje obrenie plonu, poniewarozwdj bulw zaley od ich zaopatrzenia w cukry.

Dlatego celem naukowym projektu jest przebadanigkim stopniu wysoka zdoldé do tolerowania

odwodnienia przez &iny ziemniaka w fazie gromadzenia plonu paména jest z utrzymywaniem

potencjatu redukcyjnego tkanek oraz zdémgdo utrzymywania stabilnej struktury biatek.

W stosunku do ubiegtego roku badania poszerzorane rodmiany.

W roku 2010 przeprowadzono dwasdaadczenia: polowe oraz wazonowe w hali wegetagyjihae

dziewieciu odmian ziemniaka. ¥v¥6d badanych odmian jedna odmiana byta bardzo wezes

(Flaming), cztery wczesne (Aruba, Cyprian, Koro@wacja) oraz czter§rednio-wczesne (Katahdin,

Irga, Jutrzenka i Tetyda).

Na wymienionych wyej odmianach dokonano oceny zdaliodo unikania i do tolerowania

odwodnienia przez gtiny ziemniaka, okrdono wysgpujace zmiennéci w obrbie badanych odmian

pod wzgekdem cech pogarszgych wyghd (podatné¢ na sgkania fizjologiczne, deformacie).

Wykonano réwnie pomiary aktywnéci fotosyntetycznej, transpiracji, aiizykomorkowego stenia

CQO, i efektywndaci wykorzystania wody (WUE, Water Use Efficiency).

Oceny badanych genotypowslia ziemniaka dokonano réwnigpod wzgédem produkcji biomasy,

skrobi, cukréw redukiagych i sacharozy w warunkach suszy glebowe;j.

Kolejnym etapem byta charakterystyka parametrowchmonicznych: ocena aktywfm enzymow

odpowiedzialnych za utrzymanie potencjatu redokslimg peroksydazy, katalazy, dysmutazy

ponadtlenkowe;j.

Rozpoczto réwniez badania nad proteomenslio ziemniaka celem identyfikacji biatlek kluczowych

decydugcych o odporngci lub wrazliwosci na odwodnienie.

Otrzymane wyniki pozwolity na sformutowanie ngstjacych wnioskow:

e Zgodnie z rolniczym kryterium odporé@ na susg wyodrebniono odmiaga najbardziej odpoen
(Jutrzenka) i najbardziej wirkw a (Owacja).

* Wykazano wysok negatywia korelacg pomidzy zdolndcia roslin do regeneracji a zdoldoia
do utrzymywania wysokiego plonu w warunkach sudehagwej

* Wykazano,ze aktywnd¢ peroksydazy gwajakolowej jest negatywnie skorelmavae stopniem
uwodnienia lci (RWC)

« Wykazano zmiany w profilu aktywdoi SOD i peroksydazy pod wplywem suszy i brak zmian
w aktywndci katalazy

* Wpykazano,ze w warunkach suszy glebowej odmiana odporna utgymvysoki stosunek
intensywndci fotosyntezy do transpiracji i wysakwartag¢ wspotczynnika efektywnioi
wykorzystania wody (WUE)

W dadwiadczeniach wsgpnych zidentyfikowanoakznie 310 bialek, natomiast w prébie Zlim
poddanych suszy glebowej zidentyfikowano 313 biat®kobszarze analizowanych 5 regionow
zeli 3 biatka byly charakterystycznych tylko dla pyo kontrolnej, po zastosowaniu suszy
zaobserwowano 2 nowe biatka.
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Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 74.

Tytut projektu: Opracowanie oraz weryfikacja procedur badawczych okrelajgcych
wartosé agrotechniczry i uzytkowa genotypow ziemniaka z uwzgdnieniem warunkow
srodowiska, uprawy i przechowywania.

Kierownik projektu: dr W. Nowacki

Badania wykonane w roku 2010 mialy na celu @lkrmd@e poziomu oraz zmiensa
srodowiskowej cech ’hin i bulw decydujcych o wartéci uzytkowej i agrotechnicznej ziemniaka
u 38 nowych genotypow (materiatdw hodowlanych) tggtunku.

Dla realizacji powyszego celu przeprowadzone zostatyvdadczenia polowe w 4 miejscodmach
zlokalizowanych w rénych rejonach kraju tj. w woj. mazowieckim, zachiogromorskim,
warminsko-mazurskim i pomorskim, w ktérych wykonano obssije wzrostu i rozwoju &lin
ziemniaka w trakcie wegetacji oraz olmmo wysokd¢ plonowania. Uzyskane wyniki plonu
materiatbw hodowlanych poddano nrgstie szczegotowym analizom laboratoryjnym. Oceniono
struktue plonu, morfologt i wystepowanie wad zewgtrznych bulw, porzenie chorobami skorki,
wrazliwos¢ bulw na uszkodzenia mechaniczne i ich podétma ciemg plamisté¢ pouderzeniow,
wystepowanie wad mazszu, zawart& suchej masy, skrobi i biatka a ta@ksktad granulometryczny
skrobi, skionné do kumulacji azotanow i glikoalkaloidéw. Analizom@ réwniez zmienndé
zawartdci cukréw redukujcych, sacharozy, ciemnieniagmézu i przydatné do produkciji chipsow

i frytek w trakcie sezonu przechowalniczego oragtdwanie, powstawanie ubytkéw naturalnych
i porazenie plonu chorobami okresu przechowywania. Ponademione zostaly parametry procesu
kietkowania bulw matecznych, wymagania hawozowe (N9nna¢ roslin a takze tempo tuberyzaciji

i akumulacji plonu u genotypéw wcaeejszych. Jednocgeie dla wybranych 8 genotypow
przeprowadzono dodatkowo badania aoaj na celu okigenie ich przydatnai do produkcji
ekologicznej.

Doswiadczenia polowe we wszystkich 4 punktach zostalgrone na glebach klasy bonitacyjnej IVa
badz Vb zaliczonych do kompleksu przydateo rolniczej zytniego dobrego, odznacaaych sg
podobra (wysolq badz sredni) zasobnécia w skladniki pokarmowe. Zastosowane naemie we
wszystkich punktach wynikato z zasoBoiogleby i byto prawidlowo zbilansowane. Technikifimin
sadzenia diwiadcze byty we wszystkich miejscovgoiach niemal identyczne, bardzo zble byty
takze zabiegi zastosowanej we wszystkich punktach badachaniczno-chemicznej pighacii
ziemniakéw. Liczba zabiegow ochronyslin, stosowanych zammie od lokalnych potrzeb, wyniosta:
5 do 10 - przeciw chorobom grzybowym, 3 do 6 - pmeeowadom (mszyce i stonka ziemniaczana).
Zbiory ddwiadczér wykonano w fazie petnej dojrzald roslin, pobierajc odpowiednie proby do
oceny jakdci plonu oraz cech jakoi bulw.

Ukfad gtéwnych parametréw klimatu w sezonie weggtaon 2010 dla wszystkich 4 punktow
badawczych, w ktérych realizowano sdeadczenia polowe natg uzna za srednio korzystny dla
rozwoju ralin i plonowania ziemniaka. W kwietniu, w okresiadzenia ziemniaka w pkt.1 i 2
wystepowat deficyt opaddw, natomiast w pkt.3 i 4 istotaly nadmiar. Jednocgae po déé¢ obfitych
opadactiniegu w zimie we wszystkich analizowanych miejscésiecch poziom wod gruntowych byt
dos¢ wysoki. Stan dobrego a ngshie nadmiernego uwilgotnienia gleby utrzymat i maju we
wszystkich punktach badabowiem w tym miegicu wystpity bardzo obfite opady na terenie catego
kraju. Jednoczmie byt to okres bardzo chtodny, c¢hdoez przymrozkoéw. Stan ten stwarzat
niekorzystne warunki dla wschodéwslia ziemniaka we wszystkich zatonych déwiadczeniach.
W kolejnym miesicu odnotowano deficyt opaddéw w pkt.2 i 4 za pkt. 1 i 3 byly one zbiione do
normy wielolecia. Wyrznie zblizona do normy wielolecia byla réwrigemperatura czerwca we
wszystkich punktach badaPozwolito to na znaczne wyréwnanie rozwojdliroi dos¢ intensywny
przyrost ich masy nadziemnej. Lipiec charakteryZogia wyskepowaniem wysokich temperatur
i znacznie przekraczgjymi wieloletnie normy opadami deszczu. Podobnauagyh opadowa
utrzymata s w sierpniu a take we wrzéniu. Taki uktad pogody, tj. nie tylko nadmiar opaddle
takze ich niewtdciwy, w stosunku do potrzeb ziemniaka, rozktad gjpitzdtugiemu utrzymaniu i
masy nadziemnej £bin, szczegdlnie u genotypow wargejszych. Nie byly to jednak, warunki
sprzyjapce prawidtowej akumulaciji plonu i wynidst oftednio: genotypy wczaiejsze -39,4t/ha,
genotypysrednio wczesne - 50,6t/ha i 54,4t/ha genotypynm@sze. Genotypami, ktére wykazaty
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najwyzszy potencjat plonowania niezatée od warunkow uprawy byly: Al14, B40, B32, B26 3B
C14.

Analizy wynikéw oceny pozostatych parametrow plaalranego w 2010 roku pozwalatwierdze,
7e:

Genotypem o najszybszym tempie akumulacji plonuAiyt.

Plenna¢ ocenianych genotypdéw ksztattowata @i zakresie od 6,0 do 26,6 bulwilioe.
Wystepowanie wad zewgtrznych (spkania i deformacje) a tak pustowatéci bulw we
wszystkich analizowanych grupach wczesmobylo uwarunkowane genotypowo, natomiast
udziat bulw z rdzaw plamist@gcia miazszu istotnie determinowaty zaréwno miejsce upraaky |
i genotyp.

Ocena udziatu bulw z ospowabtty oraz indexu pokrycia bulw sklerocjami a zekporaenia
parchem zwyklym wykazataze w notowanych warunkach termiczno-wilgaiciowych
wystepowanie wymienionych choréb skoérki bylo znaczniesmé nk w latach o bardziej
typowych uktadach w/w czynnikéw. Jednogzie nie stwierdzono statystycznie udowodnionej
zmienndci genotypowej, co do wygbowania tych chordb na bulwach.

Odporndgé¢ bulw na uszkodzenia mechaniczne byta stosunkowspka, genotypy o najvigzej
odporndci to: A17, B37, B21, B 24, B41, C15.

Efektywnaici nawaenia azotem byla istotne zrticowana genotypowo, z ogoélnej liczby
badanych 21 genotypéw zakwalifikowano do grupy dystawymaganiach nawozowych, 11 do
grupy o wymaganiacrednich za 6 o dwych. Nie stwierdzono zbiaosci pomedzy mag
systemu korzeniowego i wymaganiami nawozowymi Q@o.

Zawartg¢ azotandéw w bulwach byla niska, wahakawigranicach od 26 do 61 mg.kgadi. masy
bulw, tylko dla nielicznych genotypdéw odnotowadtedni zawartd¢ tych zwihzkdow.

Zawarta¢ alkaloidoéw byta uzaleniona zaréwno od genotypu jak i warunkoéw uprawy,

Niektore z uwzgidnionych w badaniach odmian zarejestrowanych olas@bardziej przydatne
do uprawy ekologicznej ainowe genotypy wytypowane do takiej oceny.

Natomiast wyniki bada dotycacych cech, ktore podlegajocenie w okresie przechowywania,
wykonane dla plonéw genotypéw zebranych w roku 2068Razuj ze:

Wysoky zawartdciag cukrow redukujcych (powyej 0,25%) niezalmie od miejsca uzyskania
plonu charakteryzowaty sgenotypy A6, A10, Al4, B26 oraz C5.

Wsréd badanych genotypow znalazty snaterialy o niskiej zawarfoi cukrow redukujcych po
przechowywaniu w niskiej temperaturz€@3, byty to: A8, All, B2, B3, B18, C2, C7, C11, C13
Niezalenie od miejsca uprawy oraz warunkéw przechowywapiawie wszystkie badane
genotypy cechowaty sibardzo mat sktonndgcia do ciemnienia bulw po ugotowaniu.

Wsréd genotypow uwzgtinianych w badaniach wysoki udziat stanowity formypazadanym,
dlugim okresie naturalnego spoczynku bulw, do grupyajdizszym okresie jego trwania
zakwalifikowano 10 genotypdw.

Prazenie parchem srebrzystym bulw ocenianych genotyp®atattowalo si na poziomie
zblizonym do zmienn&i tej cechy u odmian zarejestrowanych, Stwierdzengksze nt dla
odmian zarejestrowanych adice genotypowe w poteniu bulw przezH. solani wsrod
genotypdwsrednio wczesnych i pdiejszych.

Wiekszai¢ genotypdéw (28 na 36 badanych) przechowywanych °@ ykazato najwysz
trwatos¢ przechowalnicg - ocena 9 w skali 9 stopniowe;.

Genotypy: A8, Al1l0, B19, B22, B26, C13, C14 charaktewaly sé duza trwalcscia
przechowalnicz i stabilngcia zaréwno w temperaturz€Gjak i 8C.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 75.

Tytut projektu: Badania nad efektywnoscig indukcji haploidéw w zréznicowanych
genotypach kukurydzy metody gynogenezy.

Kierownik projektu: dr R. Warzecha
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Celem tematu jest okflenie efektywnéci indukcji haploidow wytwarzanych metgéh vivo
(gynogenezy) oraz zdoléd podwajania ich liczby chromosomow pod wptywenickicyny.
Przedmiotem indukcji haploidow bylo 69 genotypéw teeanych kukurydzy. \4féd 5683
zidentyfikowanych rélin o fenotypie haploidalnym stwierdzono 4397 (P8)4 roslin mesko
nieptodnych, sp&éd ktérych 1793 (40,8%) nie wytwarzato znamion882(22,6%) rélin byto
meskoptodnych. Byly to podwojone w wyniku kolchicynamia haploidy. Rdiny te poddano
samozapyleniu w celu wytworzenia nasion pokolenidl;.D692 (53,8%) spwod poddanych
samozapyleniu &in zawiazato nasiona. Efektywsdé uzyskanych linii podwojonych haploidéw
(DH,) - 692, w stosunku do wigiowej liczby rdlin haploidalnych — 5683, wyniosta 12,2%.
Genotypy mateczne wykazatyrg efektywnaé wytwarzania podwojonych haploidow.

Analiza genotypow SH wskazatae najbardziej efektywnymi wariantami byto traktowasiewek
roztworem kolchicyny w sgteniu 0,08% przy czasie ekspozycji 10 i 12 godzifeKiywnasé

kolchicynowania odpowiednio: 66,9% i 64,1%). Z 3@§jsciowych ralin uzyskano 64,1-66,9%
podwojonych haploidow. Metoda z roztworem kolchigy)h06% i ekspozyajsiewek przez 10 i 12
godzin byla mniej efektywna. Uzyskano 38,5-45,8%dwojonych haploidéw. Najwasz

efektywna¢ podwajania chromosoméw zanotowano w genotypie &R0D9 (66,9%).

Analiza genotypéw KB wykazatae najlepszy efekt przyniosto traktowanie siewek draaini

roztworami (0,06% i 0,08%) przez 12 godzin (efektggé kolchicynowania odpowiednio:
40 i 33,8%). Najwysz efektywnaé podwajania chromosoméw zanotowano w genotypie RRY
(48,5%).

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 78.

Tytut projektu: Badanie interakcji genotypowo-srodowiskowej linii  wsobnych
I mieszaacow kukurydzy dla oceny ich przydatndci uzytkowej.

Kierownik projektu: dr R. Warzecha

Celem bada jest okrglenie interakcji genotypoweérodowiskowej odmian mies#aowych
kukurydzy do aytkowania na ziarno i dozytkowania nadziemnej ggci rosliny.

W wyniku bad& nad kukurydz ziarnows wyrézniono:

« 6 genotypéw charakteryzigych sé stabilm (nieistotry) interakcyi genotypu isrodowiska,
o wysokim plonie ziarna, istotnie wyzym od wzorca. Takie genotypy ragzeroly zdolncé
adaptacyja i plonujg wysoko w wikszaici sSrodowisk.

» 1 genotyp, rownie o wysokim plonie ziarna, istotnie wgzym odsredniego plonu obiektow w
analizowanym déwiadczeniu znalazt siw grupie genotypéw o niestabilnej (istotnej) iatlagji
srodowiskowej, w podgrupie intensywnej, co oznaeggojmniejsg adaptagj do zr&nicowanych
warunkow srodowiska. Taki genotyp réwnocaee reaguje dodatmpiinterakch w srodowiskach
lepszych.

* 6 genotypéw w grupie o niestabilnej (istotnej) mateji srodowiskowej, w podgrupie
nieokre&lonej, co uniemgliwia ich jednoznaczp ocer pod wzgédem przydatngi do
okreslonychsrodowisk (intensywnych lub ekstensywnych).

Na podstawie klasyfikacji genotypow ze wghh na wysoked i stabilng¢ poziomu zawartai suchej

masy w ziarnie w czasie zbioru wyréono:

« 5 genotypdéw charakteryzigych sé stabilm (nieistotry) interakch genotypu i srodowiska,
0 wysokiej zawart€ci suchej masy ziarna, istotnie #ggzej od wzorca.

e 15 genotypéw zaliczono do grupy o niestabilnejo{istj) interakcjisrodowiskowej, w podgrupie
nieokrelonej.

Na podstawie daviadczeéi, ktorych celem byto oketenie parametrow nadziemnejegei rosliny,

wyrozniona

« 1 genotyp ze wzgtlu na wysoké i stabilng¢ plonowania (plon ogoélny suchej masy catycklino
— t/ha), o plonie wysokim, istotnie wszym od wzorca i o stabilnej (nieistotnej interakgnotypu
i sSrodowiska,

* 2 genotypy ze wzgtlu na wysoké i stabilng¢ poziomu zawart&i suchej masy w catych
roslinach w czasie zbioru, o stabilnej (nieistotnejkgi genotypu srodowiska)
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* 1 genotyp w grupie niestabilnej, w podgrupie eksyame;.

W obydwu analizowanych grupach sdeadczer stwierdzono,ze badane genotypyassilnie
zréznicowane pod wzghem poziomu plonowania, wczesop reakcji na warunkgrodowiskowe
i zdolIndsci adaptacyjnej. &wsrdd nich genotypy, ktérych linie sktadowedzie mana wykorzysté
do tworzenia perspektywicznych materiatow $eypwych do syntezy nowych mieszadw
kukurydzy.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 79.

Tytut projektu: Epidemiologia chor6b powodowanych pzez grzyby z rodzajuFusarium
spp. na kukurydzy oraz poszukiwanie nowyclzrodet odpornosci.

Kierownik projektu: dr E. Kochaiska-Czembor

Do bada mapcych na celu poszukiwanie nowyéhbdet odpornéci kukurydzy na choroby
powodowane przez grzyby z rodzafwsarium spp. whczono pule genowe zrdicowane pod
wzgledem pochodzenia oraz morfologii i fizjologii sfm. Odporng¢ roslin na fuzarioz kolb
opisywano przy infekcji naturalnej oraz po inokgiladkolb grzybami F. graminearum
i F. verticillioides Na podstawie wspnych bada epidemiologicznych stwierdzonae obecnie
grzyby te g gtéwnymi sprawcami fuzariozy kolb w Polsce. Kolbgkaano inokulum o steniu
4 x 10 zarodnikéwF. graminearuny ml oraz 1 x 10 zarodnikéwF. verticillioides/ ml. Do oceny
stopnia porzenia kolb aywano skali 1 — 7 (1 oznacza brak infekcji). Zgbrpedstawy todygi
powodowan przez grzyby z rodzajurusarium spp. opisywano przy infekcji naturalnej, po
rozkrojeniu dolnej partii todygaywajac skali 1 — 9 (1 — todyga zdrowa). W populacjachsapwych
pojedynki charakteryzage s¢ podwyzszory odporngcia na fuzarioz kolb i zgorzel podstawy todygi
stanowity 32% wszystkich &tin badanych, 48,8% w grupie materiatdw wytypowdnyio dalszych
bada w roku 2009 oraz 56,7% w grupie materiatdw wytypoywch do dalszych batlaa podstawie
wynikéw w 2008 i 2009 roku.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 83.

Tytut projektu: Opracowanie efektywnej metody otrzymywania haploidow
i podwojonych haploidow buraka cukrowego.

Kierownik projektu: dr hab. M. Gaka prof. nadzw. IHAR-PIB

Kontynuowano badania nad opracowaniem wydajnejodyetotrzymywania haploidow
i podwojonych haploidéw w kulturaclin vitro z niezaptodnionych zatkéw jednonasiennych
i wielonasiennych linii buraka cukrowego.
Materiatlem wygciowym do bada byly wielonasienne diploidalne zapylacze burak&rowego —
typu cukrowego (2 linie), cukrowo-normalnego (3&id) i normalnego (39 linii). Zakki do kultur
in vitro pobierano z rdin rosmcych w szklarni. Wyktadano je na pavke Murashige i Skooga (MS)
zawierajca 1 mgdm® BAP i 0,1 mddm® NAA. Dodatkowo w celu okréenia optymalnych sten
regulatorbw wzrostu dla 2ze@kszenia procentu regeneracji haploidalnych  zarodkéw
z niezaptodnionych zatkéw buraka zastosowano zyovki zawierajce BAP lub TDZ w kombinaciji
z TIBA. Zastosowanie odpowiednich warunkéw fizycehy(temp. 25°C, dwa tygodnie ciengap
oraz skladu poywek indukcyjnych pozwolito uzyskasrednio 6,3% regeneragych zahzkow. Wsrod
analizowanych rinych genotypéw buraka najwszy procent réin otrzymano z zalzkoéw
wielonasiennych zapylaczy typu cukrowego (do 37,5%§tabiej regenerowaty zgki
wielonasiennych zapylaczy typu cukrowo-normalnedm 12,5%) i normalnego (do 27,5%). Ogdtem
z 16380 niezaptodnionych zakéw wielonasiennych diploidalnych zapylaczymgch typéw buraka
wytozonych na paywki indukcyjne otrzymano 852 (5,2%) regeneranty.
Rasliny haploidalne pochodze z zadzkow réznych genotypow traktowano kolchicymv warunkach
kultury in vitro. Reakcja haploidéw na ppwce, w ktdrej stosowano 250 fgi® kolchicyny przez
3 dni zaleala od genotypu. @stotliwos¢ wystpowania podwojonych haploidow wynosieednio
26,7% dla wielonasiennych zapylaczy typu cukrow&§o5 % dla typu cukrowo-normalnego i 23,9%
dla typu normalnego.
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Otrzymane w wyniku przeprowadzonych badesliny diploidalne zostaty rozmrmone i ukorzenione
w kulturachin vitro. Prawidlowo rozwingte rasliny wysadzono do doniczek w szklarni a rasie

w polu. W polu wysadzono 70 linii podwojonych hdgtmv wyprowadzonych z wielonasiennych
zapylaczy typu cukrowego, 45 linii typu cukrowo-n@inego i 88 linii typu normalnego.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 87.

Tytut projektu: Badania nad odpornosciag grochu siewnego i bobiku na wybrane
choroby grzybowe.

Kierownik projektu: dr L. Boros

Badania obejmowaly ocerpodatndéci na poraenie M. pinodesnowych genotypéw grochu
siewnego w déwiadczeniu polowym z kontrolowaninfekcja oraz w warunkach kontrolowanych.
tacznie badano 28 obiektow. Badane genotypyitg si¢ istotnie pod wzgldem wysokéci roslin,
wylegania i plennéci oraz poraenia M .pinodes Stwierdzonosrednie poraenie rglin badanych
genotypdéw w poréwnaniu do poprzednich sezondéw vesggtych. Obserwowany stopgigporaenia
przezM. pinodespowodowat prawie 12% redukcproduktywndci badanych genotypdw przy ihj
rozpietosci pomidzy nimi, jednake r&nice w redukcji produktywrizi pomiedzy genotypami byly
nieistotne. Wyodrebniono grug genotypow o porgeniu na poziomie odmiany Radley — wzorca
odporndci. W warunkach kontrolowanychlrednie poraenie lgci i todyg bylo wysze od
odpowiednich wartéi dla odmiany wzorcowej Radley i znacp nizsze nk dla odmiany Rubin. Nie
stwierdzono istotnych whic poziomu podatri@i badanych genotypéw w zatexci od miejsca
wytworzenia.

Testowano w warunkach polowych linieg F(159) z d&miu kombinacji z krzyowan
migdzyodmianowych z odmian Radley. Badane linie #aitly sie pod wzgédem wczesrgei,
wysokdici raslin, wylegania. Srednie poraenie linii grzybem M. pinodes w poszczegdblnych
kombinacjach krzzowan byto nizsze od porzenia odpowiednich form matecznych. Produktyséno
wyrazona masg nasion z poletka byta r8za od produktywnigi lepszych rodzicéw. Jednak zakres
zmienndci dla tej cechy wskazuje na wmiovos¢ wyboru linii, ktére leda taczyly podwyszor
odporndé¢ naM. pinodesz innymi korzystnymi cechamizytkowymi.

Kontynuowano prace nad introgrggjenéw odpornéi z Pisum fulvumdo P.sativum.W biezacym
sezonie wegetacyjnym wysiano popuale (56 rodziny) na polu infekcyjnym. Obserwowanéliro
ze znacznymi deformacjami, z zaburzeniami chlavefitmi czy cailkowicie sterylne. Badane
materiaty wykazywaly znacansegregagj dla szeregu cech morfologicznych (wysékeooslin, typ
ulistnienia, barwa kwiatow, wczesitgp wielkos¢ nasion i kolor okrywy nasiennej).
Wyselekcjonowane 104 pojedynki oraz zebrane ramasgegregujcych rodzin kda przedmiotem
dalszych prac.

W doswiadczeniu polowym w warunkach prowokacyjnych z apénym o miesic terminem
wysiano wybraa grupz krajowych i zagranicznych genotypéw grochu w tymdparnych na
maczniaka prawdziwego do oceny podatio Wysiano rownie F, z krzyzowan linii RS 1149/98
odpornej z genotypami podatnymi w 6 kombinacjachys#pito znaczne poraenie mczniakiem
whasciwym a silne wyleganie utrudniatlo wyb6r pojedynkdwdpornych na mtzniaka. facznie
wyselekcjonowano 94 pojedynki nie wykaztg objawdéw porzenia. Materialy te dda wysiane
nadchodzcym sezonie w celu potwierdzenia odpdgiona poraenie E. pisi i wstepnej oceny
parametrow gytkowych.

Podobnie jak w poprzednim sezonie wegetacyjnym jamgsdadwiadczenie z 18 odmianami bobiku
z Krajowego Rejestru. Przeprowadzono ceporaenia przez wybrane choroby grzybowe.
Stwierdzono niski poziom parania przezAscochyta fabaé Botrytis fabaeW sezonie gromadzono
materiaty rglinne bobiku z objawami potania do identyfikacji i izolacji sprawcow.

Lp. w zal. do Rozporadzenia MRIRW: 91.

Tytut projektu: Badanie stabilnosci biologicznej traw wieloletnich z uwzgédnieniem
czynnikéw biotycznych i abiotycznych.

Kierownik projektu: dr E. Kochaiska-Czembor
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Badania prowadzono w éweiadczeniach zalmnych w formie szkétek oraz w siewie
rzedowym. Materialem rdinnym daswiadczeé prowadzonych w formie szkotek byto potomstwp F
zycicy trwatej uzyskane w wyniku skrzgwania genotypéw zudicowanych pod wzgblem cech
morfologicznych i fizjologicznych oraz pod wzdlem odpornéci na stresy biotyczne i abiotyczne,
odmiany wzorcowe i rodzicielskieycicy trwalej oraz wybrane formyycicy wielokwiatowe;j.
Charakteryzujc badane materiaty wzytkowaniu k@no-polowym uwzgidniono nasipujace cechy:
wczesnec, wysoka¢ przed kadym pokosem, zieleni sucky mag kazdego pokosu, morfologi
liscia (w okresie wiosennym oldlajac diugc¢ i szerokd¢ i powierzchng), odpornd¢ na rdze
(zdzbtowa i koronow), odporngé na plamistéci lisci, stan rélin po zimie oraz ocenwiosenn.
Charakteryzujc badane materialy w zutkowaniu nasiennym uwzglniono nasfpujace cechy:
wczesné¢ (jako liczba dni od 1.04), wysok& morfologk liscia flagowego (ditug, szerokecd
i powierzchng), odporndéé¢ na rdz zdzbtowa w czerwcu i we wrzaiu. W 2010 roku pobrano préby
klosbw i opisano nagpujace cechy: diug&, wag, liczbe kloskow w klosie oraz MTN.
Doswiadczenia w siewie gzlowym zostaly zatmone w uwytkowaniu kaéno-polowym dla
nastpujacych gatunkéwzycica trwata, festulolium, kostrzewakbwa, tymotka dkowa i wiechlina
takowa. W obgbie kazdego gatunku uwzegtiniono 3 obiekty.

Dwadzigcia dziewgé klondw plonowato na poziomie, lub powsj odmian Arka i Argona (sucha
masa uzyskana w latach 2009-2010: 1,5-2,8 kg zj&dpokow). Formyzycicy wielokwiatowej
charakteryzowaty si niska lub bardzo nisk odporndcia na rdz koronows w uwzytkowaniu na
zZielonke oraz jakosrednio odporne luBrednio podatne na rdav uzytkowaniu nasiennym. W siewie
rzegdowym gatunkiem najbardziej podatnym na rdze bylachlina hkowa a na plamistei lisci
kostrzewa dkowa. Najwyszym plonem suchej masy w latach 2009-2010 chasakteata st
tymotka kkowa, a kacowy plon suchej masy pozostatych gatunkéw bytzooly (ok. 0,5 kg/m2).
Stosunek suchej masy do zielonej masy byt nzgzy u wiechliny dkowej (powye] 29%)
a najngszy u festulolium (12-19%).

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 92.

Tytut projektu: Badanie i wykorzystanie wybranych form wiechliny takowej, kostrzewy
czerwonej i kostrzewy akowej o cechach biologicznych decydggych o podwyszonej
wartosci gospodarczej, ze szczegolnym uwzghieniem nasiennictwa, dla nowoczesnych
technologii uprawy.

Kierownik projektu: dr D. Martyniak

Rok 2010 byt ostatnim, trzecim rokiem wieloletnichda poznawczych nad doskonaleniem
metod krajowej hodowli traw o wysokiej syntetyczmgirtgici ogélnogospodarczej.
Podstawowe prace koncepcyjne i techniczne oraz stigeydotyczce nasiennictwa, prowadzono
w Radzikowie. Cgs¢ bada dotycacych pastewnej warfoi uzytkowej zlokalizowano w trzech
punktach na pétnocy, potudniu i zachodzie kraju.
Badaniami objto 37genotypow (pastewnych i gazonowych), czteparstawowych gatunkéw traw:
kostrzewy hkowej, kostrzewy czerwonej (formy pastewne i gazesp wiechliny hkowej (formy
gazonowe i pastewne) oraygcicy wielokwiatowej. Badania prowadzono na jedémazatazonych
w 2008 i 2009 rokuscistych, wielopowtérzeniowych dwiadczeniach polowych, oddzielnie na
nasiona i uytkowa warta¢ pastewn i trawnikowa. tacznie we wszystkich dwiadczeniach badano
24 cechy zaleie od typu déwiadczenia.
Podstawowym celem ba@ldyto poznanie poziomu wadt ogdlnogospodarczej nowych polskich
materiatdbw hodowlanych a zwtaszcza analiza i dkree wptywu cech biologicznych na wartaic.
Prace obejmowaly zatem badania wsstouzytkowej i nasiennej okéonych syntetycznym
wskaznikiem (WOG), nie stosowanym dotychczas w walorjizagateriatbw hodowlanych oraz
odmian. Jednoliczbowa waloryzacja wadouzytkowo-nasiennej (plonu suchej masy lub ogdlnego
aspektu estetycznego trawnika oraz plonu nasiomjvplita na ich oce@ i ranking, co mee by
wykorzystane zaréwno przy introdukcji do praktykak i przy w procedurze przyjmowania do
Krajowego Rejestru. Drugim celem badpoznawczych byto okgéenie cech biologicznych i ich
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wptywu (wypracowaa wczeniej metodyl) na wymienione wgej cechy gtowne. Poznanie
zaleznosci ma praktyczne znaczenie dla doskonalenia hodasklibcenie cyklu hodowlanego odmian.
Na wartg¢ uzytkowa pastewn (sucha masa) sg@d badanych cech biologicznych, dodatni wptyw
miaty: energia odrastaniaggias¢ runi i wysokae roslin (w kostrzewie dkowej i wiechlinie) oraz
gestas¢ runi w kostrzewie czerwonej. Pod wedém wytkowej wart@ci paszowej, mierzonej plonem
suchej masy, najplenniejszymi okazaty siwa rody w kostrzewieakowej BA-244 i BA-64, z&

w wiechlinie hkowej genotyp SK-12 (110% wzorca Eska). Analizowéoreny gazonowe wiechliny
takowej i kostrzewy czerwonej znacznieznity si¢ pod wzgédem ogdlnego aspektu estetycznego
i zadarnienia. Najwksze zranicowanie mgdzy badanymi obiektami wygtito wiosm i latem.
Wartai¢ trawnikowa zaleata gtéwnie od zadarnienia i zdrowogooroslin.

Plenng¢ nasienna badanych obiektéw byta zdecydowanie kgrdzdznicowana od warkei
uzytkowej. Zdecydowanie najwgzym plonem nasion z dwoch lat zbioru wyrialy sk

w kostrzewie czerwonej dwa genotypy (Areta 16,& dita i R-18 17,0 dt/ha), w kostrzewigkdwej
(BA-264 13,6 dt/ha i POB —S-84 13,3 dt/ha) oraz wchlinie hkowej (NIB-240 13,7 dt/ha i B-1571
12,6 dt/ha) przewaszapc znacznie wzorce. O plenfod nasiennej decydowata gtownie we
wszystkich gatunkach liczb&gow generatywnych.

W ocenie kompleksowej wada gospodarczej (WOG) najlepiej wypadty w kostrzewikowej:
POB-S-84 i BA-264 charakteryzigj s rownoczénie dobp pastewn wartcicia uzytkowa jak

i nasienn, w kostrzewie czerwonej R-18 oraz w wiechlinjkdwej B-1571.

Formy trawnikowe rénity sie znacznie pod wzgtlem wartdci ogolnogospodarczej (0 75% wextnz
kostrzewy czerwonej i 32% u wiechlinjgkbwej). W rezultacie oceny rankingowej (WOG)
u kostrzewy czerwone tylko jedna forma (NIB 2406ya@vnywata wzorcowi zau wiechliny hkowej
trzy genotypy zdecydowanie przerggaly wzorzec.

W sumie zastosowana nowa metodyka dajelimmos¢ przyspieszenia cyklu hodowlanego i pozwala
na skuteczmjednoliczbow ocere rankingowg genotypow hodowlanych.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 118.

Tytut projektu: Choroby grzybowe i bateryjne zagrazajace fasoli zwyczajnejPhaseolus
vulgaris L.) wystepowanie, rola i podatng¢ roslin.

Kierownik projektu: dr L. Boros

Przeprowadzone badania wykazaty istnieniezzigbwania w obgbie odmian szparagowych
oraz na suche nasiona na pergeColletotrichum lindemuthianuny warunkach naturalnej infekgciji.
Najbardziej podatnymi odmianami fasoli na sucheiames bylty: Wawelska, Toska i Jubilatka (st.
odp.5) oraz Toffi (st. odp.6). W koowej ocenie podatdoi odmian szparagowych fasoli,
odnotowano poteenie na 10 spodd 50 odmianW grupie odmian szparagowych zielongktiwych,
najbardziej podatnymi okazalyesiPlus i Hit (st.odp.3), Jawa i Casablanka (stédmraz Ibiza
(st.odp.5), a ¥réd fasolizottostiakowych Bis i Liwia oraz linia R-5176 (st.odp.2) ialgm stopniu
Ztota Saxa i Korona.

W wyniku prac identyfikacyjnych oraz wykonanych lagi wzbogacono kolekejizolatéw grzyba.
Obecnie kolekcja liczy 53 izolaty jednozarodnikow#. biezacym sezonie rozpog badania
patogeniczngci kolekgji izolatéw grzybaC. lindemuthianurma zestawie genotypowadicujacych w
celu oceny zmienrigi populacji posiadanych izolatow. Przebadano Gaibw a uzyskane wyniki
wskazuj, ze izolaty te tworg dwie rasy. W nadchodeym sezonie planowane jest przebadanie catej
kolekcji izolatow.

Stwierdzono zrgnicowanie w reakcji odporsoi na poraenie rag gamma grzyb&. lindemuthianum
wybranej grupy odmian i linii fasoli w warunkach rkoolowanych w técie z inokulacy nasion
wykonanym wedtug metodyki CPVO-TP/012/3. Badaniavikazuj na konieczn& podgcia prac
nad wytworzeniem materiatdbw wigiowych odpornych, szczegolnie dotyczy to fasolitdaej na
suche nasiona, gdzie jest tylko jedna odmiana pmdgcia ha rag gamma.

Bakteriozy fasoli byty chorobami notowanymi w znagm nasileniu. Speéd 18 odmian fasoli na
suche nasiona najbardziej podatne na bakteriygy odmiany: Isles, Jubilatka (st. odp.3) oraz
odmiany: Toska, Laponia, Wawelska, Warta, RabagWNalPolanka (st. odp 5). W grupie odmian
szparagowych najsilniejsze peemie odnotowano na odmianie Liwia i linii R-5176agble
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z0Mtostmkowe) oraz na odmianach Jawa i Hit (fasole zielobnkswe). Najnisze poraenie
zaobserwowano na odmianach Mamutina i Ibiza. Dvedd cztery na 50 genotypow fasoli
szparagowej wykazaly paranie na poziomie 7 (st. odp.). Identyfikacja sprawdakteriozy fasoli z
wykorzystaniem testow immunodetekcji wykazata brhakkterii Pseudomonas syringagv.
phaseolicolau jednej z odmian szparagowych z objawami bakigrayaz w przypadkéseudomonas
syringaepv. syringaestwierdzono jej obecré u 22 na 28 badanych genotypow. Podobnie jak w roku
poprzednim nie stwierdzono wgpbwania Xanthomonas campestris pv. phasegfirawcy ostrej
bakteriozy fasoli.

Stwierdzono d&¢ powszechne wyspowanie poraenia przezSclerotinia sclerotiorumsprawe
zgnilizny twardzikowej fasoli. Stopfieporazenia testowanych genotypdw byt na poziomie 7-5 alisk
9 stopniowej. Zrénicowanie genotypowe podatud u odmian szparagowych potwierdzono révinie
w tescie pagrednim wykorzystujcym reakat siewek na kwas szczawiowy.

Zgromadzone genotypy fasoli, materiaéliany, kolekcja izolatéwC. lindemuthianumppracowana
metodyka atestacji stanawlaz do kontynuacji prac w ramach tego tematu badawrczeg

40



