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

Wyniki badai uzyskane w 2011 roku w tematach szczegotowych wg
Zatqcznika nr 14 Rozpokgdzenia Ministra Rolnictwa i Rozwoju Wsi z dnia
13 kwietnia 2007r. (Dz.U.Nr 67, poz. 446, z 2008r.102 poz. 654 i Nr 146
poz. 930, z 2009r. Nr 76, poz. 648 oraz z 2010 Npoz. 595 i Nr 259 poz.

1772)

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 odpornosci na fuzarioze ktosow.

Kierownik projektu: dr T. Goral

Materiaty:

» 132 genotypy pszenicy ozimej o znicowanym podiau genetycznym

» wzorce: wysoko plongge odmiany KWS Ozonsfednio podatna), Muszelka (podatna),
Tonacja (odporna)

e 35 genotypOw pszenicy ozimej wybranych zswiadczeéd prowadzonych w latach
2007-2010.

Metodyka:

Obiekty wysiane zostaty w trzech powtdrzeniach wodiw déwiadczeniach polowych
w Radzikowie. Materiatem infekcyjnym byla mieszamif3 izolatbwFusarium culmorum
wytwarzapcych deoksyniwalenol, niwalenol oraz zearalenBszenica inokulowana byta
przez oprysk ktoséw zawiesirzarodnikéw o stzeniu ok. 5x10 zarodnikéw/ml w okresie
petni kwitnienia. Wykonano 3 inokulacje wszystkichiektéw w odsipach 2-dniowych. Po
okoto 3 tygodniach od inokulacji przeprowadzono rgcenasilenia fuzariozy klosow.
Okreslano wystpowanie fuzariozy ktoséw (liczba klosow peoaych na poletku) oraz
porazenie kiosa. Mierniki te poshyty do wyliczenia indeksu fuzariozy klosow (IFK)
oznaczajcego udziat poranych ktoskéw w ogolnej liczbie kloskdéw na poletkdfykonano
pomiary wysokeéci roslin. Po zbiorze kloséw oznaczono stapiaszkodzenia ziarniakow
przezFusarium(FDK).

Analizowano zawart@ mikotoksyn fuzaryjnych w ziarnie. Zearalenon (ZE#9naczano za
pomog ilosciowego testu immunoenzymatycznego AgraQuant® ZDmthoteceny grupy
B (deoksyniwalenol [DON], 3-acetyldeoksyniwalen8ACDON], 15-acetyl deoksyniwalenol
[15AcDON], niwalenol [NIV]) byty analizowane przyykorzystaniu techniki chromatografii
gazowej.

Wyniki :

Doswiadczenie infekcyjne w IHAR Radzikéw

Srednie nasilenie fuzariozy kloséw badanych genotypézenicy ozimej wynosito 19,1%.
Zakres zmienrzi cechy miécit si¢ w granicach 3,0-40,0%. W pierwszymsddadczeniu
byto to srednio 20,3% (zakres zmieniw cechy 6,7-40,0%), w drugim éwiadczeniu 17,9%
(zakres zmienn@wi cechy 3,0-37,3). Do grupy najbardziej odpornyeh poraenie ktosa
nalezato 6 genotypow. Najbardziej podatne byto 5 gendtypodmiana Muszelka.



W ziarnie badanych genotypéw stwierdzono znacaseiizearalenonu (ZEASrednio byto

to 923 ppb (okoto 1 mg/kg), czyli 10 razyeeej niz najwyzszy dopuszczalny poziom (100
ppb). Zmienn& zawartdci ZEA byt duza, w zakresie od 100 ppb do 3588 ppb.

Termin kwitnienia nie korelowat z nasileniem fuzey klosow. Zmienn& tej cechy byta
niska. Wekszai¢ genotypow osigata petng kwitnienia w przecigu 3 dni (5-7 czerwca).
Wspotczynnik korelacji wysoli roslin i nasilenia fuzariozy kloséw byty istotny
i przyjmowat warté¢ negatywn. Wspoétczynnik determinacji R= 8,8%) byt jednake niski.
Wyrdzniaty sk genotypy o wysok&i poniej 74 cm, dla ktérych nasilenie fuzariozy klosow
wynosito powyej 20%. Dla pozostatych genotypow zmiegihtuzariozy ktoséw migcita sie

w szerokim zakresie od 3,0 do 40,0%. Zawsgrtoearalenonu w ziarnie istotnie korelowata
z nasileniem fuzariozy kiosow. €& genotypdw pomimo silnego paenia klosa
akumulowata mate ilei ZEA.

Doswiadczenia infekcyjne w kilku lokalizacjach

Odporna¢ 138 genotypéw pszenicy ozimej badano dodatkowodwiddczeniach polowych
w 6 punktach déwiadczalnych: Bbina (woj. pomorskie), Kobierzyce (woj. doktgskie),
Nagradowice (woj. wielkopolskie), Smolice (woj. Wepolskie), Strzelce (woj. tdédzkie),
Szelejewo (woj. wielkopolskie). Zastosowano ten saestaw izolatowF. culmorum co

w Radzikowie. Metodyka inokulacji byta zbtina. Okrélano procentowy indeks fuzariozy
klosow (Dxbina, Strzelce) lub odporéd w skali 9° (Kobierzyce Nagradowice, Szelejewo
Smolice). Wyniki w skali 9° zostaty przetransformave do skali procentowe;j.

Srednie nasilenie fuzariozy kloséw wyniosto w Szelde 7,5%; w Rbinie 18,2%:
w Kobierzycach 25,1%, w Strzelcach 23,9%, w Nagnadach 29,3%; w Smolicach 41,6%.
Stwierdzono dge zr&nicowanie podatriwi badanych genotypow. Znaleziono genotypy
odporne o stabilnej reakcji we wszystkich (lubekgizasci) lokalizacjach. Obserwowano
rowniez stabilm podatné¢ niektorych genotypow. Mimo znacznychznic warunkow
pogodowych, w ktorych prowadzonosadczenia stwierdzono da zgodndé¢ uzyskanych
wynikéw. Najwyzsze wspotczynniki uzyskano dla korelacji wynikéw Radzikowa
zwynikami z DRbiny i Strzelec. Najstabsza zates¢ wystpita miedzy wynikami

z Radzikowa i wynikami z Nagradowic i Szelejewaz&dym wysokie bylty wspoétczynniki
korelacji medzy Kobierzycami i Szelejewem oraz Nagradowicamajshhbiej korelowaty

z pozostatymi wyniki z Nagradowic i Szelejewa, gdavystpity w najwigckszym nasileniu
problemy z susgi nierownomiernymi opadami.

Wybér genotypdw o najwyzszej odporndgci do badan szczegétowych

Na podstawie zestandaryzowanych wynikbw oceny fazgr klosbw w 8 punktach
doswiadczalnych oraz danych dotycych plonowania wybrano 30 genotypow do analiz
zawartgci mikotoksyn. Genotypy te wykazywaty wysplstabilng¢ reakcji w wszystkich
srodowiskach. Deaiczono do bada3 odmiany wzorcowe (KWS Ozon, Muszelka, Tonacja)
oraz dwa genotypy 0 najuwgzej podatni.

Analizy komponentow (typéw) odporndci wybranych genotypow

Fuzarioza klosow wybranych 35 genotypow wynoséiednio 15,2% (bez wzorcow
i 2 genotypow podatnych — 13,6%). Zakres zmiéonod 3,0% do 34,7% (bez wzorcéw
i 2 genotypow podatnych — od 3,0% do 21,0%). Uszkate ziarniakbw przeEusarium
wyniosto srednio 38,2%. Zakres zmiendw cechy 17,5-62,0%. Zmienétota byta nksza nk
dla fuzariozy klosow (wspoétczynniki zmiensed odpowiednio 41,8% i 25,8%). €&
genotypow o wysokiej odporio typow 1+2 wykazata silne uszkodzenie ziarniakongka
odporng¢ typu 3).



Analiza chromatograficzna trichotecen B wykazalsknzawarté¢ DON w ziarnie §rednio
0,755 ppm). Wysza byta zwart@& NIV — srednio 0,996 ppm. Stwierdzono jedysiadowg
obecnd¢ acetylowych pochodnych DON — 3AcDON, 15AcDON.

Zawartag¢ DON byta nizsza nk dopuszczalny limit dla infekcji naturalnej wynasy 1,250
ppm. Wartd¢ ta przekroczyly jedynie 3 genotypy. Dwa pierwsze ekseryzowaty si
silnym uszkodzeniem ziarniakOdw, natomiast trzecikazywat s¢ odporndcig zarGwno
typow 1+2 oraz typu 3. M@ to wskazywa na wysol§ odpornd¢ typ 4 (tolerancja na
fuzarioz ktoséw lub na DON) u tego genotypu. Podgplmupornd¢é mozna zaobserwowa
u 3 innych genotypow (wysoka zawaxd\1V). Wyniki badar (Lemmens i in., Cereal Res.
Commun. 2008) wskazyjze NIV ma podobny udziat w patogenezie fuzariozyske jak
DON. Mozna, wkc obie toksyny rozpatrywatacznie jako sum trichotecen. Istnienie
odporndgci typu 4 jest cechniekorzysta, poniewa stwarza zagrenie skaeniem ziarna
DON-em mimo braku objawéw silnego peeaia ktosow i ziarniakow lub spadkow plonu.
Przeciwne zjawisko obserwowano u 4 innych genotypdére mimo silnego uszkodzenia
ziarniakow (niska odporré typu 3) akumulowaty male ifgi trichotecen. Genotypom tym
maozna przypisa odporndé typu 5, czyli odporn& na akumulagj DON (NIV). Odporndgé

ta zabezpiecza przed skamiem ziarna mikotoksynami, jedri@k przy silniejszej infekciji
moze mie niekorzystny wptyw na wielkd i jakos¢ (dwza liczba uszkodzonych ziarniakow)
plonu ziarna. Mate iléci trichotecen akumulowaty 4 genotypy. RoOwnotie
charakteryzowaly gione wysolk odporndcig na infekcg ktosa i uszkodzenie ziarniakdw.
Dwa inne genotypy réwnieakumulowaty mate iléci trichotecen, jednade miaty mniejsz
odpornag¢ na poraenie ktosa (pierwszy) i ziarniakow (oba).

Analiza testem AgraQuant wykazata wysaawarté¢ ZEA w ziarnie badanych genotypow.
Srednio bylo to 888 ppb. Zakres zmiesoocechy od 111 ppb do 3006 ppb. Dopuszczalny
limit ZEA w przypadku infekcji naturalnych wynosDQ ppb. Sp&rdd genotypow o niskiej
akumulacji trichotecen najmniej ZEA akumulowato €ngtypow. Znaczne ifoi ZEA
akumulowaty natomiast 2 genotypy odporne na akuoputachotecen.

Ze wzgkdu na ztaoncdé¢ odporndci na fuzarioz ktoséw uzyskane wyniki poddano
statystycznej analizie skladowych gtéwnych. Poziwolio na wyrénienie genotypow
kumulupcych wysolg odpornd¢ wszystkich typow.

Nasilenie fuzariozy ktosdw korelowato istotnie doda z uszkodzeniem ziarniakOw. Brak
bylo korelacji z zawartaia trichotecen (DON, NIV) w ziarnie. Istotny byt natéast
wspotczynnik korelacji fuzariozy ktoséw z zawaxtm ZEA. Uszkodzenie ziarniakOw nie
korelowato z zawartwia DON. Wspotczynnik korelacji z zawasima NIV byt istotny.
Uszkodzenie ziarniakow (FDK) korelowalo istotniezawartgcia ZEA, jednake wartg¢
wspotczynnik byta nisza nk dla fuzariozy kloséw. Mze to wynik& z rd&nic

w metabolizmie trichotecen i zearalenonu, ktéry nmea bezpéredniego udziatu
w patogenezie fuzariozy ktoséw. Brak korelacji FD& DON wynikat z nietypowej reakcji
kilku genotypdw, ktére akumulowaty niskie flii DON mimo silnego uszkodzenia ziarna lub
duze ilosci DON mimo stabego uszkodzenia ziarniakéw.

Bardzo niska ogolna zawagtoDON w ziarnie pszenicy mogta gat sie z wystpowaniem
bardzo intensywnych krotkotrwatych opadéw deszguaeplatanych okresami suszy przed
zbiorami kloséw. Opady te mogty spowodawayptukiwanie rozpuszczalnego w wodzie
DON-u z klosow. Jest to jedynie hipoteza, jedmaknajduje poparcie w opublikowanych
ostatnio wynikach badaGautam i Dill-Macky, Mycotoxin Research 2011).



Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 4.

Tytut projektu: Poszukiwanie, tworzenie, ocena i gomadzeniezrdédet 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 take w trzech punktach daiadczalnych w terenie.
Materiatami ro slinnymi uzytymi do wytworzenia linii DH pokolé Ro—R; w 2011 r. byto
160 rekombinacyjnych linii miesaadw K pszenicy. Z p&rdd linii DH, z ktdérych uzyskano
powyzej 100 ziarniakow, 90 ziarniakéw pozostawiono w PHB&kladu Fitopatologii IHAR-
Radzikow i wysiano jesieqi2010r. Ddwiadczenie wykonano w czterech powtdrzeniach.
Poletka inokulowano 3-krotnie wagu sezonu zawiesinzarodnikowS. nodorum Poletka
kontrolne chroniono Tiltem 250 EC (0,1% s.a. — |kopazol). Cechy oceniane
w doswiadczeniu to: wczesso roslin, wysokas¢ roslin oraz wielk@¢ porazenia w skali od 1
do 9 (gdzie 1 oznacza dmy podatne, a 9 odporne). Stofpi@porazenia lgci oceniano
szeciokrotnie natomiast plew kloséwgaiokrotnie w tygodniowych odgpach czasuzado
zamierania rélin.

Wyniki fenotypowej analizy odpornosci badanych obiektéw pszenicy ozimej na
S. nodorun

W zadnym z déwiadcze nie znaleziono linii charakteryzigych s¢ skrajnymi reakcjami, tj.
catkowita odporndcia, badz podatndcig na poraenie patogenem, zaréwno w przypadkuaili
jak i plew.

Wyniki fenotypowej analizy odporsoi daswiadczenia wsfonego pszenicy pierwszej serii:
W opisie wynikéw deéwiadczenia wsipnego z rodami pszenicy ozimej zakwalifikowanymi
doserii | nalezy podkréli¢, ze wsrod testowanych rodéw nie zidentyfikowarednego, ktory
odporndcia lisci przewyszatby najodporniejaz odmiarg wzorcowy (w tym przypadku
TONACJA), aczkolwiek jeden z rodow aghnat ocere rownorzdna. Z kolei dwadziécia
osiem rodéw charakteryzowatc; ssadporndcia plew istotnie wysz od odmiany wzorcowe;j
TONACJA.

Wyniki fenotypowej analizy odporsoi doswiadczenia wsipnego pszenicy drugiej serii:

W opisie wynikow déwiadczenia wsipnego z rodami pszenicy ozimej zakwalifikowanymi
do serii Il naleey podkréli¢, ze zidentyfikowano 10 rodéw charakteryguych sg
odporndcia lisci wyzsza w poréwnaniu z odmianami wzorcowynftodobnie, siedemgeie
rodéw wykazato odporrio plew wyzsza od wzorcow.

Wyniki fenotypowej analizy odporsoi linii DH pokolenia R (I rok da&wiadczenia):

Jedna z linii DH (DH420/22/2) pokolenia, Bharakteryzowata siwyzszy odporndcia lisci
w poréwnaniu z odmianami wzorcowymi, dwie linie DiMykazalty odporné lisci na
poziomie wzorca Muszelka. Osiem linii DH charaki#wato s¢ odporndcia plew wyzsza
od odmian wzorcowych.

Wyniki fenotypowej analizy odporsoi linii DH pokolenia R (Il rok doswiadczenia):

Pod wzgtdem poraenia lgci przezS nodorumzadna z linii DH pokolenia Rnie okazata si
istotnie odporniejsza od odmian wzorcowych. Osiamni tharakteryzowato giodporndcia
plew wyzsza niz odmiany wzorcowe.

Wyniki fenotypowej analizy odporsoi linii DH pokolenia R (Il rok doswiadczenia):

Z paosréd badanych linii DH pokolenia Rzadna linia nie okazata ¢siodporniejsza na
S. nodorumniz odmiany wzorcowe, zarowno pod wgdem odporngci lisci jak i odporndci
ktosow.

Wyniki fenotypowej analizy odporsoi linii DH pokolenia R z wysiewu ¢cznego:

Z posrod badanych linii DH pokoleniagRrzy linie charakteryzowaty siodporndcia lisci
rownorzdng odmianom wzorcowym. Dwie linie DH charakteryzowaky odporndcia plew




nieznacznie wgsza od odmiany wzorcowej TONACJA.

W podsumowaniu badalinii DH pszenicy ozime] naley wskaz& na niskie wartéci
wspoétczynnikdw korelacji Pearsona. Istat@o statystyczna tych czynnikbw wynika
z wysokiej liczby stopni swobody. Niemniej jednalalery zauway¢ zarysowuwjca Si¢
zaleznosé odporndci plew naS. nodorumod wysokdci rosliny.

Obserwacje wykonane w ramach obcych ustug badawczyc

Wyniki fenotypowej analizy odpornaosci obiektow pszenicy ozimej z DW | i |l serii:
Szereg linii charakteryzowato ¢siwyzsza odporndcia lisci w porownaniu z odmianami
wzorcowymi. Wspotczynniki korelacji Pearsonagdppdstaw do stwierdzeniaze warunki
srodowiska istotnie modyfikowaty odporfiobadanych obiektéw na nodorum

Whioski:

*  Wsrdd testowanych, licznych obiektéw sddadczenia wsfpnego oraz linii DH pszenicy
ozimej tylko nieliczne doréwnywaty odporéma odmianom wzorcowym, a pojedyncze
na poziomie statystycznie istotnym przekraczatygpailpornéci najodporniejszego
wzorca.

e Uzyskano linie pszenicy ozimej odporniejsze S iamodorumpod wzgédem odporngci
lisci i plew od krétkostomej wzorcowej odmiany Muszella take dwoch pozostatych
wzorcow Tonacja i KWS Ozon. Niemniej, uzyskaniei lmpodwyzszonej odporrei na
S nodorumzarowno w hodowli rekombinacyjnej, jak i z wykostgniem androgenezy
wymaga cigtej pracy wynikajcej take z faktu wprowadzania nowych,
uszlachetnionych genetycznie, odporniejszych naotlyp w tym na septori@zlisci
i plew wzorcow.

» Uzyskane wyniki potwierdzaj ze wprowadzenie techniki podwojonych haploidéw
rozszerza zmiensé genetyczm, a tym samym zwksza szanse uzyskania linii
0 wyzszej odpornéci naS. nodorumw poréwnaniu z hodowlprowadzon tradycyjnymi
metodami.

* Prowadzenie obserwacji wadych punktach daviadczalnych na terenie kraju, ujawnito
wptyw warunkow srodowiska na poziom odporfm testowanych obiektow na
S nodorum

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 5.

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

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

ZADANIE 1. Piramidowanie efektywnych genéw odpacio

Zakres prac realizowanych w bigym roku roku:

Identyfikowanie §czne czterech gendw odpokeg w nasg¢pujacych pohczeniach: (Lr4l +
Pm21 + Lr47) oraz (Lr41 + Pm21 + Pm37).

Materiaty i metody:

Jakozrodto odpornéci na rdz brunatm wykorzystano ling KS9OWGRC10 z dominagym
genem Lr41l pochodeym z diploidalnej dzikiej pszenicyriticum tauschii(syn. Aegilops
tauschii, Aegilops squarro¥a Linia KS90WGRC10 zostata wyprowadzona przez
Uniwersytet w Kansas (Wheat Genetic and Genomio&ess Center).

Drugie zrodto odpornéci na rdz brunatm stanowita linia HRS Yecora Rojo (linia
UC996610010) — Lr47 pochoglz z Triticum speltoidez rodzaju kozieniec. Linia zostata



wyprowadzona przez Uniwersytet w Kalifornii (Depaent of Agronomy and Range Science
University of California).

Jakozrodto odpornéci na myczniaka zastosowano lintranslokowan 6VS/6AL Yangmai5

z dominugcym genem Pm21 pochagzm odDasypyrum villosungsyn.Haynaldia villosa.
Linia Yangmai5 zostata wyprowadzona przez Uniwatsytr Kansas (Wheat Genetic and
Genomic Resources Center).

Drugie zrodto odpornéci na myczniaka prawdziwego stanowita linia wyprowadzonaepr
USDA (United States Department of Agriculture) znege odpornéci na naczniaka
prawdziwego Pm37 pochogtzym z Triticum timopheevisubsp. emeniacum

W 2011 prace badawcze prowadzono na czterech pgachamieszacowych:

- BIO2 {((Nadobna x Lr41) x (Nadobna x Pm21) x Nada) x Nadobna} x Lr47

- BIO4 {((Bogatka x Lr41) x (Bogatka xPm21) x Bok@a} x RAH979} x Lr47

- BIO4 {((Bogatka x Lr41) x (Bogatka xPm21) x Boka} x RAH979} x Pm37

- BIO8 {((Bogatka x Lr41) x (Bogatka xPm21) x LeyusMeteor} x Pm37
Dawcami wysokiej wartei gospodarczejasodmiany pszenicy ozimej, jednak nadal podatne
na populagj rdzy brunatnej i mczniaka prawdziwego wygtujace w Polsce: Nadobna,
Bogatka, Lexus, RAH979, Meteor. Badany materiadlimmy w 2011 roku uprawiano
w warunkach kontrolowanych w szklarni oraz fitotien
Do selekcji materiatu &hinnego pod ktem obecnéci wprowadzonych kombinacji genéw
odporngci: (Lr4l + Pm21 + Lr47) oraz (Lr4l + Pm21 + Pm3®)korzystano nagpujace
markery molekularne:

- Gen Lr41l: Gdm35, Gwm?210, Barc124, Gwm261 oraz G@6én

- Gen Lr47: (PCAPSR+PS10L+PS10L2), Gwm6O0.

- Gen Pm21: NAU/xibao.

- Gen Pm37: Gwm332, Wmc790, STSBE406627.
Do oceny materiatu gtinnego w tdcie fitopatologicznym pod dtem odpornéci na rdz
brunatr, oraz myczniaka prawdziwego wykorzystano zestaw izolatGmicujacych.

Zakres oraz wyniki zrealizowanych prac w 2011 roku:

Wyniki dla populacji BIO2 {((Nadobna x Lr4l) x (Nabdna x Pm2l1) x Nadobna)
x Nadobna} byly zamieszczone w sprawozdaniu w 2@iKu. Na podstawie otrzymanych
wynikow wybrano w 2011 roku trzy étiny (nr 68, 70, 78) z (Lr41l + Pm21), ktére zostaly
skrzyzowane zezrodiem odpornéci na rdz brunatm — linia z genem Lr47. Otrzymano; F
{((Nadobna x Lr41) x (Nadobna x Pm21) x NadobnalNadobna} x Lr47 w liczbie 62
roslin. Przeprowadzono ocenfenotypows oraz molekulara Do kolejnego etapu bafla
wybrano rgliny, zawierajce w jednym genomie napujacy zestaw gendw jednociree
(Lr4l + Pm21 + Lr47) oraz wedlug oceny fenotypowsjty odporne. Na podstawie
uzyskanych wynikéw ze wszystkich analizowanyc#linodo kolejnego etapu bafiavybrano

5 roélin.

Dla populacji BIO4 {((Bogatka x Lr4l) x (Bogatka wR21) x Bogatka) x RAH979}
przeprowadzono selekcj fenotypow, oraz molekularp Na podstawie otrzymanych
wynikéw, do kolejnego etapu batlavyselekcjonowano trzy étiny (1440, 1444, 1446)
z (Lr41l + Pm21), ktére naginie skrzyowano z liniami z genem Lr47 albo z genem Pm37.
W wyniku tego krzyowania otrzymano dwie populacje mieszawe: BIO4 {((Bogatka
x Lr41) x (Bogatka xPm21) x Bogatka) x RAH979} x4lzrw liczbie 15 ziarniakOw oraz
BI04 {((Bogatka x Lr41) x (Bogatka x Pm21) x Bogatk RAH979} x Pm37 w liczbie 115
ziarniakéw. Dla populacji BIO4 x Lrd7 przeprowadpoacer fitopatologicz oraz ocen
molekularra. Natomiast dla populacji BIO4 x Pm37 przeprowadrzseleko; molekularn,
(test fitopatologiczny — zostanie zrealizowany wl20oku). Do kolejnego etapu baga
wybrano lub zostan wybrane réliny, zawierajce jednoczénie w jednym genomie,
nastpujacy blok (segment) odporsciowy: (Lr4l + Pm21 + Lr47) oraz (Lr4l + Pm21



+ Pm37). Do kolejnego etapu baddla populacji BIO4 x Lr47 wybrano 2 dlony. Natomiast
dla populacji BIO4x Pm37 wedtug oceny molekularbigk odporndciowy (Lr41 + Pm21
+ Pm37) ma 60 &hin.

Dla populacji BIO8 {((Bogatka x Lr4l) x (Bogatka mR21l) x Lexus) x Meteor}
przeprowadzono selekcj fenotypow, oraz molekularp Na podstawie otrzymanych
wynikéw, do kolejnego etapu badavyselekcjonowano trzy sbny (760, 761, 762) z (Lr4l
+ Pm21), ktére nagpnie skrzyowano zezrédtem odpornéci na myczniaka prawdziwego -
linia Pm37. W wyniku tego krzpwania otrzymano populacj mieszacowg BIO8
{((Bogatka x Lr4l) x (Bogatka xPm21) x Lexus) x Met} x Pm37 w liczbie 193
ziarniakéw. Przeprowadzono selekcmolekulara, jednak na podstawie uzyskanych
wynikow nie wyselekcjonowanaadnych rélin zawierajcych jednoczénie w genomie
segment odporriciowy: (Lr41 + Pm21 + Pm37). Pracede kontynuowane.

Badany materiat inny uprawiano w 2011 roku w warunkach polowych paletku
doswiadczalnym w Radzikowie (IHAR—PIB) oraz w warunkdmntrolowanych w fitotronie.
Dyskusja:

Proces wprowadzania kilku efektywnych genéw odpérimovych do jednego genomu jest
procesem dtugotrwatym. Piramidowanie genéw odpémnodo jednego genotypu,
W znacacym stopniu przyczynia &ido otrzymywanie odmian o trwalszej w czasie
odporndci na szerokie spectrum ras patogena(éw). Kumulazmych, efektywnych gendw
odporngciowych na wane z punktu widzenia rolniczego choroby jest obecmetod
powszechnie stosowanv programach hodowlanych. Stogunowoczesne i szybkie metody
selekcji materiatu rdinnego (selekcja molekularna w poteniu z selekgj molekularm)
mozna skutecznie wzboga&ceuropejsk plazne zarodkow pszenic o0 nowe geny odpogao
na patogeny. Na podstawie przeprowadzonychmautezymano réliny zawieragce segment
odporndgciowy sktadaicy sk z czterech genéw odporstowych. W 2012 roku planujeesi
kontynuowa rozpoczte prace.

ZADANIE 2. Poszukiwanie nowychrodet odpornéci.

W warunkach kontrolowanych oceniono odpatowg. danych literaturowych nowego
i efektywnegazrodia odpornéci na myczniaka prawdziwego — genu Pma37.

Materiaty i metody:

Materiat do badéa stanowity odmiany pszenicy ozimej, linie z genamoraz linia Pm37 oraz
linia z genem Pm21. Oceny dokonano przyaiu izolatéw o rénym spektrum wirulencji na
tle odmian oraz linii testowych. Przeprowadzonda fiegpatologiczny. Na dwaayte izolaty,

0 odmiennej patogeniczém: Bgt28 oraz Bgtl2, linie z genem Pm37 oraz PmZkazaty
wysoka odpornd¢é. Mozna wsepnie przyaé, iz gen Pm37 oraz Pm21 mpgby¢
wykorzystywane, jako zrédta odpornéci na mczniaka prawdziwego w hodowli
odporngciowej pszenicy.

Prace bdg¢ kontynuowane.

ZADANIE 3. Ocena linii w r@nychsrodowiskach.

Materiaty i metody:

Materiat badawczy stanowity populacje mieszawe. Ddwiadczenie przeprowadzono
w warunkach polowych na poletkustgadczalnym w Radzikowie.

Zakres zrealizowanych prac:

Na poletku déwiadczalnym w Radzikowie, przeprowadzono selgkopteriatu rélinnego
pod katem odpornéci na myczniaka prawdziwego i r@zbrunatm oraz pod ktem innych
korzystnych cech z punktu widzenia rolniczego. Weostanowity dwie odmiany: Muszelka
oraz Bagou.

Z 9 populacji miesaecowych wyselekcjonowano linie pszenicy F5 (Lr41+Zm



Lp. w zat. do Rozporadzenia 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

W przypadku rélin uprawnych wgkszai¢ waznych cech aytkowych ma charakter
ilosciowy i jest warunkowana wieloma genami. Zazwyczapbserwow& mazna durg
zmienna¢ cech przy interakcji zérodowiskiem, co powodujese ich ocena sprawia wiele
kiopotéw, a wybdr osobnikbw na podstawie ich fepotybardzo ogranicza mldwosé
uzyskania genotypu o padanych cechach. W dobie zaawansowanych technolxigi
mozliwa jest kumulacja kilku cech ifgsiowych w genomie jednego osobnika.

Celem projektu jest okgkenie przydatnéci strategii opartej o markery molekularne do

kumulaciji trzech loci cech ikziowych i jednej jakéciowe] w pszenicy ozimej:

 QTL warunkugcy odpornéé¢ (typu II) na fuzariog ktosbw na chromosomie 3BS
(Qfhs.ndsu-3B

* QTL warunkuacy odporngéé (typu | i Il) na fuzarioz klosbw na chromosomie 5AS
(Qfhs.ifa-5A

 Gen odpowiedzialny za podwszory zawartdé biatka, zelaza i cynku w ziarnie na
chromosomie 6BGpc-B))

* Gen odpornéci na rdze z0ita Yr36 na chromosomie 6B blisko sgprony
z wprowadzanym genef@pc-B1l

Badania prowadzone byty na odmianie Muszelka i BiITH537, a dawcami genéw byty

odmiany Scarlet i Sumai3. Schemat kmayan, otrzymanych populacji i wykonanych analiz

przedstawiono na rysunku 1. Do selekcji wykorzystanzy gtowne markery SSR (uhw89,

gwm493, gwm304) i kilkka markeréw pobocznych.

Populacja A Populacja B
Scarlet x| Muszelka Sumai3 x| Muszelka | |scarlet x| STH537 Sumai3 x| STH537
(Gpc-B1, Yr36) (Qfhs.ndsu-3BS (Gpc-B1, Yr36) (Qfhs.ndsu-3BS
~ L Qfhs.ifa-5AS) 1 1 Qfhs.ifa-5AS) 1
8 v ¥ ¥
= [ = . n | F x n |
v v

F1 F1

Analizy molekularne Analizy molekularne
F1 x Muszelka F1 x STHS37

F1BC1 F1BC1

Analizy molekularne Analizy molekularne
. F1BCL x mMuszelka . FIBC1 x STHS37
samozapylenie samozapylenie

F2BC1 F1BC2 F2BC1 F1BC2

Analizy Analizy
molekularne molekularne

F2BC1 F1BC2 F2BC1 F1BC2

samozapylenie samozapylenie l samozapylenie l samozapylenie

F3BC1 F2BC2 F3BC1 F2BC2

Rys. 1. Schemat krzgwan, otrzymane populacje i wykonane analizy molekwdafRodzice
wypierapacy to odmiana Muszelka i linia STH537, dawcami wpadzanych cechagsodmiany
Scarlet i Sumai 3.



Materiaty i metody

W roku 2011 zaplanowano wykonanie dwoch zada

1. Analiza molekularna dwdch populacji pokoleniaBE; i dwdch populacji pokolenia
F1BC..

2. Wykorzystanie wybranych osobnikow do uzyskania pekia F,BC, oraz RBC; w obu
populacjach.

Analizie poddano cztery grupydm: populacje A i B pokoleniaBC, oraz populacje Ai B

pokolenia FBC; (rys.1). DNA izolowano z materiatu §iinnego przy pomocy zestawu do

izolacji NucleoMag 96 Plant (Macherey-Nagel), a ycgbroces przeprowadzono na

automatycznej stacji roboczej FreedomEVO (TECANJk Dtrzymany materiat genetyczny

wykorzystano w reakcji PCR, a produkty byty rozdame i wykrywane na analizatorze DNA

ABI377 (Applied Biosystems)

Prébki w pierwszym etapie badano pod wadgim polimorfizmu DNA kolejno przy

zastosowaniu markerow blisko sgranych (gtéwnych) z wprowadzanymi genami:

— uhw89 sprzzonego z wysok zawartdcia biatka Gpc-B) i odporndcia na rdz z0ita
(Yr36) na chromosomie 6B

- gwm304 sprzzonego z QTL odporigi na fuzariog klosa Qfhs.ifa-5A na
chromosomie 5AS

— gwm493 sprgzzonego z drugim QTL odporgo na fuzarioz kiosa Qfhs.ndsu-3B
na chromosomie 3BS

Po kadej analizie z wykorzystaniem markera gtdwnego,eprawadzano selekcj Tak

zawezong liczbe probek testowano flankagymi markerami STS i SSR (tab. 1).

Zastosowanie dodatkowych markeréw pozwolito na ipgm charakterystyk regionow

przylegtych do wprowadzanych gendw.

Tabela 1. Markery molekularne wykorzystane do bedaomolimorfizmu DNA wérdd
wybranych ralin pokolenia FBC,i F,BC;.

Chromosom

3B 5A 6B

Sts 1.1 Gwml54 Wmc494

Barcl12 Gwm?293 Gwm133
Marker Gwmb533 Gwm186 Barc198

Wmc754 Wmc398

Barc92 Wmc737

Wyniki:

Przeprowadzone badania pozwolity wybrasobniki o pagdanym ukfadzie alleli dla loci

markerow blisko spkzonych z wprowadzanymi genami.

Pokolenie IBC;:
 Populacja A

— badanie przeprowadzono na 323linach,

— wybrano 16 réin o najkorzystniejszym uktadzie alleli

* Populacja B

— badanie przeprowadzono na 32dlinach,

— wybrano 20 réin o najkorzystniejszym uktadzie alleli

Pokolenie EBCq:
 Populacja A

— badanie przeprowadzono na 75€linach,

— wybrano 5 rélin o najkorzystniejszym uktadzie alleli




 Populacja B
— badanie przeprowadzono na 75€linach,
— wybrano 10 réin o najkorzystniejszym uktadzie alleli

* Whybrane rdliny postuwzyly do uzyskania kolejnego pokolenia:

. - EBC, (samozapylenie)
- F3sBC; (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 wyodbnieniezrédet odpornéci na rdz brunatm Puccinia triticina
w stadium réliny dorostej spérdd perspektywicznych form i zéych genotypow pszenicy
ozimej.
Materiat badawczy stanowity perspektywiczne formgzgnicy ozimej z daviadczeé
wstepnych 2010/111 1 Il serii —-atznie 131 obiektéw wraz z wzorcami: Muszelka, Tgaac
KWS Ozon oraz z czterema wzorcami wiaosci (Alcedo, Almari, Kanzler i Michigan
Amber). W badaniach wgb udziat talkke 228 genotypdw pszenicy ozimej pochamzh
z 4 r&nych, geograficznych rejonéw uprawy: 1 - Antonirg,- Choryh, 3 — Polanowice
i4 — Smolice. Ponadto do badavtaczono 5 form, ktére w poprzednim okresie hada
charakteryzowaly si wysoky odporndcia w miejscowdciach, gdzie prowadzono ocen
zdrowotngci. Ogétem w roku sprawozdawczym przebadano 37lotgpdw pszenicy
ozimej. Jesieni 2010 roku w Grodkowicach i w Krzeczowicach wysiamgmieniony wyej
materiat badawczy w jednym powtdrzeniu po 2dki wraz z wzorcami wrdiwosci.
W sezonie wegetacyjnym przeprowadzono w Grodkowicac polu sztuczs inokulacg
populacy P. triticina wszystkich bicgcych udziat w déwiadczeniu genotypow pszenicy
w stadium przed kloszeniem. Do inokulacji wybrarapplacg patotypow ktore, wyspuja
z duza czestotliwoscia w krajowe] populacji grzyba i odznaczagic znaczi wirulencp
w stosunku do linii monogenicznych i odmian z gehadporngci Lr. W omawianym roku
w skiad populacji weszlty nowe, zidentyfikowane pgby charakteryzuce s¢ migdzy
innymi wirulencph wobec gendw Lr 9 i Lr 24, dotychczas wysoce skartgch. Zakaano pas
roslin o szerokéci 50cm kadego 2-radkowego poletka. Wariant kontrolny stanowihgliy
niezakaone z przeciwnej strony poletka. Inokukagjrzeprowadzono 2-krotnie w oepte
7 dni. Ocen poraenia rdz brunatra genotypow pszenicy przeprowadzono w Grodkowicach
oraz w warunkach naturalnej infekcji w Krzeczowica8-krotnie w odsfpach ok.
2-tygodniowych w oparciu o powszechnie stosaywarzualm skak 9-cio stopniow gdzie:
stopier 9 oznacza wysakodporndg¢, 1- wysolky wrazliwosé.
W celu dokitadniejszego oldlenia poziomu odporrisi na rdz brunatm badanych
genotypow, ocen poraenia przeksztalcono w skabkreslajaca sredni procent poteenia
roslin, a poziom odporniei oceniano wyliczaic powierzchng pod krzywa rozwoju choroby
stosugc wspoétczynnik AUDPC. Dla zbadania znicowania genotypow pod wzglem
odporngci okreslono wspoétczynniki zmienniai CV %.
W omawianym roku sprawozdawczym obserwowano znaammlenie rdzy brunatnej
zaréwno w Grodkowicach jak i Krzeczowicach. W obigjstowdaciach na rozwdj choroby
miaty dwy wplyw sprzyjasce warunki pogodowe, rudzy innymi wysza temperatura
i mniej obfite opady deszczuzw ubiegltym roku bada
Zakres porzenia rda brunatm genotypow pszenicy w warunkach sztucznej inokulacj
w Grodkowicach wynosit 9-3 w skali 9-cio stopnioweg w Krzeczowicach w warunkach
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naturalnej infekcji zakres parania wahat i od 9 do 4. Obliczone wspoétczynniki zmiedoio
CV % wskazu na znaczne zuhicowanie badanego materiatu pod wzgim odporngci na

P. triticina, ich wartd¢ ksztattowata s od 13,5 do 30,3% w Grodkowicach i 6,4-26%
w Krzeczowicach. Spood 131 perspektywicznych form, 16 odznaczale wsiysokim
poziomem odpornii polowej i nisk wartascia krzywej rozwoju choroby AUDPC w czasie
calego okresu wegetacyjnego w Grodkowicach, 9-7 kali s9-cio stopniowej,sredni
odporna¢, poraenie w skali w stopniu 6 notowano u 18 form. W Kzawicach wysok
odporng¢ notowano u 21 genotypow, do grufrgdnio odpornych zaliczono 45 form.

W grupie 228 genotypow pszenicy pochgadzch z 4 rejondw uprawy wysaekodporngé

w Grodkowicach w warunkach sztucznej inokulacji awg&to 36, zaw warunkach naturalnej
infekcji w Krzeczowicach 39 form. Waié wspoétczynnikbw zmienni wskazuje na
zroznicowanie badanego materialu z poszczegoélnych @gjomprawy i wynosi od 12,3 do
28,4% w Grodkowicach i 13,1 do 25,% w Krzeczowitac

Odmiany wzorcowe z dwiadcze& wskpnych odznaczaly siznaczi wrazliwoscia na rdz
brunatm, - poraenie w skali 4-5, zaodmiany wzorce wrdiwosci byty wysoce porzone,

w stopniu 3i 2.

W roku sprawozdawczym do badawtaczono take 5 genotypOw pszenicy ktére,
w poprzednim okresie baflaodznaczaly si znaczm odporndcia na rdz brunata.

W tegorocznych badaniach formy te potwierdzity swopysoks odporndé w obu
miejscowdciach.

Podsumowuc uzyskane wyniki mma zauway¢, ze badane genotypy pszenicy ozimej byty
w réznym stopniu porzane przez rdzbrunatm P. triticina w obu miejscowséciach, okazaty
si¢ materiatem o dtym zr@znicowaniu.

Istotny wplyw na stopie poraenia miala zastosowana sztuczna inokulacja patogene
w Grodkowicach gdzie rdza wyglita juz w znacznym nasileniu od potowy czerwca, podczas
gdy w warunkach naturalnej infekcji w Krzeczowicambserwowano w tym czasie znacznie
nizsze poraenie. W obu miejscowgiach rdza wyspita w duwzym nasileniu w ostatnich
dniach czerwca na co mialy gdzy innymi wplyw sprzyjajce warunki pogodowe dla
rozwoju rdzy.

Przeprowadzona ocena materialu badawczego w roktawepdawczym w obu
miejscowdciach pozwolita na wyodbnienie spéréd perspektywicznych materiatow
31 genotypow pszenicy 0 wysokim poziomie odpécnopolowej, wrod, ktérych

u 12 notowano znaczrodporndé¢ w badaniach w poprzednim roku.

Na podstawie analizy rodowodéw wyebnionych 31 odpornych genotypow pszenicy
i doniesi@é literatury starano siokresli¢ genetyczne podstawy odpogsona rdz brunatm

u form rodzicielskich badanych genotypow. Analizupzyskane dane moa stwierdz, ze

u niektérych genotypéw odporgiomaoze by warunkowana kombinacjami gendéw odpaitio
Lr. Przyktadem mogby¢ migdzy innymi rody: AND 1005/07, DD 323/07, SMH 867&TH
006 u ktorych podstayvodporndci jest kombinacja gendw odporud specyficznej w fazie
siewekLr10, Lrl4a, Lr26z genami kontrolucymi odporné¢ w stadium reéliny dorostej
Lrl3, Lr37. Takie kombinacje gendw mgdoy¢ podstavi do uzyskania bardziej trwatej
odporngci w czasie i przestrzeni

Przeprowadzone badania genotypow pszenicy ozimeéjvweogkdem odpornéci na rdz
brunatra w stadium reéliny dorostej w warunkach sztucznej inokulacji orazwarunkach
naturalnej infekcji pozwolity na dokfadniepdcer poziomu odporréei poszczegolnych
form. Wyodgbnione w trakcie bada genotypy pszenicy o wysokiej odpoksd mog
stanowt interesujcy materiat jaka@rodia odpornéci na rdz brunatm P. triticina.
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Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 12.

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

Kierownik projektu: drinz. P. Szecéwka

W Polsce uprawa pszenicy ozimej i jarej stanowi 3@8iewow ogotem. Prace
hodowlane ukierunkowaneg sna wytworzenie odmiany okilenego typu wuytkowego.
Poszukiwanesstakie zrodta genetyczne zapewnijag wickszy wartas¢ uzytkowa lub rolnicz
lepsz od juz zarejestrowanych odmian oklenego typu.

Realizupc projekt, nawizano wspotpracz hodowcami w celu wykonania ustugi badawczej
polegajcej na zalaeniu i prowadzeniu dwoviadczeé polowych pszenicy jarej i 0zimej.
W daswiadczeniach  wykorzystano linie, miegza, rody i odmiany wzorcowe
charakteryzujce s¢ wysoky stabiln@gcia pod wzgédem cech rolniczosytkowych. Po
zakaiczonym okresie wegetacji, pozyskane ziarno pszejai®j i 0zimej po oczyszczeniu
przestano w iléci 1,5 kg do Pracowni Oceny Jakoi Odporndgci Zbdz, Zaktadu Rélin
Zbozowych w Krakowie IHAR PIB w Radzikowie, gdzie ocena zostata warto
technologiczna. Przeprowadzona ocena zgodna z potwsiz stosowan metodylq
COBORU, jest standardawprocedusg przed zarejestrowaniem odmiany. W ramach oceny
wykonano oznaczenie cech oiegacych technologi ziarna i mki takich jak:

* liczbe sedymentacji z SDS,

* liczbe opadania,

* procentow zawartd¢ biatka w suchej masie ziarna,

* wydajnai¢ mgki ogotem,

» zawartd¢ glutenu mokrego i index gluten.

W ramach cech okéijacych wartd¢ technologicza ciasta i pieczywa dokonano oznaczenia
parametrow reologicznych:

e wodochtonné¢ maki,

czas stati,

* liczba jakaci,

* rozmkkczenie,

* energe ciasta,

oraz Liczba Wartéci Chleba (L.W.CH) jako wskaik okreslajacy jakas¢ wypieku
laboratoryjnego. hczna ocena skladataesiz trzynastu cech parametréw jakmwych
pszenicy.

W roku sprawozdawczym przebadangznie 382 obiekty pszenicy ozimej (linie, formy
i odmiany wzorcowe) oraz 90 obiektow pszenicy jarej

Na badanym materiale wykonane zostaly analizy skréc wedlug czterech cech
jakosciowych:

» LSzSDS,

« L.O,

» zawartd¢ biatka (%) w s.m.

* wydajna¢ maki

Petna ocena technologiczna uwlyliagca 12 cech oceny przydatiwo technologicznej
wykonana zostata dla 149 obiektow pszenicy ozimag &2 obiektow pszenicy jarej. Wyniki
oceny badanych obiektéw poréwnywane byty do wzorcbanacja, Bogatka i Muszelka dla
pszenicy ozimej oraz Parabola i Tybalt dla pszejaos;.

Wsréd badanych cech we wszystkich obiektach ndig# zmiennd¢ zaobserwowano dla
4 cech: czas stafoi, Liczba jakdci, rozmekczenie oraz energia ciasta (Tab. 1, Tab. 2).
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Najmniejsz zmienndcia charakteryzowaty gi4 inne cechy: procentowa zawdttdiatka

w suchej

masie, wodochtonftp wydajngé¢ maki

oraz obgtos¢ prébnego wypieku

laboratoryjnego. G&¢ materiatu posiadata obtting jakos¢ ze wzgédu na wystpujacy
porost, ktory obrxat przydatneé¢ technologicza ziarna.

Tabelal. Wartri srednie i CV dla badanych cech oceny parametrygasegnicy ozimej

Miejsco- Miejsco- Miejsco- Miejsco- Miejsco-
Badana cecha |Parametr g . pp e . .
wosé 1 WOS¢ 2 Wos¢é 3 wosé 4 WOS§¢ 5
LS srednia 38,9 66,3 64,9 72,8 63,4
s CV (%) 34,2 23,2 13,2 14,5 13,8
LO srednia 329,7 312,8 395,8 4141 395,6
T CV (%) 23,7 36,5 9,2 7,8 18,2
. Srednia 10,3 12,0 11,5 12,2 11,8
Biatko % Sre : ! : ! !
° CV(%)| 63 6,5 3,6 6,1 3,9
Srednia 56,8 59,3 57,4 58,6 58,2
Wodochtonnéé Sre . : ' : :
CV (%) 45 45 4.1 3,6 2,0
Rozmikezenie srednia 108,6 87,8 71,1 65,8 74,8
CV (%) 17,5 32,6 24,3 27,6 28,1
Energia ciasta srednia 65,3 78,4 89,1 88,6 86,6
CV (%) 27,7 40,3 25,9 26,0 26,8
Obijetosé chleb $rednia 474.3 548,5 603,1 565,7 580,8
CV (%) 8,1 5,5 5,6 5,1 4,0
Wydajnai¢ srednia 71,0 71,3 72,0 73,8 74,2
maki CV (%) 3,5 2,6 2,6 2,1 1,7
Cras staléci srednia 2,9 5,6 6,5 7,3 6,4
CV (%) 36,0 44,1 52,4 36,7 39,8
Liczba jakaci srednia 37,0 67,8 77,9 88,0 76,5
CV (%) 34,2 35,5 44 2 34,4 34,2
L W.CH $rednia 100,9 120,3 151,3 128,0 135,6
T CV (%) 12,0 11,4 13,7 12,0 10,1
Gluten mokry srednia 24,1 28,3 28,9 30,3 29,1
CV (%) 17,8 7,3 8,3 9,4 7,3
Gluten indek srednia 90,7 86,9 83,5 86,8 84,5
Hen NASKS "oy o) | 11,4 12,31 121 123 izl

Tabela 2. Wartri srednie i CV dla badanych cech oceny parametrygasegnicy jarej.

Badana cecha Parametr Miejscowos¢ 1 | Miejscowos¢ 4
LS. srednia 88,65 78,50
CV (%) 3,01 8,26
LO. srednia 317,00 276,00
CV (%) 16,98 26,49
Biatko % srednia 14,02 12,90
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CV (%) 4,37 7.82
srednia 61,59 62.11
Wodochtonné STe ) :
) cV (%) 3.30 560
Rozmikczenie Srednia 52,06 78,75
CV (%) 33,45 22,96
Energia ciasta Srednia 118,18 66,13
CV (%) 23,23 37,88
i srednia 491,47 511.25
Objetos¢ chleb Sre , ,
jetos¢ chleba o o i
- - rednia 72,54 70,96
Wydajnai¢ maki Sre ’ ,
e cV (%) 171 > 84
: Ssrednia 11,14 4.66
Czas stakci SIe , ,
CV (%) 33,27 26,93
Liczba jakdci Srednia 122,82 59,13
CV (%) 30,37 24,45
srednia 121,88 128,13
L.W.CH. ) )
CV (%) 8,00 9.15
Gluten mokry Srednia 30,76 27,43
CV (%) 8,86 15,71
: srednia 97,00 91.63
Gluten indeks SIe ) ,
- CV (%) 3,03 12,05

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 13.

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

Kierownik projektu: dr T.Smiatowski

Bioroznorodnag¢ gatunkéw jest bogactwem przyrodniczym, ktéreyleu zrodet
postpu w hodowli przydatnych do celéw gospodarczych iatnmezbé. Jednak na skutek
prowadzonej dziatalrigi gospodarczej i rozwoju cywilizacji zmienstota ulega sptaszczeniu
a zatem uniemdiwia efektywny wybor obiektow istotnie lepszych. afRnkiem na
zmniejszanie naturalnych zasobow stagetsiorzenie nowej zmiensoi w sztuczny sposob
np. krzyujac a nasipnie selekcjonuac z otrzymanego potomstwa korzystne formy o dobrych
cechach. Zjawisko to ma szczegoOlne znaczenie w ppdiu zba decydugcych
0 zaspokojeniu potrzebywnosciowych ludzkdci. W tych ostatnich przypadkach bagaj
zroznicowanie cech u zho stwierdzamy, ze pomedzy plonem a waymi cechami
plonotwdrczymi obserwuje siwspotzalenosci o réznym nasileniu od bardzo wysokiej do
czesto niezauwzalnej. Badane cechy u zbaowniez podlegag wptywom srodowiskowym,
ktére powodujc interakcg z genotypem gzsto maskuyj istotrg wartaés¢ genotypu. Wart&
takich obiektow ujawnia si z chwilh oszacowania genetycznego uwarunkowania cech
ktérymi s3 opisane. Zatem wrédet tego projekt ley hipoteza,ze plon oraz cechy
plonotwdércze charakteryzyjsie silng zmienndcia (biordznorodndcia), ktéra umaliwia
efektywny wybér dla celow praktycznych najlepszfaim.

Dlatego celem projektu bytlo poznanie zakresu znogcirgenotypowej orazrodowiskowe;j
i na tej podstawie okgtenie wspoétzalenosci pomidzy nimi i oszacowanie genetycznego
uwarunkowania wanych cech rolniczych decydigych o wartéci gospodarczej ztxd
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Stosownie do hipotezy przeprowadzonoswid@adczenia polowe i laboratoryjne, ngstie
wykorzystupc udoskonalone modele statystyczno-genetyczne mweplzono analizy
zmienndci genotypowej isrodowiskowej oraz oszacowano genetyczne uwarunkiawan
badanych cech zho Koncowym efektem badabyto kompleksowe opracowania ujmcg
syntetycznie zmienré genotypow isrodowisk plonu i wanych cech zbg ktére umaliwi g
poznanie ich genetycznego uwarunkowania.

Prace obejmowaty nagtujace zadania,

1. Analiza zmiennéci genotypowo-srodowiskowej oraz genetycznego uwarunkowania
waznych cech pszenicy.

2. Analiza zmiennéci genotypowo -srodowiskowej oraz genetycznego uwarunkowania
waznych cech pszemta.

3. Analiza zmiennéci genotypowo -srodowiskowej oraz genetycznego uwarunkowania
waznych cechzyta.

4. Analiza zmiennéci genotypowo -srodowiskowej] oraz genetycznego uwarunkowania
waznych cechgczmienia.

5. Analiza zmiennéci genotypowo -srodowiskowej oraz genetycznego uwarunkowania
waznych cech owsa.

Wykonano rozlosowania 102 ¢leiadczeér polowych dla 814 obiektow; pszenicy ozimej

i jarej, pszenyta 0zimego,zyta 0zimego, gczmienia 0zimego i jarego i owsa oplewionego

i nagoziarnistego, ktore wysiano w 80 miejscémiach. Opracowano karty obserwacji

i ksiazki polowe, ktore przekazano wykonawcomsw@dcze.

W trakcie wegetacji przeprowadzono lustracje polawdranych déwiadcze, uzgadniano

zakres obserwacji i ocen oraz analiz.

Po zakéczeniu déwiadczé polowych na podstawie zebranych i zestawionycmdlo

ziarna, pomiarow i obserwacji i ocen wykonanychegravykonawcow ustug badawczych

przeprowadzono obliczenia statystyczne obejomijsyntezy plonéw i syntezy 194 cech

botanicznych, rolniczych i jakoiowych.

Podstawowe obliczenia obejmowaly analitaczre (analiz wariancji plonow), srednie

wartasci dla pozostatych cech badanych rodow i odmiaz tahele zbiorcze plonéw i cech

dla pszenicy ozimej i jarej, pszgma 0zimego,zyta 0zimego, gczmienia 0zimego i jarego

i owsa jarego.

Wyniki plonowania dla kadego gatunku zostaty zestawione w 3 gtéwnych taibela

1. Syntezy plonu w tabelach obejmce:

» analizy wariancji dla plonu,

» zestawienie plonow obiektéw w miejscose@mch isrednie (w dt/ha) uszeregowanych
wg. sredniego plonu,srednie generalne wako dla miejscowéci i obiektow
wzorcowych, wspotczynniki zmiento dla bkdu, wspotczynniki zgodrigi plonu,
ocerg poziomu istotnéci NIR (0,05) oraz NIRP (%),

» odchylenia plonéw odredniej wartéci wzorcowych odmian,

» odchylenia plonéw w procentagredniej wartdci wzorca.

2. Syntezy cech rolniczych w tabelach przestayeygh:
» wartaici cechy w miejscowdiach,srednie generalnesrednie obiektow wzorcowych,
» odchylenia wartéci cechy od wzorca.

3. Tabele zbiorcze plonow i cech uszeregowane a@deyg plonu w tabeli prezentige;:

» wartasci plonu i cech,

» opis cech.

Do realizacji zaplanowanych w temacie analiz wylgstano wtasne programy obliczeniowe
(TP-7), aplikacje dogpne w pakiecie Office, Eksplan (2) oraz SAS EG.
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Omowienie uzyskanych wynikow i najwaniejsze osagniecia.

Pomimo niesprzyjagych w br. warunkéw (wiosenna susza, uporczywe pja@hosferyczne
w okresiezniw) udato s¢ przeprowadz zaplanowany w harmonogramie tematu zakres prac
polowych pszenicy ozimej i jarej, pszgta 0zimego,zyta 0zimego, gczmienia 0zimego
ijarego oraz owsa jarego. Przeprowadzona analtatyssyczna w oparciu o wyniki
plonowana i obserwacji pozostatych cech botanicznyaolniczych wykazata na ogot
zadawalajca precyzg doswiadcze. Oshgnicto satysfakcjonuagce wysokdéci plonéw oraz
wykonano znaczny zakres obserwacji i pomiarow i liananajwazniejszych cech
botanicznych, morfologicznych i rolniczych umigviajacych analiz zmienndci badanych
genotypow. Na podstawie otrzymanych syntez zestaw$oednie wartéci plonéw i cech
badanych obiektow zld Stwierdzono silne zedicowanie plennci badanych gatunkow
zb&.. Najwyzej plonowaly obiekty pszenicy ozimej (95.9 dt/hazqu zytem ozimym (85.9
dt/ha), zdecydowanie najstabiej owies oplewiony,166t/ha) i owies nagoziarnisty (41,1 dt)
ha). Przeprowadzona analiza zmiesaadadanych cech wszystkich gatunkow ujawnita silne
sptaszczenie plonoéw. Nieznacznie 2883 zmienndcia plonu ziarna charakteryzowatyesi
obiekty owsa jarego oplewionego (CV=6,9%) i pszga jarego (CV=6,8%), najmz
obiekty pszenicy ozime] (CV=3,4%). Wksz rozpktoscia pod wzgédem zmienngci
odznaczaty si cechy (od wysokich CV=108 % dla zawd&dbtuski u owsa nagoziarnistego
do niskich CV dla liczby dni od 1.01. do terminwgtenia od 0,7% dla JJP, PTJ, ZTO do
1,4% dla JOB i JOP). Oznacza to ograniczonelimosci wyboru najlepszych genotypéw
pod wzgkdem plonowania.

Plony badanych zl na ogo6t odznaczaly iwysokim wskanikiem genetycznego
uwarunkowana. Najusze wskaniki (H) dla plonu obliczono dla obiektow pszeniogime;j
H= 0,7659 i OWSN (owsa nagoziarnistego) H=0,77&wwsze dla PJR (pszenicy jare))
H= 0,9357 oraz dla ZTOzfta ozimego) H=0,9371. Wyniki te wskazujiewielki margines
oddziatywania czynnikow srodowiska. Wyniki obliczé i analiz statystycznych as
udostepniane placéwkom glwiadczalno - hodowlanym w celu wykorzystania do ktavej
analizy badanych genotypow.

Uzyskane wyniki stanowi podstaw wykonania pogiionych analiz zmienrigi
genotypowosrodowiskowej badanych obiektow u zboPrace w tym zakresieas
kontynuowane.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 18.

Tytut projektu: Badanie systemu meska sterylngé¢ — przywracanie ptodndgci typu
Pampa uzyta.

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

W komercyjnych programach hodowli i produkcji nasionieszacowych zyta
powszechnie jest wykorzystywanerodio sterylizujcej cytoplazmy Pampa. Znaczne
problemy cigle stwarza pelne przywrdceniecskie] ptodndci mieszacom otrzymanym
z udziatem tego typu cytoplazmy.

Stad podgto prace badawcze, ktérycklem byta

* Poszukiwanie nowych efektywnych restorerow ptagnowsrod genotypow zyta
wyprowadzonych z polskich populacji oraz populaxjejscowych i egzotycznych oraz
okreslenie ich zdolnéci przywracania ptodn@i u mieszacow R w réznych warunkach
srodowiska,

e Poznanie genetycznego uwarunkowania przywracan@npici u wybranych restoreréw
o réznym pochodzeniu.
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Materiat badawczy:
» Linie wsobnezyta pochodzce z polskich populacji (odmiany i rody) oraz wywemizone
z udziatem miejscowych populacji tureckich,
» Linia meskosterylna z cytoplazanPampa — 343P, ktora jest trudna do przywrécenia
ptodnaici,
* Megskosterylne miesz@e pojedyncze jako CMS-testery, w tym CMS-Tt uznamay
trudnego do przywrécenia ptodu,
* Mieszaice testowe wytworzone poprzez krawanie CMS-testera z liniami wsobnymi
réznego pochodzenia,
* Mieszaice F, pochodace z krzgowania linii 343P z dwoma restorerami pochgyni
z polskich populacji oraz z ggioma restorerami wyprowadzonymi z udziatem turelcki
populaciji.
Metodyka prac:
Krzyzowania testowe linii wsobnych z CMS-testerem wykuna&cznie w polu uywajac
kilku pojedynczych rdin linii wsobnych lub pomgdzy ekranami izolacyjnymi. Jednocnée
wykonano samozapylenie (izoladftosow) tych rélin ojcowskich.
Siew mieszacow testowych z w/w krzpwan wykonano ¢cznie w polu i/ lub w tunelach
foliowych oraz siewnikiem na poletkach obserwacgimy
Stopier sterylngci/ptodnaci pojedynczych rdin mieszaicow pokolenia i F, oceniano
poprzez wizualg bonitacg pylnikow w skali 1-9{Morgenstern, 1983), przy czym 1 oznacza
pylniki silnie zdegenerowane, puste i njkgjace, a 9 pylniki normalnej wielléoi, pckajace
i obficie pylkce. Raliny oznaczone 1, 2, 3 sklasyfikowano jak@skosterylne [ms], rdiny
4, 5, 6 jako cgsciowo-ptodne [pmf], a rdliny 7, 8, 9 jako ptodne [mf]|Ocer prowadzono
w pehni kwitnienia rélin na minimum 3 kiosach 30-60stm kazdego miesz&ca. Nastpnie
obliczono indeks restoracji wedtug wzoru: IR = %-mit/2 % pmf.
Ocery ptodnaci mieszacow testowych prowadzono tak poprzez ocenintensywndci
pylenia ktoséw mieszeeOw metod wizualnej bonitacji w skali 1-9° (Geiger i Morgéss,
1975) na poletkach obserwacyjnych wmgch warunkackrodowiska.
Zastosowanie testu Chido sprawdzenia zgodém obserwowanych segregacji slio
w pokoleniu ; pod wzgédem sterylnéci/ptodnaici z oczekiwanymi dla zaktadanych modeli
dziedziczenia.
Omoéwienie wynikow:
Przeprowadzono ocenzdolngci przywracania ptodrii réznych linii wsobnych zyta
wyprowadzonych z polskich populacji poprzez kiayanie z CMS testerem trudnym do
przywrdcenia ptodrgzi. Ogoétem testowano 554 linii wsobnych pokolenjap8chodzcych
z dwéch grup populacji w§giowych oznaczonych jako PW-1 i PW-2. Stwierdzar®6,5%
spasréd  linii wsobnych  wyprowadzonych z populacji dgipwej PW-1 wykazata
zadawalajca i petrp zdolngé przywracania ptodrigi. Natomiast przewajaca wickszai¢
tych linii charakteryzowatla si czesciowa zdolndcia restoraciji. V¥réd linii wsobnych
pochodacych z drugiej populacji wygiowej, linie o zadawalagej i petnej zdolnfci
przywracania ptodriei stanowity 50,3%. Nowe efektywne restorery zosta¢lentyfikowane
wsrod genotypowzyta wyprowadzonych z uhiych polskich populacji. Ponadto spad linii
wsobnych wyprowadzonych z udziatem populacji turgtk wybrano kilka petnych
restorerow charakteryzigych s¢ zadawalajcym poziomem cechaytkowych.
Badano sposoOb dziedziczenia cechy przywracariskiey ptodndci u siedmiu wybranych
petnych restoreréw tj. dwoch linii wsobnych wypralzganych z polskich populacji oraz
pigciu linii wytworzonych z udzialem populacji turecki Przeprowadzono wizualn
bonitacg pylnikbw 3874 raélin z 24 potomstw §; ktére uzyskano poprzez samozapylenie
pojedynczych, ptodnych fbn pokolenia k mieszacéw pochodgcych z krzyowania tych
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restorerbw z liri meskosterylm 343P. Dla celow weryfikacji postawionych hipotez
ttumaczcych genetyczn kontrok ptodndci roslin w badanych potomstwach wyndiono
dwie gtobwne klasy fenotypowe, zalicaajdo form meskoptodnych (mf) réliny w petni
meskoptodne (mf) i cgciowo ptodne (pmf). Zgodrd obserwowanych segregacii
ptodndsci/sterylngci roslin  pokolenia F z oczekiwanymi dla zaktadanych modeli
dziedziczenia sprawdzano za pomotestu CH. W potomstwach F£ mieszacéw
otrzymanych w wyniku krzyowania linii meskosterylnej 343P z liniami restorerami
pochodacymi z obu grup populacji obserwowano pelen zakmesgenndci pod wzgédem
fenotypow mskiej ptodndci/sterylngci. Jednak fenotypowy rozkiad eskiej
ptodndgici/sterylngci w potomstwach Frestorerow polskiego pochodzenia byt odmienny od
wystepujacego w k restorerow wyprowadzonych z tureckich populacji.pdtomstwach §
mieszacow z krzyowania linii 343P z liniami restorerami polskiegoochodzenia
stwierdzono wysaok frekwencje fenotypow sterylnych wynesz od 27,6% do 54,0%,
a w wikkszaici przypadkow stanowca ponad 40%. Pozostatestimy charakteryzowaty si
réznym stopniem ptodnii pytku (od 4 do 9). Weryfikowano zde hipotezy genetyczne
wyjasniajace uwarunkowanie eskiej ptodndci roslin. Rozszczepienie na fenotypy
meskoptodne i mskosterylne we wszystkich soau potomstwach Fmieszaca 343P z ling

R6 bylo zgodne z danymi oczekiwanymi dla propofcji, wskazujcej na komplementarne
dziatanie dwodch par domimagych gendow. Natomiast u miesza 343P z lini R8
zadawalajca zgodnd¢ obserwowanych stosunkow rozszczépig raliny meskoptodne

i meskosterylne z oczekiwanymi dla proporcji 9:7 uzyskadla dwoch potomstw ,F

a w trzecim stwierdzono statystycznie istotne otkfig od oczekiwa dla hipotezy

o dwugenowej kontroli przywracania ptodeo W potomstwach Fmieszacédw uzyskanych
poprzez krzyowanie linii 343P z liniami restorerami pochadymi z tureckich populacji
zdecydowan wigksza¢ stanowity r@liny o réznym stopniu ptodnéi pytku, a udziat rélin
meskosterylnych wynosit od 16 do 28%. Wekszaci potomstw E mieszacow z liniami
restorerami tej grupy stwierdzono zadawgdaj zgodndé obserwowanych stosunkow
rozszczepi@ na raliny meskoptodne i maskosterylne z teoretyczn proporcp 3:1,
wystepujaca przy monogenicznym dziedziczeniu.

Wyniki dotychczasowych badawskazuj na prostszy sposOb dziedziczenia przywracania
ptodndici u linii restoreréw wytworzonych z udziatem tukesh populacji nk u restorerow
wyprowadzonych z polskich populacji. Konieczng dalsze prace nad opracowaniem
genetycznego uwarunkowania tej cechyyta. Stwierdzonoze niektore peilne restorery
pochodzace z obu grup populacji madgy¢ wykorzystane w badaniach genetycznych oraz
jako donory gendéw przywracgiych ptodné¢ w dalszych pracach nad ulepszaniem tej cechy.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 19.

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

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

Celem bada byto poznanie ogolnej i swoistej zdokwo kombinacyjnej ranych
genotypowzyta dla wanych cech gytkowych w zr@nicowanych warunkacfrodowiska.

Materiat badawczy:

« Komponenty mateczne stanowity ¢gkosterylne mieszae pojedyncze (CMS-SC)
wytworzone w wyniku krzyowania linii meskosterylnych z cytoplazarPampa (linie P)
z liniami dopetniagcymi sterylnég¢ (linie N). Oceniano dwie grupy komponentéw
matecznych: CMS-SC utworzone poprzez komyanie linii P i N wyprowadzonych ze
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zraznicowanych puli genowych oraz CMS-SC uzyskane wikwyrkrzyzowania linii P
i N wywodzcych sg¢ z puli genowych o bardziej zhbnych pochodzeniu,

* Komponenty ojcowskie: linie wsobne i populagyta,

 Mieszaice eksperymentalne pokolenia; pochodace z krzyowania w uktadzie
czynnikowym zranicowanych naskosterylnych komponentow matecznych zngmi
populacjami ojcowskimi,

 Mieszaice eksperymentalne pokolenia; Fizyskane w wyniku krzzowania linii
wsobnych ze zmhicowanymi mgskosterylnymi komponentami matecznymi jako
testerami (CMS-SC-T).

Metodyka prac:

Komponenty mateczne - gskosterylne miesaage pojedyncze (CMS-SC) wytworzono
w wyniku krzyzowania linii mgskosterylnych z wybranymi liniami dopetriaymi sterylng¢

w tunelach foliowych i na polach przestrzennie ezednych. Tworzenie i/lub rozmpnenie
komponentow ojcowskich prowadzono w tunelach foliolw oraz na polach przestrzennie
izolowanych. Mieszace eksperymentalne ; Fwytworzono w wyniku krzyowania
meskosterylnych komponentow matecznych (CMS-SC) aufampami ojcowskimi na polach
przestrzennie izolowanych wadych miejscowséciach. Wykonano ocensterylngci linii P

i komponentoéw matecznych w szklarni oraz w poluywwniku ktorej usunito obiekty lub
rosliny czgsciowo-ptodne i ptodne.

Doswiadczenia polowe zalono metod blokdéw niekompletnych w trzech powtdrzeniach
(powierzchnia poletek - 5 T gestai¢ siewu - 250 lub 300 kietkagych ziaren na 1)

w trzech  zranicowanych warunkach srodowiska. Déwiadczenia zlokalizowano
w nastpujacych miejscowséciach: ddéwiadczenie oznaczone jako D01 11 w Choryni
(CHD), Nagradowicach (NAD) i Radzikowie (RAH), édadczenie D02_11 w Laskach
(LAD), Radzikowie (RAH) i Wierzenicy (WID), daviadczenie D0O3_11 w Radzikowie
(RAH), Sobiejuchach (SOH) i Wierzenicy (WID), @dadczenie DO5_11 w Przetiowie
(PRH), Radzikowie (RAH) i Smolicach (SMH). Oceniom@zne cechy aytkowe tj. plon
ziarna (dt/ha), wysokd roslin (cm), termin ktoszenia (liczba dni od 1.05)tensywndé
pylenia (skala 1-9°), paranie rdz brunatn (skala 1-9°), wyleganie (skala 1-9°), masa 1000
ziaren (Q).

Omoéwienie wynikow:

W sezonie 2010/2011 skoncentrowane gidwnie na poznaniu ogolnej (GCA) i swoistej
zdolnasci kombinacyjnej (SCA) wybranych i specjalnie wyt@onych komponentow
matecznych oraz wybranych komponentéw ojcowskiclhéianym pochodzeniu. Ponadto
prowadzono badanie zdokw kombinacyjnej wybranych, zzdicowanych linii wsobnych.
Zdolnas¢ kombinacyja komponentéw rodzicielskich oldlano na podstawie wynikéw oceny
mieszacow eksperymentalnych, uzyskanych w wyniku kmyania wybranych
komponentow matecznych z populacjami ojcowskimendanych w kilku déwiadczeniach
polowych przeprowadzonych w trzech miejscéevach. Wszystkie daviadczenia zostaty
przeprowadzone poprawnie we wszystkich miejscovach i umaliwity doktadng ocerp
wartasci cech uytkowych mieszacow eksperymentalnych.

W roku sprawozdawczym oceniono ogotem 105 migsaa eksperymentalnych pok. F
pochodacych z krzgowania 21 wybranych komponentéw matecznych (CMS-SC)
z 5 populacjami ojcowskimi w trzech @ladczeniach polowych zlokalizowanych w trzech
miejscowdciach. Analiza statystyczna wykazata istotnezmardowanie mieszaow pod
wzgledem plonu ziarna i wkszdci cech uytkowych we wszystkich dwviadczeniach
Zmiennd¢ o0golnej zdolnéci kombinacyjnej (GCA) zaréwno &bdd komponentow
matecznych, jak i komponentéw ojcowskich byta istodla weékszaici cech uytkowych

w wiekszaci przeprowadzonych dwiadczé. Zmiennad¢ swoistej zdolnéci kombinacyjnej
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(SCA) najczsciej byta istotna Wrdd par rodzicielskich ocenianych w $adczeniu
D01 _11. W tym déwiadczeniu stwierdzono istafrzmienndé¢ SCA dla wczesnii ktoszenia

i wysokdsci roslin we wszystkich trzech miejscowamach, a dla wylegania w dwoéch gpad
nich. Zmienné¢ SCA dla wczesnwi kltoszenia okazala gitakze istotha u miesz@ow
ocenianych w daviadczeniach D02_11 i DO3_11. Natomiastadnym ddwiadczeniu nie
stwierdzono istotnej zmiensa SCA par rodzicielskich dla wylegania i masy 1Qf@aren.
Zmiennag¢ SCA par rodzicielskich dla plonu ziarna i pozogtht cech byta istotna tylko
w pojedynczych miejscowdoiach przeprowadzonych €leiadczeé). Analiza statystyczna
wynikéw trzech déwiadczé umazliwita szczegbétowe oszacowanie zdadnobkombinacyjnej
21 zr@nicowanych komponentow matecznych orazcpi komponentow ojcowskich dla
plonu ziarna i szZgiu waznych cech gytkowych. Stwierdzono istotne zndicowanie ogolnej
zdolnasici kombinacyjnej komponentow matecznych dlacksizaci cech wytkowych,
najczsciej w dwaoch lub trzech miejscoaach. JednocZeie stwierdzono istotne interakcje
efektow GCA matek zé&rodowiskiem szczegdlnie dla wysakoroslin, wczesndci kloszenia
oraz stopnia pylenia i wylegania mieszaw. Kilka komponentéw matecznych wyrdto sie
wysoky zdolngcig kombinacyjma dla plonu ziarna, o czyswiadcz istotne dodatnigrednie
efekty GCA oraz istotne dodatnie efekty GCA w swi@dczeniach poszczegdlnych
miejscowdci. Niektore z nich dodatkowo wykazaly korzystnwisie r&ne od zera efekty
GCA waznych cech aytkowych tj. odporné na rdz brunatm, odpornd¢ na wyleganie,
masa 1000 ziaren, wysakoroslin. Pozostate komponenty mateczaeziyty istotne dodatnie

i istotne ujemne efekty GCA dla mdych cech #ytkowych. W przeprowadzonych
doswiadczeniach zmienddé GCA komponentow ojcowskich okazatag sistotna dla
wigkszdici cech uytkowych. Stwierdzono liczne istotne interakcjekéfsv GCA ojcow ze
srodowiskiem szczegdlnie dla wysako roslin, wczesndci kltoszenia i stopnia wylegania.
Sparod komponentéw ojcowskich na uwagastuguje jedna populacja, ktéra przekazata
potomstwu wysok zdolnc¢ plonowania i odporni@d na rdz brunatm (istotne dodatnie
srednie efekty GCA). Pozostate cechy jej pétradea byty zblzone (r&nice nieistotne) do
sredniej ogolnej kombinacji w wykonanym ukladziegkirowania. Ponadto wiellé efektow
GCA oszacowanych w poszczegolnych miejscamaxrh wskazujeze ta populacja ojcowska
charakteryzuje si takze dobp zdolndgcia kombinacyja dla wczesnéci kloszenia oraz
odporngci na rdz brunata i wyleganie. Jednak wykorzystanie jej w charalgefarmy
ojcowskiej mae spowodowa& zmniejszenie masy 1000 ziaren potomstwa, poniewa
w niektorych deéwiadczeniach wykazano istotne ujemne efekty GCA tha cechy.
Szczegolowa analiza efektow GCA komponentow ojcastsk w poszczegolnych
miejscowdciach wskazujeze niektére populacje ojcowskie warunkowaty wéectowe cechy
potomstwa tj. odporrié na wyleganie, intensywrké pylenia, masa 1000 ziaren.

Badanie zdoln&i kombinacyjnej wybranych linii wsobnych prowadponpoprzez
krzyzowanie ich ze zricowanymi mskosterylnymi testerami (CMS-SC-T). Oegen
wartagsci 40 mieszacow eksperymentalnych przeprowadzono w swdadczeniach
zlokalizowanych w trzech miejscodmach: Przebdowo (PRH), Radzikow (RAH), Smolice
(SMH). Mieszace eksperymentalne pochade z krzyowania 4 komponentow matecznych
z 10 liniami ojcowskimi ranity si¢ istotnie pod wzgldem wikszaici cech wytkowych.
Stwierdzono istotn zmiennd¢ ogodlnej zdolnéci kombinacyjnej matek i ojcow dla plonu
i niektérych cech gytkowych. Zmienné SCA byla przewanie nieistotha. Komponenty
mateczne okazaly gizrGznicowane genetycznie i byty przydatne do testowamgatcsci
kombinacyjnej linii ojcowskich. Dwie spood linii wsobnych (TR 815 i TR 820) przekazaty
potomstwu wysok zdolngé¢ plonowania i wart& pozostatych cech zbihng do sredniej
wszystkich kombinacji w wykonanym ukladzie krpyvania. Analiza efektow GCA
oszacowanych w dwiadczeniach przeprowadzonych w poszczegdélnychscogjGciach
potwierdzita dobg zdolng¢ kombinacyjm tych dwoéch linii wsobnych dla plonu ziarna
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i wskazata ich dodatkowe zalety. Okazalg se linia TR 820 charakteryzujegdiakze dobg
zdolndcig przywracania ptodni. Linia TR 815 4czyta korzystne efekty GCA dla plonu
ziarna, wysokéci roslin i odporngci na rdz brunatm z niekorzystnymi efektami GCA
(ktoszenie, pylenie).

Analiza statystyczno-genetyczna wynikow seadczér wykazata istotne zumicowanie
wszystkich grup mieszaow oraz istota zmiennd¢ ogolnej zdolnéci kombinacyjnej (GCA)
komponentow matecznych i ojcowskich dlagk@zdici cech aytkowych. Stwierdzonoze
zmiennd¢ GCA odegrata gtdwan role w zmienndci genetycznej wszystkich cech
uzytkowych mieszacow zyta. Zmienné¢ swoistej zdolnéci kombinacyjnej (SCA) byta
znacaca tylko dla wczesnmi kloszenia, a dla pozostatych cech okazagaisiotna tylko
w pojedynczych dawiadczeniach. Oszacowanie efektow GCA komponentGateaznych
i ojcowskich oraz ich interakcji z&odowiskiem umaliwito poznanie ich wptywu na wargé
cech wytkowych tworzonych z ich udziatem kombinacji miaszowych.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 23.

Tytut projektu: Badania nad optymalizacja otrzymywania podwojonych haploidéw
zyta.

Kierownik projektu: prof. dr hab. J. Zimny

W przypadkuzyta wydajnd¢ androgenezy nie jest zadowatsg, mimo wieloletnich
bada, prezentowanych w literaturze, zmieggajch do jej podwyszenia. Skuteczioé tego
procesu probuje sizwigkszy poprzez optymalizagjczynnikow zewatrznych, takich jak:
warunki wzrostu rélin donorowych, stadium rozwojowe mikrospor, gsie traktowanie
ktosow i pylnikow, sktad poywek a take warunki prowadzenia kultury. W wielu pracach
podkrégla sk decydujce znaczenie genotypu dla wydajoo indukcji androgenezy
i regeneracji rélin. Chocia zaindukowanie procesu wymaga zastosowania czynnika
zewretrznego celem zmiany drogi rozwojowej mikrospor amgtofitowej na sporofitogv
wiele genotypow jest opornych na induiag dziatanie stresu. Opisywana w literaturze
efektywna¢ regeneracji rdlin zyta wahata si w szerokim zakresie gtdbwnie w zatesci od
genotypu. Celem prac prowadzonych w roku 2011 kpadanie zdoln@i do androgenezy
linii zyta przygotowanych przy wykorzystaniuznych komponentéw rodzicielskich. Celem
zasadniczym byto zbadanie reakcji androgenicznep tynii. Uzyskiwane 4 metod, linie
homozygotyczne magby¢ wykorzystywane w procedurze hodowlanej ze wdglna ich
stabiln@g¢ wewmtrz linii, a jednoczénie ich r@&norodndé. W biezacym roku przedmiotem
bada byto 19 genotypowyta.

Materiat i metody:

Wybrane komponenty rodzicielskie zostaly wykorzgsta do przeprowadzenia
ukierunkowanych krzzowan, wyselekcjonowano 19 linii, ktére posghly do zataenia
doswiadczeé nad indukcy androgenezy w kulturze pylnikow.

Rasliny uprawiane byty w kontrolowanych warunkach wofronie. Okrélenia wiaciwego
stadium rozwojowego mikrospor tj. stadiumzpéj mikrospory dokonano na podstawie
cytologicznych obserwacji mikroskopowych (badareawoju mikrospory prowadzono pod
mikroskopem metad barwienia acetokarminem) pobierano ktosy wraz zirddem okoto
20 cm rgdu. Zastosowano szok termiczny. Ktosy przebywatghdodni w temperaturze°@
przez okres 21 dni. Po tym okresie kiosy steryliaoow w alkoholu etylowym 70%
i podchlorynie sodu. Z tak przygotowanych klosowbigoano pylniki, ktére uktadano na
zestalonej poywce.

Z poszczegoblnych genotypow wytmo pylniki z 10 do 36 klosow. W sumie z 455 kloséw
wyizolowano 77 tys. pylnikdw. Do dwiadczé uzyto zmodyfikowarm pozywke 190-2
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uzupetnion regulatorami wzrostu - 2 mg/l 2,4D i 0.5 mg/l Kiyrey. Pylniki w szalkach
inkubowano w temperaturze Zbw ciemndci przez okres 8 tygodni.

Wyniki:

Obserwacje prowadzono co 7 dni przez czas trwalkizbiacji. Po 6 tygodniach na niektérych
szalkach obserwowano pierwsze kalusy oraz strukaampdkopodobne. Zaobserwowano
indukcje kalusa u 15 z 19 badanych genotypéw. Szczegdaitémsywnie kalusowaty pylniki
linii SR2322\10, TR1405, TR1415 i 1255E.

Kalusy kzdace efektem podzialtbw komorek mikrospor byly sukeesg przenoszone na
pozywke regenerujca gdzie rozwijaty si zarodki, czs¢ zarodkow dojrzewata. Kietkage
roslinki byly przenoszone na pgwke stymulupca ich rozwéj. Po dwoch tygodniach byty
one przenoszone do kolb Erlenmayera gdzie rostykoraeniaty s¢. Raslinki byty
jarowizowane w chtodni w temp°@. Obecnie s aklimatyzowane w fitotronie przy
fotoperiodzie 16/8 godzin (dzithoc) i w temperaturze 6 w dzier i 12°C w nocy.

Przebieg eksperymentu oraz uzyskane dane liczboawagaj stwierdzé, ze poszczegolne
linie wykazup silne zrénicowanie pod wzghblem androgenicznej reakcji w kulturach
tkankowych. Kalus uzyskano u 15 z 19 badanych ggdet. U dziewgciu linii udato sé¢
zregenerowa rosliny. Jedna z linii SR2322\10 wykazywata #¢yq od innych efektywné&
androgenezy co zaowocowato uzyskaniem 51 regemsvaptzy bardzo niskim odsetku
roslin albinotycznych. Na uwag zastuguje fakt,ze liczba albinosow, jak #e liczba
zregenerowanych zielonych stm jest zwhzana ewidentnie z pochodzeniem linii, czyli
prawdopodobnie z ttem genetycznym. U trzech linlym samym pochodzeniu S1139, S1178
I SR2322 zaobserwowano znikomy procentlinoalbinotycznych. Zregenerowano u nich
odpowiednio 71, 93 i 96% §bn zielonych. Dzieje si tak przy wyszym poziomie
kalusowania innych genotypéw co potwierdza jeszezeobserwagj ze kalusowanie kultur
pylnikowych jest czynnikiem niezidnym, ale nie wystarczggym aby zregenerowaaosliny
zyta.

Rozwijajace s¢ rosliny zostaty przeniesione do kolb Erlenmayera, aysorzenieniu do
doniczek z substratem glebowym. Obecnie uprawia2tyztegenerowanych diin. U roslin,
ktére przejd okres adaptacji, zbadany zostanie poziom ploidainoHaploidalne ¢da
poddane zabiegowi kolchicynowania, po czym wszgstkbstan przeniesione do wiader
i umieszczone w szklarni gdzieda rosty do dojrzatéci.

Przeprowadzone eksperymenty pozwolity na wyselekmj@nie genotypéw wykazigych
reakcg androgeniczpy Wydaje s, ze ddwiadczenie powinno zostapowtdrzone, co
najmniej dla genotypéw dobrze rokaych. Pozwolitoby to na dalszoptymalizac
warunkéw kultury pylnikéwzyta.

W roku sprawozdawczym prowadzonoz teprawe regenerantdw z roku poprzedniego.
Zebrano nasiona, ktére zostaly wysiane,siimp poddane bda dalszej analizie.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 25.

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

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

Cytoplazmatycznoadrowa neska sterylné¢ (CMS) uzyta jest warunkowana eksprgsj
szeregu gendw lokalizagych s¢ na r&nych chromosomach gatunku. Uweask, ze za
przywracanie ptodn@i pytku w systemie CMS Pampa odpowiada gen z cbemmu 4R.
Wiadomo réwnie, ze przywracanie ptodrioi pytku jest warunkowane dziataniem gendw
wystepujacych na chromosomach 1R, 3R, 5R oraz 6R. Geny wmrakteryzuy sic
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zréznicowanym dziataniem. Niestety, praktycznie nieduiao jakie sekwencje DNA kodyj
te geny. Nie znana jest rowmigfunkcja poszczegoélnych genow. Wydaje; gednak
oczywistym,ze przywracanie ptodsoi pytku zyta to zt@ona interakcja pomdzy jadrem
komdrkowym i mitochondrium. By moc identyfikowa sekwencje kodapce geny
przywracania rgskiej ptodndci wskazanym jest opracowanie markeréw molekuldmyc
silnie sprzzonych (ladz asocjowanych) z tymi genami. Identyfikacja sekwekadujacych
tych gendéw powinna unxiwi¢ okreslenie ich funkcji i zrozumienie mechanizmow
warunkupcych przywracanie ptodsoi pytku zyta z CMS Pampa.

Celem identyfikacji markerdw molekularnych sgranych z genami przywracania ptodob
pylku zyta z CMS Pampa wskazanym jest wyprowadzenie wiaanych populacji
mapupcych (pokolenia k linie RIL), wykonanie mapowania genetycznego, o@powania
asocjacyjnego. Do identyfikacji markeréw molekularin naley réwniez wykorzystad takg
metoa, ktéra pozwala na identyfikacjduzej liczby markerow genetycznych. Wskazanym
jest by znana byta lokalizacja chromosomowa maskenéaz dosipne byty ich sekwencje
DNA. Takie warunki spetnia metoda DArT.

Materiat ro slinny:

Dwie populacje FF, oraz dwie populacje // na normalnej cytoplazmie prowadzone
w chowie wsobnym celem wyprowadzenia rekombinaayinynii wsobnych (RILS).

Cztery populacje mapage pokolenia Fwyprowadzone poprzez krzgwanie pojedynczych
roslin rodzicielskichzyta ozimego: matecznej linii z cytoplagr®ampa oraz ojcowskiej linii
Z genami przywracania ptodéw pytku bazujce nazrodtach orientalnych.

Szereg populacji mapgych wykorzystywanych w ramach weénéj prowadzonych bada

Okreslanie ptodnadsci pytku u zyta:
Ocere fenotypowy roslin populacji mapujcych wykonano wg wizualnej 9-cio stopniowej
skali bonitacyjnefseigera i Morgensterna (1975)

Izolacja genomowego DNA:

DNA z lisci badanych rélin izolowano za pomagzestawu firmy Qiagen.

Polimorfizm markeréw DArT okr@it dr A. Kiliana (Australia). Polimorfizm markerow
mikrosatelitarnych badano stostij standardowe warunki reakcji. Produkty PCR
frakcjonowano wzelu agarozowym lub za pompelektroforezy kapilarnej w aparacie Xiacel
firmy Qiagen. Polimorfizm markerow specyficznych gkedlem wybranych sekwencji
markerow DArT badano za pompPCR. Produkty PCR frakcjonowanoaslu agarozowym
lub za pomog elektroforezy kapilarne;.

Analize skupiem wykonano stosgf meto@ aglomeracji najbtiszych gsiadow

z wykorzystaniem genetycznego dystansu @&reego wg wzoru Dice'a. Powtarzadho
grupowania danych weryfikowano stogupootstrapowanie. #alize czynnikowa wykonano
w programie PAST.Mapowanie genetyczneprzeprowadzono stosigj oprogramowanie
JoinMap oraz software udephiony przez dr A. Kiliana.Mapowanie asocjacyjne
wykonano metogl SML stosujc oprogramowanie udaginione przez dr A Kiliana.

Wynik badan dla populacji mapujacych zyta ozimego pokolenia F z CMS Pampa
wyprowadzonych z wykorzystaniemzrodtach orientalnych:

W wyniku dawiadczé polowych wyprowadzono kolejne pokolenie ziarniakBwi F, na
cytoplazmie normalnej prowadzonych na linie rekamabijne. Stosdg meto@
pojedynczych ziarniakdéw ziarniaki wysiano w poluere uzyskania kolejnego pokolenia.
tacznie wysiano ok. 120 linii odpowiadajych ziarniakom pokoleniagk 364 pokolenia k.
Analiza ptodnéci pytku populacji mapuacych pokolenia Fz CMS Pampa wykazatae
wigkszai¢ z badanych rdin byta ptodnych, a tylko nieliczne efiowo ptodne i sterylne.

23



W obrbie badanych populacji nie stwierdzono zgaanorozkiadu cechy z rozkladem
normalnym.

Analiza DNA populacji mapygych za pomag polimorfizmu markeréw DNA (DArT, SSR,
specyficzny PCR) wykazata obeanostrukturyzacji danych. Fakt ten potwierdza analiza
czynnikowa oraz analiza aglomeracyjna. Analogiczmgniki uzyskano dla wszystkich
badanych populacji mapgych.

Mimo obecndci struktury w obgbie populacji mapugych pokolenia § zyta ozimego
podgto dziatania, ktérych celem bylo otrzymanie grupzspen a nastpnie okrélenie
lokalizacji QTLi odpowiedzialnych za przywracaniegnaosci pytku. Mapowanie genetyczne
wykonane w programie JoinMap nie pozwolito na uzys& duej liczby grup sprezen. We
wszystkich przypadkach uzyskiwano kilka grup, pczym najweksza z grup skladataesi
z markeréw o znanej lokalizacji przypisywanej dozmych chromosomoéwzyta. Brak
réznicowania st markerow (wysfpienie silnego spezenia pomgdzy nimi) to
najprawdopodobniej wynik strukturyzacji danych.

Brak mazliwosci uzyskania map genetycznych uniefiwia okreslenie lokalizacji markerow
sprzzonych z badancechy na chromosomachyta za pomog mapowania interwatowego.
Istnieje jednak mdiwos¢ identyfikacji markeréw asocjowanych z badaechy. Mapowanie
asocjatywne wykonane z wykorzystaniem wszystkiclputercji pozwolito na wykrycie
markerow asocjowanych z genami przywracania ptédnoytku. Uzyskane asocjacje byty
jednak bardzo stabe i sugerowaty obecngenu przywracania ptodéc na chromosomie
6R.

Zageszczanie populacji mapugcych pokolenia k zyta ozimego markerami SSR:

Analize molekularm populacji mapujcych wyprowadzonych zaréwno z wykorzystaniem
zrédet europejskich jak i orientalnych, przeprowatzoowniez z wykorzystaniem markerow
molekularnych typu SSR. Przetestowano ok. 200 mévk&SR. Tylko nieliczne z badanych
markeréw segregowaty w aifrie badanych populacji mapajych.

Badanie segregacji markerow specyficznych z wykorayaniem populacji mapujcych
pokolenia F, zyta ozimego:

Mapowanie interwatowe oraz asocjacyjne wykonanevedaystkich populacji mapagych
zyta wykorzystywanych w ramach niniejszego projekmazliwito identyfikacje szeregu
markeréw DArT asocjowanych z QTL genami przywraeaptodndci pytku. W tych
przypadkach gdzie sekwencje DNA markerow DArT byipane podjto dziatania
prowadzace do opracowania starterow specyficznych wdgin wytypowanych markerow
DArT. Opracowano 31 par starterOw oraz warunki #iméajace powielanie markerow
specyficznych. 31 par starteréw usiwito powielanie markerow DNA przy czym 13 byto
polimorficznych w obgbie poszczegdlnych populacji. Markery specyficzrieazaly s¢
powiela polimorficzne fragmenty DNA w tych populacjach m@gych, w obgbie ktorych
byly identyfikowane. Opracowano marker specyficzmgledem sekwencji markera DArT
sprzzonego z genem na chromosomie 4R. Marker ten prakigc nie wystpuje
w przypadku rélin sterylnych. W 92 procentach przypadkowéliea charakteryzujca sé
profilem z danym markerenttzie ptodna z przedziatu skali bonitacyjnej od $do

Podsumowanie:

Kontynuowane $ prace nad wyprowadzeniem kolejnych pokoteslin prowadzonych na
linie rekombinacyjne.

Przebadano kolejne populacje majej pod ktem wystpowania gendéw przywracania
ptodnaici pytku u zyta z CMS Pampa. Otrzymane wyniki sugeruyje ojcowskie formy
wyprowadzone na bazie form orientalnych zawieggn przywracania ptodsa lokalizujacy
sie na chromosomie 6R.
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Zagszczono mapy genetyczne szeregu populacji meyeh pokolenia f za pomog
markerow SSR.

Konwertowano szereg markerow DArT spranych lub asocjowanych z genami
przywracania ptodnii do warunkéw specyficznego PCR i przetestowahosiggregacje na
DNA populacji mapujcych.

Specyficzny marker do genu na chromosomie 4&zie wykorzystany podczas krmywan

z formami restorerowymi niezawiegaymi tego genu oraz do kontroli kraywan
wstecznych celem potwierdzenia jegazytecznaci do selekcji wspartej markerami
molekularnymi.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 28.

Tytut projektu: Poszukiwanie zrodet odpornosci na rdze brunatna (Puccinia triticina),
rdze z0tta (Puccinia striformis)i mgczniaka Blumeria graminis)u pszerzyta.

Kierownik projektu: dr A. Strzembicka

Celem pracy byto wyogbnieniezrodet odpornéci na rdz brunatm Puccinia triticina
rdze z6kta Puccinia striiformisi maczniakaBlumeria graminissparod perspektywicznych
genotypow pszetyta 0zimego.

Przedmiotem badabyty rody pszemyta ozimego o normalnej diugg z ddwiadczeé
wstepnych 2010/11- 33 obiekty wraz wzorcami Borwo, Foedraz 3 wzorcami wrdiwosci:
Grenado, Lamberto, Marko. W badaniach eiziudziat take 57 genotypéw pochoslzych

Z rG&znych rejonéw uprawy pszeyta: 1- Borowo, 2- Chorya, Debina, Szelejewo, Laski oraz
3 -Malyszyn. Ponadto do badlavtaczono 4 formy pszemyta, ktére w poprzednim okresie
bada charakteryzowaty gi wysolky odporndcia na rdz brunatm 1 maczniaka
w miejscowdciach, gdzie prowadzono ocen zdrowotndgci. Ogotlem w  roku
sprawozdawczym przebadano 94 genotypy psgarozimego wraz z 5 wzorcami.

Jesiem 2010 roku w Grodkowicach i w Krzeczowicach wysiamgmieniony wyej materiat
badawczy w jednym powtérzeniu wraz z wzorcami pzaaKki.

Odporna¢ genotypdw pszetyta na obydwa gatunki rdzy igozniaka badano w stadium
siewki i w stadium réliny dorostej w polu w warunkach sztucznej inokyilac
w Grodkowicach i w warunkach naturalnej infekcjikinzeczowicach.

Materiat infekcyjny do zakeen stanowita populacja izolatow rdzy brunatiejtriticina, rdzy
z0kej P. striiformis i maczniakaB. graminis. Uzyte w badaniach izolaty rdzy brunatnej
i maczniaka pochodzity zarbwno z pszenicy jak i z pgyeEn zd& izolaty rdzy zoltej
pochodzity tylko z pszetyta (z odmian Dinaro, Grenado, Marko). W omawiangoku

w skiad populacjiP. triticina uzytej do zakaan wtaczono nowe, zidentyfikowane patotypy
charakteryzujce s¢ migdzy innymi wirulency wobec gendw Lr 9 i Lr 24, dotychczas wysoce
skutecznych.

W szklarni siewki w stadium 2-go stia zakaano mieszani izolatow P. triticina

i B. graminispochodzacych z pszenicy i pszeyta oraz populagjP. striiformisz pszenyta.
Po 12-dniowej inkubacji w kontrolowanych warunka(srklarnia, komora klimatyczna,
temp. 22/18C) przeprowadzono ocenporaenia siewek w skali 0-4. Typ infekcji 0-2
interpretowano jako odporny, £3-4 jako wraliwy.

Przeprowadzono w Grodkowicach w polu sztucamokulacg rdza brunatm i rdza zo0lta
roslin poszczegoélnych genotypdw pszgta w fazie przed kloszeniem. Oegoorazenia form
przeprowadzono 3- krotnie w ogptich 2-tygodniowych w oparciu o powszechnie stosawa
wizualm skak 9-cio stopniow.

Dla dokfadniejszego poréwnania poziomu wpsiwania rdzy brunatnej i #ozniaka
przeprowadzono przeksztatcenia uzyskanych stoprazeoia w skali 9-cio stopniowej na

25



wartosci  powierzchni  porzenia, nasfpnie wyliczono poziom odporgoi polowej
poszczegolnych form, okilajac wielkas¢ powierzchni pod krzywrozwoju choroby stosag
wspotczynnik AUDPC. Dla zbadania zrdcowania genotypow pod wzglem odporngci
okreslono wspoétczynniki zmiennii (CV %).

Wyniki oceny 33 form pszeyta ozimego z daviadczér wsipnych pod wzgldem
odporngci w stadium siewek na populacjzolatow P. triticina pochodzaca z pszenyta
wskazuj na znacza wrazliwos¢ badanych form na tego patogena. Tylko 6 form
charakteryzowato siodporndcig podczas gdy wksza¢ 20 form wykazato odporsé na
populacg rdzy pochodaca z pszenicy. Odpordé w stadium siewek na obie populacje
P. triticina notowano u 3 genotypow oraz u odmiany Borwo. Padatytuacg notowano
w przypadku oceny tych form pszsmta pod wzgtdem odpornéci na populacje atzniaka
B. graminis Przewaajaca liczba badanych rodéw ulegta poraiu populagy pochodzca

Z pszenyta, zaledwie 6 odznaczatogsbdporndcia, podczas gdy 28 charakteryzowal@ si
odporngcia na populag maczniaka pochodia z pszenicy. Odporé na obie populacje
patogena notowano u 6 genotypow azéaki odmian Borwo i Grenado. Odpoftav fazie
siewek na populagjrdzy zo6ttej z pszenmyta stwierdzono u 23 genotypow, taku odmian
Borwo i Fredro.

Wyniki oceny 57 genotypéw pszgyta pochodacych z 3-ch rejondw uprawdwiadcz takze

0 znacznej wrdiwosci tych form w stadium siewek na populaéje triticina i B. graminis
pochodacych z pszeryta (19 i 26 odpornych odpowiednio). Podczas gdsdecydowanej
wigkszaici spardéd badanych stwierdzono odpos$tiona populag izolatbw pochodacy
z pszenicy (45 i 52 odpornych odpowiednio). W pegku rdzy zottej odpornymi na
populacg z pszenyta okazato s 45 genotypoéw. Spodd 57 badanych odporéio na
obydwie populacjeP. triticina notowano u 15 genotypow, Zana obydwie populacje
B. graminisu 26 form. Odporn& w fazie siewki na obydwa gatunki rdzy iaozniaka
stwierdzono u 10 genotypow.

Warunki klimatyczne w roku biscym w Grodkowicach byty sprzyjge dla rozwoju rdzy
brunatnej, co pozwolito na rozwdj choroby. Rownistotny wpltyw na stopie porazenia
miata take zastosowana sztuczna inokulacja gdzie rdzagiestjuz w znacznym nasileniu
od potowy czerwca. Obserwowano znicowary reakcg genotypOw pszetyta na poraenie -
zakres 9-4 w skali 9-cio stopniowej. Waitovspotczynnika zmienrigi ksztalttowata si od
13,4 do 24,4%. Spodd 33 genotypow z dwiadczé wskpnych 12 odznaczatogsiysokim
poziomem odporniei polowej w czasie catego okresu wegetacyjnegedna odporngc,
porazenie w skali w stopniu 6 notowano u 12 form. W wikach naturalnej infekciji
w Krzeczowicach obserwowanozgeee poraenie rdz w czasie okresu wegetacji. Zakres
porazenia dla genotypow pszgyta wynosit 9 - 5. Wart® wspoétczynnika zmienrigi
ksztattowata i od 15,8 do 20,8%.

Maczniak na pszetycie w obu miejscowaziach wysapit w stabym nasileniu w ggu catego
okresu wegetacji, zagj poraenia wynosit 9 - 6. Warté wspotczynnikow zmiennai dla
obu miejscowéci byta podobna i wahata¢siod 11,4 do 14,8%, céwiadczy o stabym
zréznicowaniu badanych genotypdéw pszgia pod wzgtdem odpornéci na naczniaka.

W roku sprawozdawczym rdzadtta P. striiformis nie wystpita na bioscych udziat
w badaniach genotypach pszgia, zarbwno w Grodkowicach mimo wykonanej sztugzne
inokulacji tym patogenem jak i w Krzeczowicach. Mietowano wysipienia rdzy nawet na
wzorcu wraliwosci Marko.

Sparod 57 genotypdéw pszeyta ozimego pochodeych z 3-ch rejondw uprawy 22
wykazato wysolf odpornd¢ na rdz brunata w Grodkowicach, zaw Krzeczowicach, gdzie
54 formy znalazty si w klasie poraenia 9-7, nie notowano form wiavych. Nie
obserwowano tate zr&nicowanej reakcji omawianych form na pzgaie naczniakiem,
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zarobwno w Grodkowicach jak i w Krzeczowicach podebjak w przypadku genotypéw
z dadwiadcze wsiepnych.

W roku sprawozdawczym do badetaczono 4 genotypy pszeyta, ktdre w ubiegtym roku
odznaczaty si wysoky odporndcia na rdz brunatm i maczniaka. Genotypy te zostaly
wysiane w déwiadczeniu w Grodkowicach i Krzeczowicach w formkelekcji zrodet
odporngci. Wybrane genotypy utrzymaty odpokdgorzez okres tych 2-ch lat badas obu
miejscowdciach.

Podsumowujc, naley podkréli¢, ze zastosowanie sztucznej inokulacji gdbrunatrna,
w Grodkowicach wptyato na bardziej zrinicowary reakcg genotypdw pszetyta na
porazenie nz w warunkach naturalnej infekcji w Krzeczowicach.

Znacznie wgksze zrénicowanie badanego materialu na poszczegdllne patogetowano
w stadium siewek zwtaszcza w przypadku oceny naulpoje P. triticina i B. graminis
pochodaca zaréwno z pszenicy jak i z pszgta, na uwag zastuguy formy odporne na
populacje z obu gatunkow zho6

Przeprowadzona ocena materialu badawczegoswiddczeéh wskpnych w  roku
sprawozdawczym w obu miejscovetach pozwolita na wyodbnienie 28 genotypdéw
pszemyta o wysokim poziomie odpordc polowej na rdg brunatm, wsrdéd ktorych
3 genotypy wykazaty odpordd rowniez w stadium siewek. W tej grupie materiatu 17 form
charakteryzowato eiwysoky odporndcia polowa na maczniaka, w tym 3 rodyatzyty
odporng¢ w obu stadiach rozwojowych. Odpoke@ polowg zarbwno na rdgz brunatm jak

I maczniaka charakteryzowatogslO form. Warto zaznaczyze wszystkie formy odznaczaty
si¢ odporndcia rowniez w innych déwiadczeniach polowych prowadzonych w kraju.
Przeprowadzone badania genotypow pgyenpod wzgidem odpornéci na rdz brunatra,

i maczniaka w stadium siewek i w stadiunglnoy dorostej pozwolity na wyodabnienie form
0 znacznym poziomie odporfg. Szczegoblne znaczenie majenotypy 4czace odpornét

w obu stadiach rozwojowych, jak rownidaczace odporné zaréwno na rdg jak i na
maczniaka. Warto zaznaczy ze badania wymienionych g form odpornych ¢da
kontynuowane, celem sprawdzenia czy ich odp@riedzie trwata w czasie oraz czgdzie
stabilna i efektywna w tmychsrodowiskach.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 29.

Tytut projektu: Wytworzenie zrédet genetycznych pszetyta ozimego o skroconym
zdzble i zwigkszonej odporndci na septorioz lisci i plew.

Kierownik projektu: prof. dr hab. E. Arseniuk

Zakres zrealizowanych prac badawczych:

Prace laboratoryjne mgge na celu wytworzenie linii podwojonych haploid§aH)
prowadzone byty w Pracowni Hodowli Odpokcmwej IHAR PIB Radzikow. Materiatem
wyjsciowym byty mieszace R. W roku sprawozdawczym w Pracowni wykonywano
doswiadczenia z liniami mieshaowymi przekazanymi w latach:

e 35 linii mieszacow pszenyta z 2009 r. Linie DH z tych miesz@dw udosgpnione
w tym roku hodowcom (96 linii)

e 26 linii mieszacéw pszenyta z 2010 r. Miesze F1, z ktérych wyprowadzano linie
DH w tym roku

e 39 linii mieszacow pszenyta z 2011 r. Mieszace F1 wysiane w tym roku.

W celu otrzymania linii DH nasiona mieszé&w wysiewano do pojemnikow, ktore

umieszczono w komorach fitotronowych. Klosy zbieraw okresie, gdy osgnety one

srodkowg faze jednopdrowego stadium ziaren pytku. Ngghie umieszczonge na okres 7 do

10 dni w chtodni. Pylniki wyktadano na szalki zzgavka A i przenoszono do inkubatora do
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temperatury 26C. Po okoto 6 tygodniach rozpata sukcesywne przektadanie kalusa na
pozywke R;. Nastpnie wytworzone z kalusa diiny przenoszono do kolbek na povke
ukorzeniagca R4. Zregenerowane dlny po ukorzenieniu poddawano jarowizacji tra@gj

6 tygodni w temp. 4C. Po zakéczeniu jarowizacji réliny wysadzano do pojemnikéw
z ziemy i wstawiono do komory fitotronowej do momentu uzsia ziarniakéw. Proces
wyktadania pylnikbw zostat juzakaczony, natomiast w dalszymagu trwa regeneracja
roslin, ukorzenianie, jarowizacja i sadzenie otrzynanyegeneratdw.

Uzyskanie nasion DH z miesgaw otrzymanych w roku 2011 oraz zadoie dédwiadczenia
testupcego odporné linii DH na poraenie przes. nodorunplanowane jest na jesi012
roku. Jesienij tego roku zostaty one wysiane i poddane jarowizacj

Wszystkie materialy wysiane zostaly w 4 powtdrzehisobejmujcych 1 powtorzenie
kontrolne i 3 powtorzenia zakane w uktadzie losowanych blokow. Poletka inokulowa
trzykrotnie w cagu sezonu zawiesin zarodnikbw S. nodorum Pierwsza inokulacja
przeprowadzona zostata w fazie wczesnej butoniZaejikrotko przed kloszeniem) (GS 45
wg skali Zadoksa), druga inokulacg przeprowadzono w fazie kloszenia, natomiast tgzeci
poczatkowej fazie kwitnienia (GS 59). Poletka kontrolopryskiwane byty Tiltem 250 EC
(0,1% s.a.— propikonazol). W ¢l@iadczeniu oceniano: wczesiddkioszenia rélin (okreslang
liczba dni od 1 stycznia do pogiku kloszenia), wysokd roslin (podam w cm) oraz
odpornad¢ w skali od 1 do 9 (gdzie 1 oznaczalimy podatne, a 9 odporne). Ogestopnia
porazenia ralin przez S. nodorumrozpoczynano W momencie pojawienia gierwszych
objawbéw choroby. Stopie odporndci lisci oceniano szeiokrotnie, kloséw piciokrotnie
w tygodniowych odsfpach czasuzado naturalnego zamieraniaslia.

Wyniki fenotypowej analizy odporsoi rodow pszemyta w dgwiadczeniu wsfpnym:

Zakres termindw ktoszeniadliin poszczegolnych linii wahatsibd 143do 150 dni. Wysoké
badanych rélin wynosita od 73cm do 112 cm. Zakres reakcji maagenie obiektow DW
pszemyta ozimego przes. nodorumdla lisci to 3,9 (skala 1-9) do 5,8. Dla plew kiosow
zakres ten zamykatesw przedziale 3,7 do 4,6.

Wyniki fenotypowej analizy odporsoi linii DH pszerryta:

Zakres termindw ktoszeniadlion poszczegdlnych linii miit si¢ w przedziale od 143 do 151
dni. Wysokda¢ roslin wynosita od 63 cm do 130 cm. Zakres reakcjipmaazenie linii DH
pszenyta ozimego prze3. nodorundla lisci oscylowat w granicach od 3.7 (skala 1-9) do 5.7
natomiast dla plew ktoséw od 3.1 do 5Z2dna z linii DH nie charakteryzowata siatkowity
odporndcia (stopiéi poraenia = 9) khdz catkowita podatndcia (stopieér porazenia = 1),
zarowno w przypadkudci jak i klosow.

Wyniki fenotypowej analizy odporioi obiektow pszetyta zebrane w punktach fil@adczalnych:
Ocere obiektow pszeryta ozimego pod wzgtem odpornéci na S nodorumwykonano
w 3 punktach déwiadczalnych zgodnie z vigj opisanymi proceduramiZaden z rodow
w daswiadczeniach  wspnych z pszerytem krétkostomym i dilugostomym nie
charakteryzowat sgi odporniejszymi Hémi od wzorca Borwo, natomiast 2 rody
doswiadczenia wsfpnego diugostomego charakteryzowaly sitotnie wekszy odporndcia
klos6w niz odmiany wzorcowe.

Analiza wartdci korelacji medzy wart@cia porazenia lsci w daswiadczeniu wsipnym
dtugostomym wskazgjna najweéksze zwazki korelacyjne midzy: Radzikowem, Borowem
a Debing. Wskazuje to na podobne waruskndowiska oraz podolarmetodyk oceny.

W roku 2011 wysiano obiekty, ktére w roku rigstym zostas atestowane pod wzglem
odporngci na S. nodorumByty to zaréwno linie DH uzyskane w Pracowni jakbiekty
przekazane przez Hodowcéw w ramackvdadczenia wsipnego (poletka 1A):

* 68+2 Linie DH RO
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e 24+2 Linie DHR1

e 48+2 Linie DH R2

e 67+2 Linie DH R3

* 52+2 Rody Déwiadczenia wsipnego
Odmianami wzorcowymi byty Borwo i Fredro.

Whioski

1) Wsréd wyprowadzonych linii DH zidentyfikowano, odpainio, jedq lini¢ o wyzszej
odporndgci lisci oraz siedem linii o wyszej odpornéci plew w poréwnaniu z odmianami
wzorcowymi FREDRO i BORWO. PBinacie linii charakteryzowato i stopniem
odporndgci plew réwnym odmianom wzorcowym.

2) Wsréd rodéw DW wytypowano 2 rody o odporniejszyclcilich, oraz 3 rody
o odporndci rownorzdnej odpornéci wzorcow.

3) Wprowadzenie techniki podwojonych haploidow gkgiza zmienn& genetycza, a tym
samym zwgksza szanse uzyskania linii o #¢gej odpornéci na S nodorum
w porownaniu z hodowl prowadzon tradycyjnymi metodami, czego przyktadem jest
poréwnanie liczby linii DH o wyszej odpornéci na badanego patogena w poréwnaniu
z liniami rekombinacyjnymi z daviadczenia wsfpnego.

4) Analiza wartdci korelacji medzy poszczegolnymi cechami agronomicznymi wykazata
istotrs, ujemry korelacg migdzy wczesnéria linii a jej wysokdcig (im obiekt
wczesniejszy, tym nisza jego wysok&), oraz dodatni korelacg migdzy poraeniem
lisci a poraeniem ktoséw (im bardziej parane lgcie, tym bardziej potane ktosy).

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 30.

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

Kierownik projektu: dr T. Goral

Materiaty :

» 34 genotypy pszeyta ozimego tradycyjnego;

e 34 genotypy pszemta ozimego o skréconej stomie
» wzorce: wysoko plongge odmiany Borwo, Fredro.

Metodyka:

Obiekty wysiane zostaty w trzech powtdrzeniach ¥wdadczeniu polowym w Radzikowie.
Materiatem infekcyjnym byta mieszanina 3 izolatéwsarium culmorumwytwarzaacych
deoksyniwalenol, niwalenol oraz zearalend?szenyto inokulowane byto przez oprysk
kloséw zawiesia zarodnikéw o steniu ok. 5x10 zar./ml. Wykonano 3 inokulacje
wszystkich obiektow w odgpach 2-dniowych. Inokulagjrozpoczto w okresie petni
kwitnienia najwczéniejszych odmian. Po wygiieniu objawéw choroby przeprowadzono
ocerg nasilenia fuzariozy ktoséw. Oldlano wystpowanie fuzariozy ktosow (liczba ktosow
porazonych na poletku) oraz pamnie klosa (brane pod uwabyty tylko ktosy z objawami
choroby). Mierniki te posteyty do wyliczenia indeksu fuzariozy kltosow (IFK) ielajacego
udziat poraonych ktoskow w ogolnej liczbie ktoskow na poletkWykonano pomiary
wysokdaici roslin. Po zbiorze kloséw oznaczonadzie wzgédna redukcja sktadnikéw plonu
ziarna z ktosa oraz stopieiszkodzenia ziarniakow prz€unsarium(FDK).

Doswiadczenie infekcyjne przeprowadzono rownie warunkach egciowo kontrolowanych
w tunelu foliowym z instalagjzraszajca. Pszewnyto inokulowane byto przez oprysk kiosow
zawiesin, zarodnikéw o stzeniu ok. 5x10 zar./ml. Po inokulacji rdiny przez kilka dni
utrzymywano wysok wilgotnasé¢ powietrza. Pierwsgobserwagj przeprowadzono 10 dni po
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inokulacji. Oceniano liczppunktow infekcji na klosie (odporddtypu 1). Drug obserwagj
wykonano 21 dpi. Oceniano licglktoskow poraonych na skutek wzrostu grzyba w kltosie
(odporna¢ typu 2). Trzea obserwagj przeprowadzono 30 dni po inokulacji celem
okreslenia maksymalnego porania ktoséw (typ 7, ,late blighting” wg. Mesterhdego -
~Wheat in Global Environment” 2001). Po zbiorze ddav oceniono stopie uszkodzenia
ziarniakéw przeFusarium(FDK).

Analizowano zawart® mikotoksyn fuzaryjnych w ziarnie z éwiadczenia w tunelu.
Zearalenon (ZEA) oznaczano za pomoitosciowego testu immunoenzymatycznnego
AgraQuant® ZON. Trichoteceny grupy B (deoksyniwaleidON], 3-acetyldeoksyniwalenol
[BACDON], 15-acetyldeoksyniwalenol [15AcDON], niveadol [NIV]) byly analizowane przy
wykorzystaniu techniki chromatografii gazowe;j.

Wyniki :

Doswiadczenie infekcyjne w warunkach polowych

Srednie nasilenie fuzariozy kioséw dla badanych 38nogypow pszeryta o0zimego
tradycyjnego byto niskie i wynosito 5,4%. Zakresikeji miescit si¢ w granicach od 1,3 do
12,7%. Niskie porzenie klosow pszetyta wynikalo z niekorzystnych warunkow
pogodowych podczas kwitnienia (wysoka temperatomiajmalne opady). Opady w czerwcu
byly niskie (suma 32,2 mm) i roztone nierdwnomiernie (5 dni z intensywnymi,
krotkotrwatymi opadami). Spowodowato to wolny rozwbforoby i wczesne bielenie klosow,
ktére uniemaliwialo przeprowadzenie wiarygodnych obserwacji. r&@enie klosow
pszenyta krétkostomego byto zklone do wartéci dla pszemyta tradycyjnego i wyniosto
3,5%, zakres reakcji 1,2 — 11,0%

Doswiadczenie infekcyjne w warunkach kontrolowanych

W dadwiadczeniu w warunkach kontrolowanych nasilenie afizzy klosow pszeiyta
tradycyjnego byto wysokieSrednio liczba punktow infekcji (typ 1) wyniosta 1,Zakres
zmienndci cechy 0,5-2,4. Liczba pomnych ktoskéw 21 dpi (typ 2) wyniosta 4,7. Zakres
zmienndgci cechy 2,0-8,8. Korelacja pogdizy odporneécia typu 1 i 2 byla istotna
statystycznie. Niektore genotypy charakteryzowayws/soky odporndcia typu 1 oraz nisk
typu 2. U innych wysipit odwrotny uktad typéw odporrioi.

Maksymalne porgenie ktosa (LPK3) wyniostosrednio 9,6 ktoskdow, zmiensé cechy
miescita sk w zakresie 3,9-18,9 ktoskdwdrednie uszkodzenie ziarniakéw przEasarium
byto wysokie i wyniosto 45,6%. Zakres reakcji gag si¢ w granicach od 15,9 do 74,8%.
Zawartag¢ ZEA w ziarnie byta wysoka i wynioskxednio 717 ppb, w zakresie 13-2005 ppb.
Najwiecej ZEA znaleziono w ziarnie 2 genotypow oraz odnBarwo i Fredro.

Nie stwierdzono zalaosci pomedzy odpornécia kiosa r@nych typow a uszkodzeniem
ziarniakow. Jednie w przypadku LPK3 wysita dodatnia zalsos¢ z uszkodzeniem
ziarniakdéw. Jednate wspotczynnik korelacji nie byt istotny. ZawaioZEA korelowata
istotnie z maksymalnym paraniem kiosa i uszkodzeniem ziarniakébw. Dwa genotypy
akumulowaty mate iléci ZEA mimo silnego uszkodzenia ziarniakow. Odweotsytuacja
wystapita u odmiany Fredro i jednego z genotypow. Indeizsiriozy kloséw z déwiadczenia
polowego korelowat istotnie z odpogom typu 1 i 2. Nie bylo natomiast zwzku

z maksymalnym poraniem (LPKS3).

Nasilenie fuzariozy klosow pszeyta krétkostomego byto podobne jak pszga
tradycyjnegoSrednio liczba punktow infekgji (typ 1) wyniosta 1 Zakres zmiennai cechy
0,9-2,9. Liczba poranych kioskéw 21 dpi (typ 2) wyniosta 5,2. Zakresiennagci cechy
2,3-7,7. Korelacja porgilzy odpornécia typu 1 i 2 nie byla istotna statystycznie. Nielktor
genotypy charakteryzowaly ¢swysoky odporndcia typu 1 oraz nisk typu 2. U innych
wystapit odwrotny uktad odpornii.

Maksymalne porzenie kiosa (LPK3) byto wasze ni u form tradycyjnych i wyniostérednio
14,6 kloskéw, zmienrig cechy miécita sk w zakresie od 9,6 do 20,0 kloskow. Cecha ta
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korelowata istotnie z odporicia typu 2. Srednie uszkodzenie ziarniakéw przEmsarium
bylo zblizone do wartéci notowanej dla form tradycyjnych i wyniosto 40,0%akres reakcji
miescit si¢ w granicach od 10,5 do 64,2%.

Zawartag¢ ZEA w ziarnie byta wysza nk u form tradycyjnych i wyniostarednio 1005 ppb,
w zakresie 18-4819 ppb. Najeej ZEA byto w ziarnie odmiany Borwo oraz 3 gendiyp
llos¢ ZEA w ziarnie dwdch ostatnich genotypow 40-50 kietprzekraczata maksymalne
dopuszczalne atenie tej toksyny.

Stwierdzono zalenosci pomiedzy odpornécia kiosa ranych typow a uszkodzeniem
ziarniakow. Niektére genotypy miata niskie uszkadeeziarniakbw mimo silnego porania
kiosa. Zawarté&¢ ZEA korelowata istotnie ze stopniem uszkodzeniarraakow, a take
z LPKa3.

W celu sprawdzenia zaleosci cech korelowano wyniki dla wszystkich 70 gendtyp
Wyrazna (istotna statystycznie) byta zates¢ sredniego porzenia kiosa (LPK1+2+3) od
wysokaici roslin. Wszystkie genotypy o wysoka ponizej 80 cm miatysrednie poraenie
powyzej 5 kloskéw. Skiadniki odporioi ktosa korelowaty ze sahistotnie, nie korelowaty
natomiast z uszkodzeniem ziarniakow. ZawdrtdEA korelowata w podobnym stopniu
z uszkodzeniem ziarniakdw jak i maksymalnym perdéem kitosa (LPK3).

Doswiadczenia infekcyjne w r@&nych punktach dawiadczalnych

Odporng¢ 36 genotypdw pszemta ozimego tradycyjnego badano dodatkowo
w daswiadczeniach polowych w 4 punktachsdaadczalnych: Borowo (woj. wielkopolskie),
De¢bina (woj. pomorskie), Matyszyn (woj. lubuskie), ebgewo (woj. wielkopolskie).
Zastosowano ten sam zestaw izolatéemculmorumco w Radzikowie. Metodyka inokulacji
byla zblizona. Okrélano odporné& w skali 9°. Wyniki zostaty przetransformowane #als
procentowe;.

W Szelejewie ze wzgtlu na susz porazenie kiosow byto bardzo niskie niezrdcowato
odporndgci genotypow. Niskie poranie notowano rowniew Borowie —srednie 4,3 %
(1,6-20,9 %) oraz w Matyszynie srednie 5,4% (1,6-20,9 %). Znacznie asge byto
nasilenie fuzariozy ktosow w ¢binie — srednio 33,8%, zakres zmieriod 3,5-50,0%.
Jedynie kilka genotypow charakteryzowate stabilry reakci odporndci w 3 punktach
doswiadczalnych. Wysak stabilm podatnécia cechowat si jeden genotyp.Srednie
nasilenie fuzariozy ktoséw w 3 punktachsdaadczalnych korelowato istotnie zgedni
odporndcia typu 1+2 w Radzikowie. Nie byto zaeosci z maksymalnym pova&niem kiosa
w Radzikowie. Istotha byla réwnie korelacja z nasileniem fuzariozy klosow
w doswiadczeniu polowym w Radzikowie. Wyniki z MatyszymeBorowa korelowaty ze
soky, natomiast brak byto korelacji w wynikami ziiny.

Analizy komponentéw (typow) odporndgci wybranych genotypow

Analiza chromatograficzna trichotecen B wykazalsknzawartg¢ DON w ziarnie §rednio
1,295 ppm). Bardzo wysoka byta natomiast zawéardlV — srednio 8,766 ppm. Stwierdzono
jedyniesladowg obecné¢ acetylowych pochodnych DON — 3AcDON, 15AcDON. Zaw&
DON byta zblzona do dopuszczalnego limitu dla infekcji naturplmgnoszicego 1,250 ppm.
Wartas¢ tg przekroczyta potowa genotypow. ZawadoNIV miescita sk w granicach od
4,736 ppm do 15,586 ppm. Dlagkszaici genotypdw zmienng nie byta dua — od 10,986
do 8,071. Cgs¢ genotypow o niskiej zawarol NIV miata rownie: niska zwartg¢ DON
w ziarnie. Byly, wgc w czotowce jeeli chodzi o sumarycan zawart@é trichotecen.
Genotypy te akumulowaty rownieniskie ilasci ZEA (ok. 400 ppb).

Analizowano zalenosci pomidzy poszczegolnymi cechami. ZawaitdON nie korelowata
zarowno z miernikami porania klosa jak i z uszkodzeniem ziarniakow. Istigdynie
pozytywna tendencja wzrostu zawadioDON wraz ze wzrostem pom@nia klosa. Wyjtek
stanowita odporn& na infekcg (typ 1) nie powizana z zawartcia DON. Okazato si, ze
istniata istotna korelacja ze zmienALPK oznaczajca przyrost liczby porzonych ktoskow
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pomiedzy pierwsz i druga ocera. Mogto to wskazywé ze DON byt produkowany przede
wszystkim we wczesnym stadium rozwoju fuzariozyskh. Zawarté¢ NIV korelowata
z typem 2 odporni. Dla pozostatych cech zaleosci byty podobne jak dla DON, z tyae
zwigzek z uszkodzeniem ziarniakdw byt silniejszy (pgmyta tendencja). Staba byta
korelacja zawartei trichotecen z maksymalnym paemiem kioséw (typ 7). & ZEA
w ziarnie natomiast istotnie korelowata z tym typenporndci czyli p&nym poraeniem
kiosa.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 32.

Tytut projektu: Badania zdolnosci dopetniania meskiej sterylnosci i przywracania
ptodnosci pytku w systemie CMS —T. timopheeviprzez genotypy pszegyta (Triticosecale
Wittm).

Kierownik projektu: dr R. Warzecha

Prace badawcze obejmowaly:

* Analize ptodnagci mieszacow pokoleniach £ BC,; i BC,, wytworzonych w wyniku
krzyzowania linii mgskosterylnej z genotypami heksaploidalnego psg@nnzimego.

» ldentyfikacg genotypow dopetniagych nesky sterylngé i przywracajcych ptodnéc.

* Wykonanie krzyowan wypierapcych w liniach mgskosterylnych, wytworzenie nasion
do oceny stabilngi meskiej sterylngci.

Analiza ptodnéci mieszacow k:

Przedmiotem analizy byty 124 miesza F — 70 wytworzonych z genotypami ojcowskimi

z puli genowej HT i 54 z genotypami ojcowskimi digenowej LT.

W grupie miesz&ow z genotypami z puli HT wypdiono 2 mieszéce catkowicie

meskosterylne, skladage s¢ wytacznie z rdélin meskosterylnych: MS x HT 838, MS x HT

869. W analizowanej grupie mieszaw zidentyfikowano réwnie 2 mieszace czsciowo

meskoptodne: MS x HT 849, MS x HT 855. Sktadaly sne z rélin meskosterylnych (MS),

czesciowo meskosterylnych (PMS) i &in meskoptodnych (MF). Najliczniejsz grup,

sparod analizowanych mies#edw, tworz 43 mieszace w ktorych wysipowaly ragliny

czesciowo neskosterylne i naskoptodne. Pozostate 23 miesea miaty przywrécon

ptodnai¢ — skiadaty si z railin meskoptodnych.

W grupie miesz&cOw z genotypami z puli LT wyidhiono 2 mieszé&ce catkowicie

meskosterylne: MS x LT 322, MS x LT 326. Ponadto wyniéno 2 mieszéce czs$Ciowo

meskosterylne: MS x LT 287, MS x LT 318 i 4 miesea czsciowo neskoptodne.

W 34 mieszacach wysgpowaly raliny cz¢sciowo neskosterylne (PMS) i gskoptodne

(MF). Pozostate 12 miesgedw R bylo meskoptodnych — ich genotypy ojcowskie

przywracaty mska ptodncc.

Przywracanie ptodrigi mieszacow F:

Przedmiotem oceny byto 99 mieseaw K o przywroconej ptodriwi: 61 mieszacow

wytworzonych z genotypami ojcowskimi z puli genowEf i 38 mieszacoéw z genotypami

ojcowskimi z puli genowej LTSredni indeks restoracji (liczba nasion przypadajna

1 klosek) mieszzcow R z liniami ojcowskimi HT wyniést 1,47 (od 0,67-2 28redni indeks

restoracji mieszecOw Rz liniami ojcowskimi LT wyniost 1,54 (od 0,83-2,36)

Analiza ptodndci mieszacow BG:

Przedmiotem analizy byty 53 miesz& BG - 35 wytworzonych z genotypami ojcowskimi

z puli genowej HT i 18 wytworzonych z genotypamiajyskimi z puli genowej LT. \&f6d

mieszacow z genotypami ojcowskimi puli genowej HT wyniono 2 mieszéce czs$ciowo

meskosterylne. Ich formami ojcowskimi byly n genotypyT 784 i HT 802. Wrod
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mieszacow z genotypami ojcowskimi z puli genowej LT wyniono: 1 mieszéca
meskosterylnego i 6 miesaedw czsciowo neskosterylnych. Ich formami ojcowskimi byty
3 genotypy: LT 261, LT 266 i LT 272.
Analiza ptodndci mieszacow BG:
Przedmiotem analizy bylo 146 miegzaw BG - 37 wytworzonych z genotypami
ojcowskimi z puli genowej HT i 109 wytworzone z géypami ojcowskimi z puli genowej
LT. Wsréd mieszacdw z genotypami ojcowskimi z puli genowej HT wsyndono:
5 mieszacoéw meskosterylnych oraz 2 miesmse czsciowo neskosterylne. Ich formami
ojcowskimi byty genotypy HT 662 i HT 663. $6d mieszacéw z genotypami ojcowskimi
z puli genowej LT wyraniono: 16 mieszecow neskosterylnych i 20 miesaadw czsciowo
meskosterylnych. Ich formami ojcowskimi byty negtijace genotypy: LT 200, LT 204, LT
209, LT 229, LT 230, LT 236 LT 245.
Wytworzono nasiona miesgeow do kontynuacji oceny stabilfm meskiej sterylndci:
BC: - 10 mieszacow/90 nasion z genotypami ojcowskimi z puli genphE,
- 14 mieszacdéw/112 nasion z genotypami ojcowskimi z puli geapLT,
Razem BG - 24 mieszace/202 nasiona
BC, - 31 mieszacow/306 nasion z genotypami ojcowskimi z puli geapT
- 29 mieszacow/318 nasion z genotypami ojcowskimi z puli geepiaT
Razem BG - 60 mieszacow/624 nasiona
BC3; - 50 mieszacow/878 nasion z genotypami ojcowskimi z puli geapiiT,
- 321 mieszacow/9547 nasion z genotypami ojcowskimi z puli geepLT,
Razem BG— 371 miesz&cdw/10425 nasion.
Wytworzono nasiona miesaeow BG, BC, i BC; - facznie 455 mieszae/ 11251 nasion.
Wytworzono nasiona genotypéw ojcowskich miészav BG BC; i BCs.
Wytworzono nasiona miesi#edw F; (linia meskosterylna x nowe genotypy ojcowskie
pszemyta) do identyfikacji genotypdéw dopetraalych neska steryln@gé i przywracagcych
ptodnai¢ pytku:
F1 - 61z genotypami ojcowskimi z puli genowej HT,
- 54 z genotypami ojcowskimi z puli genowej LT,
Razem k- — 115 miesz&ow.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 34.

Tytut projektu: Okre §lenie cech warunkugcych odporncsé na porastanie materiatow
mieszaicowych i linii DH pszenzyta.

Kierownik projektu: drinz. P. Szecéwka

Porastanie przediwne stanowi powany problem w uprawie pszeyta. Odpornéc
réznych form uwarunkowana jest zaréwno czynnikd@mdowiskowymi jak i genetycznymi.
Odporna¢ na porastanie oznacza przewanie w tzw. warunkach prowokacyjnych trakitij
dojrzate technologicznie klosy sztucznym deszczBowoduje to uwalnianie hanagych
kietkowanie substancji w tkance plew. Dodatkowo em sposéb pokonywane $izyczne
bariery zabezpieczge ziarno przed wilgogi- okrywa woskowa oraz diugiga.

Cel i zakres bada

Celem podjtych bada bylo okr&lenie czynnikédw w istoty sposob wptywaaych na
odpornag¢ roddéw i linii DH pszenyta na porastanie. Badaniami ¢bj 34 rody i linie DH
pszemyta ozimego oraz dwie odmiany wzorcowe: Borwo ofaedro. Ddwiadczenia
prowadzono rownolegle w trzech punktach badawczych.

Metodyka badan
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Ocena porastania wykonana byta zgodnie z ptzynetodyk:

a) metod Wu i Carver polegaga na zanurzeniu ktoséw (petna dojrz&pna 5 minut
w wodzie, a nagpnie umieszczeniu ich na szalkach Petri'ego wongch wilgotr bibulg
filtracyjna w ilosci trzech kloséw na szalce. Codziennie kiosy bylyszane waog recznym
opryskiwaczem w celu podtrzymania wilgo§ob Po peciu dniach klosy zostaty wysuszone
w temperaturze 6C, pokruszone a naghie policzona zostata catkowita stoziarniakéw
oraz ziarniaki poréni¢te. Oznaczenie wykonane zostato w trzech terminach:

T | - po zbiorze

T 1l - po uptywie 2 tygodni

T 1l - po uptywie 4 tygodni ocniw.

b) Bonitacja porastania w kiosach meiqibrostu widocznego wykonana zostata w specjalnie
zaprojektowanych do tego celu komorach,¢kiziktorym maliwe bylo zasymulowanie
warunkow intensywnych opaddw, przy podwyonej wilgotnéci (95-98%) w temperaturze
otoczenia. Ocen porastania wykonano przy zastosowaniu komputeraamglizy obrazu,
awyniki zostaly przetransformowane do skdlj §dzie: 1- ziarno potmicte catkowicie,
a 9- ziarno odporne na porastanie w kiosie.

c) Testy kietkowania przeprowadzone wg standardoprecedury wykonane zostaly na
szalkach Petri'ego wytonych bibu4 filtracyjna. Testy wykonane zostaty na 50 ziarniakach
przy statym utrzymaniu wilgotrgoi. Nasiona kietkujce liczono po 3, 5i 7 dniach.

d) Liczbe opadania oznaczono metddagberga - Pertena (1964) przayciu aparatu Falling
Number 1800 wg standardu ISO N 3093 i standarduNCKD7 oraz metody AA-CC N 56-
81B.

Doswiadczenia prowadzone w Krakowie obejmowaty gqceorastania w kiosach metpd
prowokacyjra, w specjalnie zaprojektowanych i wykonanych do tegtu komorach, testy
kietkowania w 2 terminach, testy kietkowania nallsaeh metod Wu i Carwer w trzech
terminach oraz oznaczenie liczby opadania w trzeéeminie.

Podsumowanie przeprowadzonych wynikow bada

W tabeli 1 przedstawione zostaly statystyki podswmjgce badania przeprowadzone
w Zaktadzie Rélin Zbozowych w Krakowie. Stwierdzono znaczne zrizowanie badanych
form pod wzgédem badanych cech. W zakresie pracazemych z ocen na porastanie
w warunkach prowokacyjnych minimalna odpaiqiow skali bonitacyjnej wynosita
2, a maksymalna 8,30. Badane formy charakteryzowiatywspotczynnikiem zmienrigi na
poziomie 27,41.

Pozostate testy tj. % kietkowania oraz porastaniktegsach wykazatyze wsrod badanych
obiektéw wyr@ni¢ mazna byto formy o gibokim i krétkim spoczynku ale roOwnieformy
o dwej odporndci na porastanie. Oceniane rodymiby sie rowniez pod wzgédem L.O.
wahajcej sk w przedziale od 62-322 sek.

Tabela 1. Podsumowanie wynikéw analiz oceny ponésta

Parametr TestyE rowokaﬁyjna% kietkowanig Porastanie w klosaghL.O.
W komorac T1 [ T0 | T1 [ T0 [T
Srednia 592 0,75| 0,88 38,8624,26|31,09/117.81
Minimum 2,00 050| 053 7.83 1,90 248 62,00
Maksimum 8,30 0,94| 0,08] 80,055,74| 72,68/322.33
Odch. std 1,62 0,11 0,10] 18,2614,67| 15,91] 54,24
Wsp. zm. 27 .41 14,95 11,41 46,9%0,48| 51,16 46,04

34



W tabeli 2 przedstawiono zestawienie wynikéw ocegroyastania metad prowokacyjm.
Wyniki oceny byly podobne, a korelacja peaay nimi wynosita 0,58 i byta istotha na
poziomiea=0,05.

Tabela 2. Ocena porastania metpdowokacyjn

Parametr Krakow Matyszyn
Srednia 5,92 5,22
Minimum 2,00 1,00
Maksimum 8,30 9,00
Odch.std 1,62 2,59

W tabeli 3 przedstawiono zestawienie wynikow ozeac liczby opadania w trzech
punktach badawczych. Wyniki analizyzréa sic pomiedzy punktem 1 a punktami 2 i 3, ze
wzgledu na wysipowanie naturalnego porastania ziarna w kfosie wumliach polowych.
Proces ten byt uwarunkowany intensywtia opaddéw w punkcie 2 i 3 w okresie zbioréw.

Tabela 3. Zestawienie wynikow oznatiziezby opadania wykonanych w 3 punktach

badawczych
Parametr Punkt 1 Punkt 2 Punkt 3
Srednia 117,81 68 76
Minimum 62,00 60 62
Maksimum 322,33 104 132
Odch.std 54,24 11 20
Wsp.zmn. 46,04 16 26

Analiza korelacji przedstawiona w tabeli 4 wykazata istnieje wysoka wspotzaleosé
pomidzy ocerl porastania warunkach prowokacyjnych, a porastamiekiosach (metoda
Wu i Carver). Wspéizalmos¢ pomkdzy liczlm opadania, a testem w warunkach
prowokacyjnych (komory do oceny porastania) byietiea na niskim poziomie (0,33),
natomiast w przypadku porastania w kiosach takezmed¢ nie wystpita. Potwierdzaj to
réwniez analizy z lat ubiegtych.

Tabela 4. Wyniki analizy korelacji poruizy sposobami oceny badanych rodéw i odmian

pszemyta na odporn& na porastanie
Test klelk(_)wanla -0,54*
| termin
Test klelko.wanla -0,38* 0.71*
I termin
L.O. 0,33* 0,22 0,26
, | termin -0,79* 0,49* 0,27 -0,28
Porastanie w ,
ktosach I termin -0,81* 0,28 0,21 -0,27 0,69*
11l termin -0,60* 0,52* 0,32 -0,17 0,51* 0,40*
Porastanie w | termin 1l termin | termin Il termin
warunkach ) ) L.O. )
prowokacyjnych Testy kietkowania Porastanie w klosach

*-istotne na poziomie=0,05

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 36.

Tytut projektu: Poszukiwanie znacznikbw molekularnych zréznicowania genetycznego
w obrebie gatunku pszemyta.

Kierownik projektu: dr hab. P. Bednarek prof. nadzw. IHAR-PIB
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Zroznicowanie genetyczne form pszgta jest wynikiem ograniczonej puli
genetycznej form wygiowych wykorzystanych do wyprowadzenia tego gaturfRoznanie
zmienndgci genetycznej dogbnych form jest istotne dla planowania krawai przy
wyprowadzaniu np. nowych odmian heterozyjnych.

W ramach niniejszego projektu kontynuowano badtakaonomiczne form pszeyta celem
okreslenia zr@nicowania genetycznego komponentow miéspav pszenyta: form

z cytoplazm T. timopheevii warunkugaca meska sterylng¢, dopetniaczy oraz form
restorerowych.

Podgto roéwniez prace nad poszukiwaniem markeréw molekularnyclzegspnych z cech

utrzymania mskiej sterylnéci pytku i lokalizacja markeréw cechy na mapie ggoenej

pszenyta. ldentyfikacg markerow utrzymania eskiej sterylnéci pyltku u pszemyta

prowadzono z wykorzystaniem specjalnie do tego celyprowadzonych populacji
mapupcych pokolenia F2.

Do bada taksonomicznych oraz do poszukiwania markerow jas@nych z badancechy

wykorzystano markery DArT.

Celemprojektu jest:

» analiza zranicowania genetycznego form pszegta,;

* wyprowadzenie zricowanych genetycznie linii rekombinacyjnych pszea
uzytecznych do mapowania gendéw utrzymania jalkmvuiku w systemach z cms
T. timopheeviji

» okredlenie lokalizacji chromosomowej gendw warurdayich ekspregjbadanej cechy.

Materiat ro slinny:

Materiat raglinny do analiz taksonomicznych zostat dostarczpraez hodowcédw w postaci
lisci.

Do wyprowadzania linii rekombinacyjnych wykorzystanvytypowane przez hodowcow
formy wyjsciowe stosowane w badaniach nad zjawiskiem heieopszenyta. W chwili
obecnej dysponujemy licznymi formami pokolengnia .

Metodyka:

Izolacja genomowego DNA
Izolacgk genomowego DNA wykonano zgodnie z procedwkomendowasprzez dostawe
zestawow do izolacji (PlantDNeases MiniKit 250).

Analiza DAIT
Preparaty genomowego DNA poszczegdlnych form psgenprzekazano do analiz
molekularnych metagdDArT do dr A. Kiliana (Australia).

Statystyka

Analize skupien wykonano w programie XIStat2010.4.01 stasupeto@ aglomeracji single
linkage i wspotczynnik dystansu genetycznego Jaéxafnalize sktadowych gtownych
wykonano w programie XlStat 2010.4.0Mapowanie asocjacyjnewykonano metogl SML

stosugc oprogramowanie udaginione przez dr A Kiliana.Mapowanie genetyczne
przeprowadzono stosig oprogramowanie JoinMap oraz software uglmsbny przez
dr A. Kiliana.

Rezultaty:

W chwili obecnej materiaty &inne znajduj si¢ ha r&nym stopniu zaawansowania. | tak
5 populacji pokolenia Fna cms Tt zostalo scharakteryzowanych pod gdegh badanej
cechy. Analogi na normalnej cytoplazmie@owadzone na linie rekombinacyjne. Aktualnie
w polu wysiano ziarniaki {#na R.
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Analiza skupié przeprowadzona z wykorzystaniem platformy AFLPUpgze] na markerach
Kpnl/Msel wykazataze formy Bht byly mniej zrénicowane od form B i w zdecydowanej
wigkszdici przypadkdw rénice genetyczne mailzy nimi nie przekraczaly 11%. Natomiast
zroznicowanie form B wynosito ponad 60%.

Analiza czynnikowa potwierdzita wyniki analizy skap. Formy B rGnity si¢ od form Bht.
Nalezy jednak podkrdi¢, ze r@znice medzy obiema grupami form ttumaczy nieco ponad
22% zmiennéci. Niewielkie zr@&nicowanie pomidzy formami B i Bht potwierdza analiza
dystansu genetycznego oraz wariancji molekulamé&gpoétczynnik dystansu genetycznego
(Nei) wynosi 1.9% natomiast PhiPt 2.9% (p=0.0002).

Wsrdéd osobnikdéw populacji mamgych pokolenia | pszemyta ozimego z cms Tt
dominowaty rg@liny o wysokich wartéciach przywracania ptoddo pytku oraz osadzania
ziaren. We wszystkich przypadkach badane cechyniaéy rozktadu normalnego. Populacje
mapupce wykazywaty mniejsze lub wksze cechy strukturyzaciji.

Mapowanie genetyczne zostalo przeprowadzoneatiam&zo w programie JoinMap. Jednak,
prawdopodobnie ze wzglu na strukturyzagjdanych uzyskanych w oparciu o populacje
mapupce pokolenia fbadz zbyt maj liczbe osobnikow uytych w badaniach, wykggenie
grup sprzzen nie bylo maliwe. Byto to spowodowane zbyt silnym spreniem markeréw
DArT (wysoka redundancja). Wykorzystanie oprograrania do mapowania genetycznego
opracowanego przez grpgr A. Kiliana umaliwito opracowanie licznych grup sprzen dla
wszystkich z wybranych populacji mapoych. Grupy sprzen sktadaly s¢ z silnie
sprzzonych markeréw. Mimoz wymienione grupy mma w znacznej mierze przypésa
poszczegolnym chromosomom pszga (poszczegodlne chromosomy byly reprezentowane
przez szereg grup spren (nawet ponad 40), ktore nigckyly sk ze soh) opracowanie
mapy genetycznej nie byto move.

Mapowanie asocjacyjne: Ze wgdu na brak mdiwosci opracowania map genetycznych
z wykorzystaniem populacji F2 pszgta lokalizacja chromosomowa QTL e¢Bkiej
sterylngci pylku u pszemyta nie byla meliwa. Podgto dziatania, ktérych celem byto
identyfikowanie markeréw asocjowanych z bagaech. Zastosowano metedSML. Na
podstawie znanej lokalizacji chromosomowej markefdwT obserwowano wygpowanie
asocjacji na chromosomach 1R, 1A (413); 2A (41®;(2B2); 4R, 6B, 7A (407) oraz 7B
(413). W wielu przypadkach lokalizacja chromosomasitaie asocjowanych markeréw nie
byta znana. Silniejsze asocjacje uzyskano na pedst@sadzania ziaren mMistosujc
bonitacyjry skak pylenia pytku.

Obserwacje i wnioski:

1. Formy pszeryta Bht byly bardziej wyrownane informy B i stanowity czs¢ skupienia
form B.

2. Populacje mapage pokolenia F pszenyta ozimego z cms Tt wykazywaty wysokie
wartasci pylenia pytku oraz osadzania ziaren. Obie catubymiaty rozktadu normalnego.

3. Mapowanie genetyczne populacji mapych pokolenia f bylo czsciowo maliwe
z wykorzystaniem oprogramowania dr A. Kiliana. Uzso liczne grupy spezen
reprezentujce wickszai¢ chromosoméw pszewta dla 4 z 5 badanych populacji. Grupy
sprzzen nie pozwolity na opracowanie spéjnych map genetych gatunku.

4. Brak map genetycznych uniesgiwit mapowanie cech iléciowych z wykorzystaniem
mapowania interwatowego.

5. Mapowanie asocjacyjne pozwolito na wychwycelitenych markeréw asocjowanych
lokalizujacych sé na chromosomachyta i pszenicy. Warkei asocjacji byty jednak
bardzo niskie.

6. Niskie wartéci asocjacji mog by¢ wynikiem wspotdziatania wielu QTLi o relatywnie
niewielkich efektach 4z tez odzwierciedlaj zbyt nisky rozdzielczé¢ stosowanego
narzdzia statystycznego.
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7. Jeeli utrzymanie sterylniei pytku u pszemyta jest wynikiem wspétdziatania wielu QTL
o relatywnie niewielkich efektach to identyfikacjaarkeréow molekularnych cechy
stosowanymi metodamkgbzie bardzo trudnaadz wrecz niemaliwa.

8. Jeeli uzyskany wynik jest rezultatem niskiej rozdemkci mapowania asocjatywnego
wynikajacej z faktu, & w analizach wykorzystano gtéwnie formy o wysokigartasciach
przywracania ptodni pytku (osadzania ziaren), to po rozszerzeniuahgdh populacji
o frakcje rglin sterylnych powinno wyjgni¢ sytuacje.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 37.

Tytut projektu: Poszukiwanie form odpornych na stresy biotyczne wréd linii
podwojonych haploidow pszemyta.

Kierownik projektu: prof. dr hab. J. Zimny

Celem prowadzonych baflav roku sprawozdawczym byto uzyskanie czystychi kni
roslin homozygotycznych pszewyta ozimego zawieragych genetycznerodia odpornéci na
rdze brunatm, maczniaka i plén sniegowg oraz optymalizacja warunkow podwajania genomu
za parednictwem wybranych zwzkdw antymitotycznych.

Omowienie wykonywanych prac i uzyskanych wynikow.

Materiaty i metody:

Komponenty rodzicielskie wykorzystane do uzyskamwenbinacji mieszé&cowych pszenyta
ozimego charakteryzowatygsodporndgcia na rdz brunatna, maczniaka oraz pk& sniegows.

W  wyniku  przeprowadzenia ukierunkowanych kmawai, wyselekcjonowano
12 mieszacdw, ktére postayty do wyprowadzenia linii DH dragandrogenezy w kulturze
pylnikow.

Rasliny uprawiano w fitotronie w temperaturze °C210°C (dziev/noc), przy 16 godz.
oswietleniu 240uE s'm? i 8 godz. ciemnéi. Celem przeprogramowania rozwoju mikrospor
w kierunku androgenezy zastosowano 3 tyg. chiod@zeuoictych pedéw z klosami
w pocatkowej fazie kloszenia. Kultury pylnikbw prowadzone zestalonej zmodyfikowanej
pozywce 190-2 (Zhuang i Xu 1983) wzbogaconej 438 nghdtaminy, 1,5 mg/l biotyny,
90 g/l maltozy, 0,5 mg/l kinetyny oraz 2 mg/l 2,4-Bzalki z pylnikami inkubowano
w ciemndgci w temperaturze 2& przez ok. 12 tyg. Powstge zarodki, struktury
zarodkopodobne oraz kalus érednicy powyej 1lmm umieszczano ha pavce
regeneracyjnej (Pauk i in. 1991). Zregenerowarséngo (ok. 2cm) przenoszono do kolbek
Erlenmayera z pgwka ukorzeniagca (pazywka regeneracyjna wzbogacona 2mg/l 1AA), na
ktorej rosty i wyksztalcaly system korzeniowy. Regeanty o wysok&i ok. 10 cm
przesadzono do doniczek z glelumieszczono w fitotronie.

Eksperyment dotyexy roli zwiazkbw antymitotycznych w podwajaniu genomu
przeprowadzony zostat na odmianach Mungis i Bodwmrakteryzujcych sé wysokim
poziomem regeneracji zielonychslo. Materiat do bada uprawiany byt na poletkach
doswiadczalnych IHAR w Radzikowie. Indukgji inicjacje androgenezy oraz regenekac]
roslin prowadzono analogicznie do eksperymentu opigamp®wyej. Prace przeprowadzono
z wykorzystaniem herbicydow - trifluraliny i aminagosmetylu (APM). Zastosowanozide
warianty déwiadczenia w zalsaosci od stzenia powyszych zwiazkow (5 uM i 10uM)

i czasu ich dziatania (2 i 3 dni). Herbicydy w odpednich rozciéaczeniach dodawano do
pozywki regeneracyjnej. Haploidalne stmy kontrolne w stadium krzewienia zostaty
poddane dziataniu kolchicyn®becnie regeneranty znajdgic w jarowizacji.

Wyniki:

Wyprowadzenie linii DH drogiandrogenezy:
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Poréwnano efektywrié regeneracji w kulturze pylnikéw 12 mieszaw pszenyta ozimego.
Regeneranty uzyskano dla wszystkich badanych kapirmieszacowych. Wytazono
ponad 400 ktoséw (ok. 59 tys. pylnikéw). Liczba geaerowanych zielonych din
w przeliczeniu na klos wahatagsod 5.2 do 39 w zammosci od kombinacji (Tab.1l).
W wyniku przeprowadzonych batlaregenerowano 8257 linie, co stanowi 2€indktos (ok.
0.14 ralin/pylnik). Potomstwo miesze&ea LAD 543/03 x CHD 645/02-17 odznaczale si
najwyzsza wartascia wskanika regeneracji zielonych d¢in. Czestos¢ pojawiania si
albinoséw wrod regeneratow byta najwsza dla mieszeéw MAH 33467-1 x LM4 (72%)
oraz BOHD1031-4 x DAD490/04 (80%), najaza z& dla DAD 41/06 x Alekto oraz LAD
543/03 x Trigold (odpowiednio 10% i 11%). Aktualniesliny sq jarowizowanie. Po
jarowizacji regeneranty zostanskolchicynowane. Uzyskane linie hodowlane zastan
poddane ocenie pod wzdem odporngci na rdz brunata, maczniaka i plén sniegows.

Tabela 1. Efektywn&@ uzyskiwania linii DH wirod mieszacow pszenyta 0zimego

Efektywnas¢ Liczba

Symbol Pochodzenie regeneracji/ zielonych
ktos regenerantéw

MAH 35013 | MAH 33467-1 x LM4 5,2 211
MAH 35032 | MAH 4705 x MAH 32110-1 12 505
DL 194\10 LAD 543/03 x DAD 370/07 24,9 873
DL 193\10 LAD 543/03 x DAD 41/06 24,4 684
DL 191\10 LAD 543/03 x CHD 645/02-1} 39 1403
DL 263\10 DAD 41/06 x Alekto 24,1 772
DL 243\10 DED 298/06 x Algoso 20,6 639
DL 214\10 Grenado x Alekto 26,8 858
DL 198\10 LAD 543/03 x Trigold 17,2 464
DL 196\10 LAD 543/03 x DED 298/06 22,5 675
Bo 2042 BOHD1031-4 x LAD543/03 19,4 814
Bo 2041 BOHD1031-4 x DAD490/04 11,2 359
Suma 8257

Whptyw inhibitorow mitozy na podwojenie garnitururomosomowego regeneratow:

Udziat podwojonych haploidéw otrzymanych dgogndrogenezy w wyniku indukowanej
diploidyzacji in vitro wahat st od 35 do 63%. R#diny, u ktérych potwierdzono
aneuploidalné& oraz miksoploidaln&® stanowity odpowiednio 2-10% oraz 2,5-25% ogolnej
liczby regenerantow. Najwgz efektywna¢ podwojenia liczby chromosoméw w warunkach
in vitro odnotowano przy ayciu trifluraliny (63%) i APM (59%) w stzeniu 10uM.
W wyniku kolchicynowanian vivo 95% ralin byto zdolnych do dalszego wzrostu i rozwoju.
Efektywnai¢ kolchicynowaniain vivo wyniosta 96%. W poréwnaniu do trifluralinu i APM,
na skutek dziatania kolchicyny obserwowano sekitogiazmiany w morfologii kiosa
(cz¢sciowa ptodna¢) oraz morfologii catych rdin, ktore ulegty diploidyzacji. Na wczesnych
etapach rozwoju @%¢ roslin po traktowaniu zwjzkami antymitotycznymi wytwarzata staby
system korzeniowy i miata spowolniony wzrost. Wkkil przypadkach, niezaieie od
stosowanego herbicydu, fenotyp byt bardziej wiadmon wskanikiem poziomu
ploidalnaici wytworzonych regeneratow:nanaliza cytometryczna.

Uwzgledniagc najlepsze rezultaty batla roku ubiegtego, w tym roku sprawozdawczym
doswiadczenia przeprowadzono w oparciu o wplyw wybrmyinhibitoréw mitozy,

dziatapcych bezpérednio na rdliny znajdupce s¢ na paywkach regeneracyjnych. Ze
wzgledu na najwysz przezywalnos¢ eksplantatow, najwgzy wspotczynnik regeneracji
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roslin oraz najwysz efektywnaé diploidyzacji spérod przetestowanych zwzkdéw do
bada wybrano trifluralie oraz APM. Ponad 1000 otrzymanych linii poddanatdziiu tych
antymitotykow w warunkaci vitro. Kontrok stanows regeneranty uzyskane spontanicznie.
Otrzymane regeneranty obecnie uprawiane ditotronie. W celu porownania efektywsm
dziatania herbicydow oraz tradycyjnie stosowandghiayny, haploidalne rdiny w stadium
krzewienia zostan skolchicynowanePo jarowizacji i przeniesieniu §tin do warunkéw
szklarniowych przy #yciu cytometru przeptywowego zostanie przeprowadzmtena
poziomu ploidalnéci, ktérej wyniki keda porownane ze zdoldoia do zawizywania
ziarniakow.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 38.

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

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

Zakres prac realizowanych w bigym roku:

* Rozmnaenie linii do dgwiadczeé w 2012 roku.

* Rozmnaenie populacji miesz@owych F z roku 2010 (program rubinales).

* Przeprowadzenie dwiadczenia z liniami odpornymi na rg# lub maczniaka.

» Okreslenie spektrum odporsoi wybranych z déwiadczenia linii na zakaenie
wybranymi izolatami rdzy i mrzniaka.

Szczegotowe omdwienie wykonanych prac:

Rozmnaenie 51 populacji miesaaowych ziazonych kombinacji krzgdwkowych niogcych
odporng¢ na myczniaka i rdz kartows. Przeprowadzenie w okresie wegetacji oceny ich
wartasci gospodarczej, szczegolnie odpaitiona choroby. Wybor populacji do dalszych
badah.

Rozmnaenie w szkoéilce polowej 34 populacji FABC1 w progearRubinales i ich ocena
w warunkach kontrolowanych pod wzgdem odpornéci na izolat wirulentny w stosunku do
genu Rph 7 w roku 2012.

Ocena wartéci gospodarczej 21 lini w dwiadczeniu 1-powtOrzeniowym
w 5 miejscowsciach, metod wzorcows na poletkach 5fm

Okreslenie reakcji 112 linii gczmienia jarego przekazanych w roku 2010 na zakie
30 izolatamiBlumeria graminis 4 Puccinia hordeio znanej patogeniczéa w stosunku do
genow referencyjnych dla w/w patogenow.

Uzyskanie materialu nasiennego 114 odmian do oceny2012 roku w warunkach
kontrolowanych.

Whyniki i dyskusja:

Z ocenionych w szkélce polowej 51 populacji, Fod wzgédem wartdci cech
gospodarczych, szczegoélnie odpamiona choroby wybrano 35 do dalszych hada
W ramach kombinacji wybrano po ok. 100 linii do mgew punktach déwiadczalnych
w 2012 roku.

Wyprowadzono 34 populacje FABC1 z odpauow na populag rdzy kartowej wysipujaca

w Polsce oraz odporsoia na izolat Rubinales, wirulentny w stosunku do g&muh 7, daid
warunkupcego odporng& na rdz odmian europejskich z tym genem.

W doswiadczeniach w 5 miejscowciach w poroéwnaniu do odmian wzorcowych pod
wzgledem plennéci wyréznity sie linie: RAH 1959, RAH 1967,RAH 1975, RAH 1987
w Bakowie; RAH 1805, RAH 1820, RAH 1962, RAH 1969, RAI977 w Choryni; RAH
1806, RAH 1815, RAH 1822, RAH 1879, RAH 1903, RABI1B w Nagradowicach; RAH
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1817, RAH 1965, RAH 2008, RAH 2011 w PolanowicaBAH 1784, RAH 1811, RAH
1925, RAH 1976, RAH 2000 w Strzelcach.

Oceniono reakej112 odmiangczmienia jarego na zakenie 30 izolatamB. graminisf.sp.
hordei zraznicowanych pod wzgbem patogeniczrioi do odmian testowych. Na podstawie
uzyskanych wynikéw mma stwierdzi, ze w krajowej hodowli gczmienia dominuje udziat
genu mlo, warunkgrego wysol odpornd¢ na nyczniaka. Pojawity si rowninie wysoce
efektywne geny o nieokélnym statusie genetycznym w stosunku do znanyambwe
odporndgci opisanych w literaturze. Jak na odmiany zaawaase hodowlanie, niepokgay
jest znaczny udziat odmian o heterogenicznym uwarwaniu odpornéci. Oceniane préby
nasion tych odmian w liczbie od 15 do 20 wykazistotne ranice w reakcji na zakanie
izolatem o znanej patogeniczweo(oznaczone je jako ,heterogeniczne”). W ocenjigmébie
np. kilka raglin jest odpornych w stopniu ,0” (4) a pozostatemdatne — ocena w stopniu
w4

Podobnie oceniono reakc]12 odmian z polskiej hodowli pod wzdem reakcji na 4 izolaty
P. hordei Odmiany: BKH 7118, BKH 7356, STH 96028 wykazywatysoky odporndgc¢,

a odmiany: BKH 7177, DC 7/10, NAD 06142, NAD 06140O® 1059/08 pefp podatné¢ na
uzyte w ocenie izolaty. Pozostate odmiany byty oparael, 2 lub 3 izolaty.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 39.

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

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

Zakres prac realizowanych w bigym roku:

* Krzyzowanie 10 wybranych linii odpornych z fosgnpodatn i liniami izogenicznymi
0 znanych genach odpoiu

» Ocena markerow molekularnych do lokalizacji genéwaslanych liniach odpornych.

* Przeprowadzenie dwiadczéi z rodzinami E uzyskanymi w roku 2010 w celu
okreslenia genetycznego uwarunkowani odpaaidadanych linii na mrzniaka.

» Zalozenie déwiadczenia z liniami odpornymi naaceniaka i rdz kartowa w réznych
warunkachsrodowiska — jesienna szkétka infekcyjna.

Szczego6towe omowienie wykonanych prac i uzyskanyghikow:

Krzyzowano 7 linii odpornych z ligi izogenicza Pallas P22, referencyndla genu mlo.
Rozmnaono uzyskane populacje Ra F, do bada w roku 2012.

Sprawdzono przydati§é markerow molekularnych SSR: HVMIol i HYMIo3 do dgfikacji
gendéw w locus Mlo dla populacji;Fkombinacji krzgéwkowych badanych odmian z lini
izogeniczm Pallas P22, referencymla genu mlo.

Oceniono reakej7 populacji rodzin Fkombinacji krzgdéwkowych badanych linii odpornych
z podata Manchurian. Do oceny reakcji na zakaie wyto izolatu Bgh 27, awirulentnego do
badanych linii odpornych, a wirulentnego do odmigagatnej Manchurian. Bwiadczenia
fitopatologiczne prowadzono w warunkach kontroloydn Do oceny reakcji #&tin
zakaonych stosowano skal O, 1, 2, 0(4) - rdiny  odporne,
3 i 4 —raliny podatne.

W ramach ustugi badawczej wysiano w 5 miejscéach zestaw 60 odmian (dalej
okreslany jako ,Szkotka infekcyjna”) o zedicowanej odpornii na choroby gczmienia.
Zasiewu dokonano paniwach w celu uchwycenia nasilenia objawdw chorofpcw
z pierwotnych infekciji.

Wyniki i dyskusja:
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W warunkach szklarniowych i szkétce polowej uzyska@mpopulacji mieszecowych, kolejno
F1 1 F,, linii odpornych skrzyowanych z lini izogeniczia Pallas P22 referencyrdla genu
mlo. Uzyskany materiat nasienny zostanie wykoraygter roku 2012 do przeprowadzenia
testu na allelicznig gendw w badanych liniach z genem mlo w linii PalkRa22.
Kontynuowano badania nad dziedziczeniem odpminoa maczniaka 7 linii gczmienia
jarego wyprowadzonych we wczeejszych badaniach Pracowni Genetyki StosowanaRH
W roku sprawozdawczym olkdleno sposéb dziedziczenia genéw odpdonav populacjach
mieszacowych F pochodzcych z kombinacji linia odporna x odmiana podatiNa
podstawie uzyskanych wynikbw mua stwierdzi, ze badane linie maj gen mlo
warunkupcy wysolky odpornd¢ na mczniaka. Linie te po rozmmeniu i opublikowaniu
uzyskanych wynikow badazostan przekazane do Banku Gendéw w Radzikowie.

W jesiennym zasiewie szkoétki infekcyjnej oceniono Swvmiejscowdciach odporné 60
odmian gczmienia jarego na parenie myczniakiem, rdz kartows, plamistdcia siatkowai

i rynchosporioz. Poraenie maczniakiem i rdz obserwowano we wszystkich
miejscowdciach, a plamist@ siatkowan i rynchosporioz odpowiednio w czterech i trzech.
Generalnie w br., jesienne zasiewystabo poraone. Najwiéksze zranicowanie poraenia
maczniakiem obserwowano w Strzelcach. Przyyih nasileniu mczniaka w Strzelcach
wysoka lub sredni odporndcia charakteryzowaty siodmiany z genem Mlal3, Ab; Mip;
Mla3Tu2; Odmiana Peggy i Cl 9825. Niepodm® jest zatamanie ¢iodporndci na
maczniaka odmiany Steffi uwanej do niedawna za odparnNa podstawie uzyskanych
wynikbw mazna stwierdzi, ze stopié@ poraenia przez poszczegdlne choroby byt
zroznicowany medzy miejscowéciami i badanymi odmianami.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 40.

Tytut projektu: Badania nad wspotdziataniem wysokig wartosci cech wytkowych
z odporndscia na stresy biotyczne i abiotyczne ugczmienia ozimego.

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

Zakres prac realizowanych w bigym roku:

» okreilenie na drodze molekularnej i fenotypowej genotiipii j gczmienia ozimego pod
wzgledem obecnéri genu mlo.

* krzyzowanie wybranych linii ze zemicowanymi genetycznie europejskimi formami
jeCzmienia ozimego.

» zalazenie déwiadczenia z wybranymi liniami w #@ych warunkacKkrodowiska.

Szczego6towe omowienie wykonanych prac i uzyskanygiikow:

W warunkach kontrolowanych (fitotron, szklarnia)zmnazono 279 linii k. Wykonano

selekcje fenotypowe i molekularne na obegnpenu mio.

Do oceny fenotypowej i molekularnej odpo¢obna myczniaka zastosowano, odpowiednio

izoloat Bgh 638. gramnisf.sp.hordeii markery molekularne: HVMIlol i HVmIo3.

Krzyzowano linie BKH 5735 z wybranymi odmianami elitammy jeczmienia o0zimego

podatnymi na nczniaka.

Przeprowadzono dwiadczenia z 123 liniami wybranymi do badaa podstawie oceny

fenotypowej w szkétce polowej rozmrenia lini 5w roku 2010. Déwiadczenia zalzono

w Bakowie, Szelejewie i Wiatrowie na poletkach 0lb 5n?, w trzech powtérzeniach

z 3 odmianami wzorcowymi: Maybrit, Rosita i NiclaelW da@wiadczeniu oceniono plon

ziarna i inne waniejsze cechy gospodarcze.

Wyniki i dyskusja:
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W roku 2011 w warunkach kontrolowanych rozmmeo 279 linii B wybranych w 2010 roku
po testach fenotypowych i molekularnych dla geno.rmo sprawdzeniu ich odpokud na
maczniaka warunkowanej genem mlo, do dalszych bhadeoku 2012 wybrano 237 linii.
plennagci z genem mlo, krzxowano z wybranymi odmianami elitarnymcgmienia ozimego:
Antonella, Henriette, Holmes, Meridian, Matilda,uBzyka, Wendy.

Przeprowadzono dwiadczenie ze 123 liniami wybranymi do badaa podstawie oceny
fenotypowej w szkotce polowej rozmrenia lini isw roku 2010. W déwiadczeniu oceniono
plon ziarna i inne waiejsze cechy gospodarcze. Na podstawie uzyskamgakikow,
wybrano 14 linii do ponownej oceny wadtd gospodarczej w roku 2012, w trzech
miejscowdciach. Uzyskano liri BKH 5735 magca wysoce efektywny gen mlo warunkay
odporng¢ na myczniaka Blumeria graminiy. Linia BKH 5735 w 3-letnim déwiadczeniu
w réznychsrodowiskach plonowata na poziomie odmiany wzorcawaybrit.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 43.
Tytut projektu: Monitoring zré znicowania genetycznego ziarna ¢gzmienia jarego
browarnego i pastewnego pod wzgtlem przydatnosci browarnej, paszowej i na
konsumpcie.
Kierownik projektu: dr hab. D. Boros prof. nadzw. IHAR-PIB

Celem badad bylo okrglenie zmiennéci genetycznej cech jako ziarna
nowowprowadzanych odmian oraz zaawansowanych rakieri hodowlanych jarego
jeczmienia browarnego i pastewnego podtekn przydatnéci do r&nych sposobow
wykorzystania ziarna: stodowania, na paszdo produkcji zywnosci. W monitoringu
zrGznicowania genetycznega@czmienia browarnego materiatem badawczym byto piarn
trzech odmian wzorcowych Blasku, Conchity i Suwarenaz 19 linii, pochodgze z trzech
réznych miejscowséci uprawy, tj. Blkowa, Nagradowic i Radzikowa ze zbioru 2011 roku.
W czsci odnoszce] sk do gczmienia pastewnego materiatem badawczym byto aideh
linii hodowlanych wraz z 20 probkami ziarna odmiarzorcowych z 6-ciu godkow
hodowlanych w Polsce ze zbioru w 2011 roku.
Warunki pogodowe wygpujace szczegolnie w okresie dojrzewania i zbioru Zamnwielu
rejonach uprawy byly niekorzystne, w sposob istatmygty wpltyra¢ na warté¢ browarry
ziarna badanych linii oraz odmian wzorcowycleczmienia. Generalnie ziarno
wyprodukowane w Radzikowie charakteryzowatle wiyzszy wartdicia browarm niz to
otrzymane w warunkow glebowo-klimatycznychk®wa i Nagradowic. Biac pod uwag
wyniki srednie z 3 miejscowdi to sparod linii jeczmienia badanych w bigcym roku
najwigcej cechowato i srednig do dobrej wartécia browarrm, wg kategorii wartéci
browarnej opracowanej przez COBORU na podstawieatwmska Q wyliczonego z klas
jakosci w stosunku do odmiany Blask. Teakategor¢ uzyskato 9 linii, a tylko 4 linie znalazty
sic w kategorii dobrej i byta to najwgza kategoria warfoi browarnej uzyskana dla
badanego materiatu, miesaca s¢ w zakresie 5.50 do 6.74 (przy >7.99 kategoria ard
dobra). W grupie niebrowarnej, o waito <3.00, znalazly gi 3 linie razem z odmian
pastewn Suweren. Nagt sumarycza wartas¢ browarrmy, badanego materiatu skladahg si
wartasci uzyskane dla pciu najwaniejszych parametrow jakoi, przede wszystkim
ekstraktywnéci, ktéra wnosi 40% wartgi wskanika Q, nastpnie liczby Kolbacha, lepkoi
brzeczki, stopnia odfermentowania i sity diastatgz w réwnej czsci po 15%. Srednie
wartdéci dla tych parametrow jakoi byty nas¢pujace, ekstraktywn& 82.2%, w zakresie
80.3-84.2%; liczba Kolbacha 45.3%, w zakresie 3.%%; lepké¢ 1.57 mPa.s, w zakresie
1.54-1.61 mPa.s; odfermentowanie 86.3%, w zakr84i4-88.8% oraz sita diastatyczna
323.2, w zakresie 247-403. Szczegotowe wynikhizedstawione w tabelach 1-5.
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Tabela 1. MONITORING WARTOSCI BROWARNE] LINII JECZMIENIA JAREGO Z ROKU ZBIORU 2011 (wartosci $rednie z trzech miejsc uprawy)

L.P.| Nazwa MTZ | Celno$é | Krucho $¢ | Biatko | Biatko roz- Liczba |Ekstrakt | Odfermen- | Sita dias- | Lepko$¢é | R-glukan
linii/odmiany stodu stodu |puszczalne |Kolbacha maki towanie | tatyczna brzeczki brzeczki
[g] [%] [%] [%sm] | [% sm] [%6] [% sm] [%6] [-W-K] | [mPa.s] [ma/l]
1 |[BKH 7130 42,6 97,2 60,7 11,8 5,46 46,9 81,8 86,1 403 1,59 127
2 |BKH 7385 43,8 97,6 66,3 12,0 4,96 42,6 82,9 85,3 353 1,56 142
3 |NAD 06142 42,8 96,8 58,6 11,4 4,86 43,3 81,2 85,2 270 1,57 192
4 |NAD 06147 43,6 96,1 57,7 11,3 4,92 44,1 81,6 86,5 287 1,56 205
5 | NAD 07089 39,7 93,9 57,5 11,7 4,53 39,9 80,3 87,4 320 1,57 230
6 |NAD 07165 40,6 96,3 58,7 12,2 5,49 45,4 82,2 88,3 377 1,56 114
7 |RAH 270/08 | 43,8 96,4 55,2 11,6 4,97 43,6 81,0 87,7 313 1,54 111
8 |RAH 275/08 | 43,3 97,0 65,3 11,1 5,17 47,4 84,2 86,6 290 1,57 185
9 |POB 1059/08 | 43,2 97,2 66,3 12,4 5,85 47,9 82,0 84,5 350 1,59 98
10 |POB 6418/08 | 43,0 96,8 61,7 12,4 5,67 46,7 83,7 84,2 333 1,59 106
11 |POB 1476/08 | 41,7 94,6 57,6 11,9 5,04 43,3 81,5 84,1 307 1,61 182
12 | STH 85331 42,4 95,0 49,1 12,0 5,18 43,5 81,6 85,1 327 1,59 127
13 | STH 83601 41,5 96,2 60,9 11,7 5,48 46,6 83,0 86,0 337 1,59 97
14 | STH 87208 41,2 93,9 60,6 11,0 511 47,0 83,0 88,8 247 1,56 120
15 | STH 81287 43,0 98,0 57,9 11,2 5,70 51,5 82,9 87,1 383 1,58 92
16 | STH 81292 41,7 97,5 57,7 11,6 5,41 47,3 82,2 86,8 350 1,56 108
17 | STH 81293 43,1 98,2 60,0 11,8 5,43 45,3 82,6 86,7 333 1,59 89
18 | STH 83225 43,2 97,9 56,1 11,7 4,70 40,7 81,6 86,3 303 1,57 244
19 | STH 86981 40,6 96,2 53,4 11,4 5,38 47,9 82,5 87,4 333 1,57 113
20 |Blask 41,4 94,7 63,0 11,6 5,32 46,8 83,4 86,4 297 1,57 176
21 | Conchita 45,5 97,9 60,5 11,2 5,00 45,5 82,6 86,3 310 1,56 186
22 | Suweren 42,2 92,8 47,9 11,1 4,60 42,5 81,3 85,6 287 1,56 160
Warto §¢ srednia 42,5 96,3 58,8 11,6 5,2 45,3 82,2 86,3 323,2 1,57 145,6
sd 1,3 15 4,6 0,4 0,3 2,6 0,9 1,2 36,8 0,0 45,9
Ccv 3,0 15 7,8 34 6,7 5,8 1,1 1,4 11,4 1,0 315
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Tabela 2. Zakres zmiennosci cech jako$ciowych ziarna rodéw jeczmienia jarego
browarnego

L.P. Cecha Srednia Zakres LA LA LS
min. max. zmiennosci
1 MTZ 42.5 39.7 45.5 3.0
2 Celnos¢ 96.2 92.8 98.2 15
3 Kruchos¢ 58.8 47.9 66.3 7.8
4  Biatko stodu 11.6 11.0 12.4 3.4
5 Biatko rozp. 5.2 4.53 5.85 6.7
6 Liczba Kolbacha 45.3 39.9 51.5 5.8
7  Ekstraktywno$é 82.2 80.3 84.2 1.1
8 Lepkos¢ brzeczki 1.57 1.54 1.61 1.0
9 Odfermentowanie 86.3 84.1 88.8 1.4
10 Sita diastatyczna 323.2 247 403 114
11 R3-glukan brzeczki 145.6 89,0 244.,0 315

Tabela 3. Wplyw miejsca uprawy na wartosci wyréznikbw wartosci browarnej
jeczmienia jarego dla materiatu ze zbioru 2011 roku

L.P. Cecha Bakow Nagradowice Radzikow Zmiennos¢é¢
1 MTZ 42,9 42,0 42,5 0,9
2 Celnosé¢ 96,2 97,3 95,3 0,8
3 Krucho s§¢ 47,5 55,1 73,8 18,8
4  Biatko stodu 13,5 12,0 9,5 14,1
5 Biatko rozp. 5,8 4,7 51 9,0
6 Liczba Kolbacha 43,0 39,4 53,4 13,1
7  Ekstraktywno $¢ 80,9 82,0 83,8 15
8 Lepko $¢ brzeczki 1,60 1,53 1,58 1,7
9 Odfermentowanie 86,1 85,7 87,2 0,7
10 Sita diastatyczna 380 330 260 15
11 R-glukan 166 173 98 23
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Tabela 4. Wspétzaleznos¢ poszczegolnych cech jako$ci ziarna jeczmienia w zaleznosci od miejsca uprawy

L.P. Cecha Bakéw-Nagradowice Bakéw-Radzikow Nf:;:i(]){vg‘i;e-
1 MTZ 0,610 0,381 0,406
2 Celnos¢ 0,120 0,157 0,303
3 Kruchosc¢ 0,557 0,618 0,321
4 Biatko stodu 0,315 0,320 0,471
5 Biatko rozp. 0,674 0,103 0,294
6 Liczba Kolbacha 0,729 0,139 0,125
7 Ekstraktywnosc¢ 0,668 0,546 0,375
8 Lepko$¢ brzeczki 0,095 -0,492 -0,352
9 Odfermentowanie 0,216 0,178 0,463
10 Sita diastatyczna 0,481 0,457 0,399
11  R-glukan brzeczki 0,603 0,364 0,381

* Warto$¢ krytyczna wspétczynnika korelacji Pearsona wynosi r = 0.423 przy poziomie prawdopodobienstwa P<0.05; oraz r= 0.537
przy poziomie prawdopodobienstwa P<0.01.

Tabela 5. Klasy jakosci i ranking rodéw jeczmienia jarego pod wzgledem warto$ci browarnej w stosunku do
odmiany wzorcowej BLASK - DOSW. WSTEPNE 2011 rok

L.p. Nazwa Liczba Ekstrakt Lepkos¢ Odfermen- Sita dias- Q Kategoria
linii/odmiany Kolbacha maki brzeczki towanie tatyczna wartosci
[%] [% sm] [mPa.s] [%] [.W-K] browarnej
BLASK 46,8 83,4 1,57 86,4 297
1 | RAH 275/08 5 8 6 6 5 6,50
2 |STH 81287 8 5 6 7 9 6,50 dobra
3 |POB 6418/08 5 7 5 1 7 5,50 (5.50-6.74)
4 | STH 86981 6 4 6 7 7 5,50
5 |STH 87208 5 5 6 9 3 5,45
6 |NAD 07165 4 3 6 9 9 5,40
7 |STH 83601 5 5 5 5 7 5,30
8 |STH 81293 4 4 6 6 7 5,05
9 |STH 81292 5 3 6 6 8 4,95 Srednia do
10 | BKH 7385 2 5 6 3 8 4,85 dobrej
11 | Conchita 4 4 6 5 6 4,75 (4.25-5.49)
12 | BKH 7130 5 2 5 5 9 4,40
13 | POB 1059/08 6 3 5 2 8 4,35
14 | RAH 270/08 2 1 6 8 6 3,70
15 | NAD 07089 1 1 6 7 6 3,40 Srednia
16 | STH 85331 2 2 5 3 7 3,35 (3.00-4.24)
17 | NAD 06147 3 1 6 5 5 3,25
18 | STH 83225 1 1 6 5 5 2,95
19 | Suweren 1 1 6 4 5 2,80 niebrowarna
20 | NAD 06142 2 1 6 3 4 2,65 (<3.00)
21 | POB 1476/08 2 1 5 1 6 2,50
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Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 44.

Tytut projektu: Praktyczne wykorzystanie androgenez jeczmienia w celu uzyskania
stabilnych linii odpornych na stresy biotyczne i abbtyczne.

Kierownik projektu: prof. dr hab. J. Zimny

Podstaw do uzyskiwania nowych odmiarcgmienia § czyste linie o wysokiej
plenngci, stabilngci plonowania, odporne na choroby i niekorzystneunki srodowiska,
ktére w hodowli konwencjonalnej otrzymuje ¢sipoprzez czasochtonne, wielokrotnie
powtarzane samozapylenie. Wprowadzenie do hodosliimienia technik hodowlanych
opartych na kulturachin vitro tj. kultury pylnikbw i izolowanych mikrospor
wykorzystupcych proces androgenezy, moprzyczynt sie do znacznego skrdcenia cyklu
hodowlanego oraz zekszenia liczby rekombinantéw o jpmlanych cechach jakociowych,
korzystnych gospodarczo. Warunkiem wykorzystan@regenezy w procesach hodowlanych
jest uzyskanie diej liczby haploidéw i podwojonych haploidow. Opisyma w literaturze
efektywnad¢ regeneracji rédlin jeczmienia wahata ei w szerokim zakresie gtéwnie
w zaleenosci od genotypu. W wyniku indukowanej androgenezgzyohuje s¢ nie tylko
podwojone haploidy, ale rownieaneuploidy i miksoploidy. I& linii DH moze by rézna
w zaleenosci od genotypu i sposobu prowadzenia kultury. Pmbdenii DH jeczmienia
spontanicznie podwajgych liczke chromosoméw wahaegsbd 20,0 do 70,0%. W badaniach
nad androgenazjeczmienia nadal pozostaje wiele probleméw do razamia, takich jak
zwigkszenie wydajnéci uzyskiwania linii DH, dua ilos¢ roslin albinotycznych wrod
regeneratdw oraz niski procent spontanicznie podmyah haploidow.

Materiat i metody:

Plan zakladat w biecym roku przeprowadzenie badania reakcji androgeeic linii
jeczmienia jarego rego pochodzenia. Nasiona 39 linii kietkowano w wwéach
laboratoryjnych, a uzyskane z nich najlepsze sieygkawiano w multiplatach wypetnionych
mieszank ziemi ogrodniczej i piasku. Nasiona 3 badanycli lwme skietkowaty. Réliny
uprawiane byty w kontrolowanych warunkach w fitoti@ Kiedy rozwijagce sé¢ w kwiatach
mikrospory osigaty faz jednopdrowg pobierano klosy wraz z odcinkiem ok. 20 cedy.
Zastosowano szok termiczny. Kitosy przebywaty w dhiow temperaturze®€ przez okres
21 do 28 dni. Po tym okresie klosy sterylizowanaliwoholu etylowym 70% i podchlorynie
sodu. Z tak przygotowanych ktoséw pobierano pylrikdre uktadano na pgwce statej.

Z poszczegolnych genotypéw wytmno pylniki z 6 do 23 kloséw. W sumie kulturze padd
ponad 37 tys. pylnikow. Do dwiadcze uzyto zmodyfikowan pazywke 190-2 uzupetnion
regulatorami wzrostu - 2 mg/l 2,4D i 0.5 mg/l kipey. Pylniki w szalkach inkubowano
w temperaturze 2& w ciemndci przez okres 8 tygodni. Twapze sé kalusy i powstate
zarodki przenoszono na pavke regeneracyjp Te czes¢ kultury prowadzono w pokoju
hodowlanym z éwietleniem. Embriogenny kalus oraz zarodki byly sdywnie przenoszone
na paywke regenerujca. Po dwdéch tygodniach byly one przenoszone do Eslenmayera
gdzie rosty przyjmuyjc forme siewki. Rdlinki zielone @ obecnie aklimatyzowane
w fitotronie przy fotoperiodzie 16/8 godzin (d#iaoc) i w temperaturze 26 w dziei i 12°C
W nocy.

Wyniki:

Obserwacje prowadzono co 7 dni przez czas trwakigoiacji. Po 4 tygodniach na niektorych
szalkach obserwowano pierwsze kalusy oraz strukaampdkopodobne. Zaobserwowano
indukcg kalusa u wszystkich genotypow poza dwoma. Poziatusowania wahat si
w zaleznosci od genotypu, a zeficowanie tego parametru zaééo od pochodzenia.

Raosliny udato s¢ zregenerowa z pylnikow 35 genotypow. W wkszaci bylty one
albinotyczne. Zielone &iny zregenerowano u 21 genotypéw, a ich liczbaatalse od 1 do
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65 1 w wickszdci stanowita nikly procent w stosunku do liczby skgnych rélin
albinotycznych. Procent zregenerowanychslimo zielonych w stosunku do wszystkich
zregenerowanych w danym genotypie wahatal 0,34 do 39%. W przypadku najlepigj
regenerujcej linit KWS OlofxNORD 06/2402 wyniost 35%. Linia wykazywata wyjtkowa
dla badanych linii efektywrié androgenezy, co zaowocowalo uzyskaniem 65 zielonyc
regenerantdw. Zwraca uwadakt, ze dwa genotypy o skrajnej reakcji androgeneicznej
(65 zielonych regenerantéw i genotyp, z ktérego miegenerowanczadnej rdliny -
AfroditexNORD 06/1108) s podobnego pochodzenigljechodzi o ojca. Wyselekcjonowano
trzy genotypy charakteryzige s¢ zadawalajca liczba regenerantdw oraz stosunkowo
wysokim udziatem zielonych gbn — od 27 do 39%. Rozwijage s¢ rosliny, po ukorzenieniu
przenoszono do doniczek z substratem glebowym. Whiesuuprawianych jest 167
zregenerowanych ¢bn. Raosliny te beda poddane zabiegowi kolchicynowania, zosgtan
przeniesione do wiader i umieszczone w fitotrogazie leda rosty do petnej dojrzakai.

Wyniki przeprowadzonych eksperymentéw wskazuop nisk zdolng¢ do androgenezy
wigkszaici linii jeczmienia jarego. Takie dwiadczenie powinno zostapowtOrzone, co
najmniej dla genotypow dobrzeflie rokupcych. Pozwolitoby to na sprawdzenie czy wysoka
liczba zregenerowanych dlon albinotycznych jest regatw przypadku jaregoegzmienia

(o czym méwa, doniesienia literaturowe), czyzenamy do czynienia z realgcyvielu linii na
blizej nieokrdlone warunki wzrostu i rozwoju £bn donorowych, ktére zaistniaty
w biezacym roku. Znany jest fakt braku powtarzaioiowynikdéw eksperymentéw w kulturach
in vitro w kolejnych powtorzeniach wykonywanych wiznym czasie. Podobnie wysoki
udziat albinotycznych regeneratow odnotowanozéakv biezacym roku w badaniach
prowadzonych w innychsoodkach w kraju.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 45.
Tytut projektu: Poszukiwanie form owsa o wysokich vartosciach zywieniowych.
Kierownik projektu: dr hab. D. Boros prof. nadzw. IHAR-PIB

Gtownym celem badawczym w tym projekcie jest posmekie form owsa
charakteryzujcego s¢ wysoky wartaicia zywieniowa. Na cech te poza wysok wartcicig
odzywcza biatka o wysokiej zawartsi aminokwaséw egzogennych skiadg svysoka
zawartg¢ tluszczu o korzystnym stosunku nienasyconych daycanych kwasow
ttuszczowych, witamin rozpuszczalnych w tluszczaeh, przede wszystkim btonnika
pokarmowego z wysakkoncentragj rozpuszczalnegp-glukanu oraz zwizkéw fenolowych.
Poznanie interakcji genotypowsoedowiskowej zawartai tych sktadnikdéw ziarna zostato
rowniez w tych badaniach uwzginione. Surowcem do produkcjiywnaosci jest ziarno
obtuszczone 41z ziarno form nagich, st badania byly prowadzone na takim materiale.
Drugim celem jest opracowanie, na podstawie uzygdarwynikow bada, wyréznikow
jakaoéci ziarna owsa.

Materiatem do badaw roku sprawozdawczym byto ziarno 15 linii hodomjah owsa,
wyprodukowanych w 3 odmiennych warunkach glebowomatycznych: w Choryni,
Polanowicach i Strzelcach. Linie te zostaly wybraree podstawie wynikdw uzyskanych
w dwoéch poprzednich latach badaV br. zostata wykonana charakterystyka ¢mghcych
cech fizyko-chemicznych ziarna obtuszczonego: hiakkladnikbw mineralnych; lipidow
ogotem, skrobi strawnej, nieskrobiowych polisackdéry (NSP) z podzialem na
rozpuszczalne i nierozpuszczalne, w tgaglukanu, dalej ligniny Klasona, sumy btonnika
pokarmowego. Oznaczono tak lepk@¢ ekstraktu wodnego (WEV), ktéra to cecha jest
gtéwng miarg wiasciwosci funkcjonalnych ziarna owsa.
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W zywieniu, zbaa @ gtdwnym zrédlem energii i znaezym zrédtem biatka. W przypadku
owsa na cele pastewne przydata@dmiany o matym udziale plewki, a wysokiej zawécto
skrobi i lipidow. Sredni udziat plewki w ziarnie badanych odmian wyih88%, przy czym
najwicksz jej ilos¢, prawie 43%, zawierata linia POB 1229/07.

W zywieniu ludzi surowcem do produkciiywnosci jest ziarno owsa form nagichady
obtuszczone, ktore jest dodatkowo podstawowyddtem btonnika pokarmowego i innych
sktadnikéw bioaktywnych, w tym w szczegoéeo p-glukanu. Pod wzgblem zawart€ci
sktadnikébw odywczych (SO), wyliczonych jako suma zawdadio biatka, sktadnikow
mineralnych, lipidéw i skrobi wyrniaty sk nastpujace odmiany: Krezus, Arden oraz linia
STH 8-99 dla ktérych suma SO wynosita odpowiednio58o; 81.3%; 81.3%. Najmsz
zawartgcia SO charakteryzowata ¢silinia POB 3372/06 (78.4%). W odniesieniu do
wskaznika wiasciwosci bioaktywnych najwyszymi jego wartéciami charakteryzowaly si
linie DC 1368/05 (28.1) i STH 8-99 (25.6) oraz odny Bingo (26.6) i Krezus (23.9).
Najnizszymi natomiast odmiany Zuch i Arden oraz linia PO®9/07, dla ktérych WWB
wynosit okoto 19. Na podstawie przeprowadzonej iagalwariancji stwierdzono
wystepowanie istotnych interakcji genotypowmdowiskowych (GE) pomedzy odmiai

a miejscem uprawy na zawadtceskladnikow ziarna. Na podstawie przeprowadzonyentiab
maozna wytypowa formy o wysokich wartéciach zywieniowych, najbardziej polecane do
produkcji zywnosci. Formy te to odmiana Krezus oraz linie DC 1368#yaz STH 8-99,
charakteryzowaly sione jednoczaie najwysz sumy SO, a take najwyszym WWB.
Ponadto odmiana Arden i linia POB 1229/07 odznacza wysoky zawartdcia SO,
a odmiana Bingo charakteryzowata gdnym z najwyszych WWB.

Tab.1. Udziat tuski w ziarnie owsa ze zbioru w r&ai 0.

L.p. Linia hodowlana Waga ziarna [g] Waga tuski [g] Udziat tuski [%0]
1 ARDEN 37.1 12.4 33.4
2 BINGO 41.9 12.2 29.1
3 DC 1193/04 37.6 12.2 32.6
4  DC 1368/05 43.7 0.7 1.6
5 DC 2112/05 36.0 12.5 34.8
6 KREZUS 35.1 13.5 38.5
7 POB 1108/07 35.4 14.6 41.3
8 POB 1229/07 34.5 14.7 42.5
9 POB 3372/06 36.9 11.9 32.3
10 POB 3442/06 36.0 13.4 37.4
11 POB 580/06 34.9 13.7 39.5
12 STH 8-50 36.5 12.1 33.2
13 STH 8-99 37.9 11.3 29.9
14 STH 93-61 36.7 13.3 36.4
15 ZUCH 36.0 13.6 37.8

Wartasé srednia 37.1 12.1 334
CV 6.8 27.3 28.9
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Tab. 2. Zawart& sktadnikéw odywczych w ziarnie obtuszczonym owsa [% sm].

Linia . Sktadniki  Lipid Skrobia
Lp. hodowlana Bl mineralne og%’feym strawna =0
1 ARDEN 15.8 2.3 6.4 56.8°° 81.3
2 BINGO 13.8 2.29 7.7 56.50° 80.2°
3  DC 1193/04 144 2.20" 6.4 57.8 80.5"
4 DC 1368/05 159 2.6 9.4 53.F 80.6"
5 DC 2112/05 149 2.3 7.29 56.02° 80.2°
6 KREZUS 14.% 2.1" 7.8 57.3° 81.5
7 POB 1108/07 15% 2.3 7.0" 55.4°cde 80.2°
8 POB 1229/07 14'® 2.1" 7.2 56.6°° 80.8
9 POB3372/06  15% 2.2 6.9 54.1% 78.4
10 POB 3442/06 146 2.0 6.7 56.02° 79.6°
11 POB 580/06 15% 2.0 6.2 56.6°° 80.0°
12 STH 8-50 1414 2.1" 7.5 55.6° 79.6°
13 STH 8-99 16.6° 2.3 7.3 55.(F% 81.3
14 STH 93-61 14% 2.2 8.5 55.4°¢d 80.3"
15 ZUCH 15.6 2.3 6.7 55.1°% 79.7°
Wartasé srednia 14.9 2.2 7.3 55.8 80.3
CcV 5.1 5.5 11.6 2.1 1.0

SSO- suma sktadnikéw agwczych



Tab. 3. Zawart& sktadnikdéw bioaktywnych oraz w ziarnie obtuszcaongwsa [% sm].

Lp. Liniahodowlana I-NSP ~ S-NSP  T-NSP  B-glukan k'lggl)”naa TDF [vn\1/ E_\g] WWB
1  ARDEN 4.f°° 4.1 g.xde 3.8« 3.3 11.5 1.8" 19.0
2  BINGO 4.3 4.8° 8.9 4.6 5.4 14.4 2.6° 26.6
3 DC 1193/04 43¢ 4.1 8.2 3.9k 4.0 12.7 1.8" 19.7
4  DC 1368/05 3.6 4.7 8.3 4.5° 5.7 14.G* 3.0° 28.1
5 DC 2112/05 43¢ 4.6°% 8720 4.4 4.7 12.9 2.7 22.9
6 KREZUS 4.9 4.5°%% 8.8ab 4.8 5.7 13.9" 2.7 23.9
7  POB 1108/07 4.3 4.5 8.8 4.t 3.79" 12.59% 2.0 21.7
8 POB 1229/07 4% 4.1 8.1° 3.8k 3.6 11.7 1.8" 19.0
9  POB 3372/06 4.3 4. 49t 8.7 4.3 3.9¢ 12.6°% 2.0 21.2
10 POB 3442/06 49 4.7 8.7 3.8 4.3 12.5* 2.1° 21.0
11 POB 580/06 4% 4.7° 8.7°° 4.3 3.9d 12.61¢ 2.3 23.3
12 STH 8-50 39 4.3 8.2 4.1°"" 4.7 12.£ 1.9 20.5
13 STH 8-99 39 5.0f 8.9 5.0% 4.0 12.9° 2.5 25.6
14 STH93-61 39 4.3 8.2 4.19" 4.8 13.0° 2.2 225
15 ZUCH 4.3° 4.7 g.4pcde 4.0 3.2 11.5 1.7 18.7

Wartai srednia 4.0 4.4 8.5 4.2 4.2 12.7 2.1 22.2
cV 4.7 6.2 3.6 7.9 17.8 6.8 16.6 12.8

NSP- nieskrobiowe polisacharydy (I-frakcja nieroggezalna w wodzie; S-frakcja rozpuszczalna; T- suin®); TDF- btonnik pokarmowy oznaczony meiddppsalsk; WWB-
wskaznik wtasciwosci bioaktywnych ziarna (suma TDF i iloczynu legkowodnego ekstraktu ziarna oraz S-NSP); WEV- l&pkeodnego ekstraktu ziarna



Rys.1. Ranking linii hodowlanych wedtug sumy skii&kdmw odzywczych -SSO (A) oraz

wedtug wskanika wiasciwosci bioaktywnych - WWB (B).




Tab.4. Zawart& wybranych sktadnikow w obtuszczonym ziarnie owsa w
poszczegdlnych miejscovaach.

Miejsce uprawy

Cecha .
Danko Polanowice Strzelce

Biatko 18,6 12,1 14,8
Popiot 2,4 2,7 2,2
Lipidy 6,8 7,8 7,5
Skrobia strawna 54°1 57,7 55,7
S-NSP 4,8 4,2 4,6
I-NSP 4,f 4,0 4,1
NSP 8,7 8,1° 8,7
Lignina Klasona 4% 5,12 3,6
TDF 12,6 13,3 12,3
WEV 2,7 1,7 2,0
B-glukan 4,3 4,1° 4,2
S-AX 0,2 0, 0,3
I-AX 2,02 1,9 2,0°
AX 2,3 2,2 2,3

Tab.5. Podsumowanie analizy wariancji dla badarogedh w ziarnie obtuszczonym
owsa.

Cecha Miejsce uprawy Odmiana Interakcja GXE

MS P Value MS P Value MS P Value

Biatko 260.33 1[10.0001 3.43 [0.0001 1.899 [10.0001
Popiét 0.698 [10.0001 0.093 [0.0001 0.027 [10.0001
Lipidy 4,655 [10.0001 4.248 [0.0001 0.17 [10.0001
Skrobia strawna 101.98 1J0.0001 8.214 [10.0001 9.015 [J0.0001
SSO 25.64 [10.0001 3.742 0.001 6.226 [10.0001

EDF 25.64 [J0.0001 3.742 0.001 6.226 10.0001
S-NSP 1.646 [10.0001 0.453 [J0.0001 0.137 [10.0001
I-NSP 0.192 [0.0001 0.218 [0.0001 0.121 0.0001
NSP 2961 ([10.0001 0.553 [J0.0001 0.289 [0.0001
Lignina Klasona 19.551 [10.0001 3.395 [J0.0001 0.84 [10.0001
TDF 7.724 [10.0001 4.424 [10.0001 1.298 [10.0001
WEV 8.948 (J0.0001 0.744 [10.0001 0.148 [10.0001
B-glukan 0.356 [J0.0001 0.653 [10.0001 0.206 [10.0001
S-AX 0.025 [10.0001 0.002 0.0009 0.002 J0.0001
[-AX 0.043 0.0205 0.061 110.0001 0.02 0.0188
AX 0.114 0.0002 0.059 [J0.0001 0.022 0.0137

MS-$rednia kwadratéw; P<0.05
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Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 48.

Tytut projektu: Wyodr ebnienie z populacji mieszacowych Avena sativax Avena
macrostachya zrodet genetycznych do poprawy podstawowych cech ¥fieznych
I chemicznych ziarna owsa.

Kierownik projektu: dr B. Lapiriski

Celem pracy jest zbadanie zmiendd podstawowych cech jakciowych plonu
wsrod mieszacdw owsa uprawnego z dzikim gatunkielwena macrostachyaokreslenie
cech, ktére mag by¢ poprawione w wyniku introgresji gendéw z tego g&iwnoraz
wytypowanie rolniczo wart@iowych form do zastosowania w charaktetm@let zmiennéci
w hodowli owsa jarego.

Materiat:

Wyjsciowym materiatem do selekcji byly linie typu jacegokolér F—Fy z krzyzowan
wstecznych z owsem uprawnym, zaréwno spontaniczngkhi kontrolowanych, jakim
poddano dwa pentaploidalne miesza F1 owsa ozimego &. macrostachyaNajliczniejsza

i najbardziej zaawansowana w pokoleniach byta papal uzyskana po pierwszym back-
crossie do owsa o0zimego, ktora skltadatazs30 oktoploidow (8x = 56) zawiergych genom
gatunku dzikiego (w proporcji okoto ¥4 gendw) oraz 52 heksaploidow (6x = 42), ktore
powstaly przy udziale eZciowo zredukowanych gamet pokolenia. Resz¢ materiatu,
w liczbie 107 obiektow, stanowity mieszze BG i BC; z udziatem owsa jarego jako partnera
wypierapcego. Za ukilad odniesienia dla miesz@aw oddalonych shyto 60 linii

z krzyzowan w obrbie A. sativa z udziatem form ozimych. Replwzorcow i komponentow
do nowych krzyowan spetniata kolekcja 41 jarych odmian i rodé& sativa Formy
nagonasienne stanowity okoto 17% populacji heksdpie, nie byto ich wrod linii 8x.
Metodyka:

Biorac pod uwag odmienn&¢ pochodzenia oraz wgine wyniki wczeéniejszych badacech
jakosciowych plonu i obserwacji cech agrotechnicznychbmypo z wyej opisanego
materiatu 100 linii reprezentagych r&ny stopié pokrewigistwa z A. macrostachya
W sktad zestawu wchodzito 7 oktoploidéw, 52 heksafyl z krzyowan BC;, 12 z BG i 11

z BG;. Kontrok stanowito 18 miesz&dw form ozimych z jarymi, bez udziatu
A. macrostachyaOgoétem byto 81 form oplewionych i 19 nagich. larte zostaly wysiane
w szkotkach w Radzikowie, (wraz z resopisanej wyej szkotki owsa jarego) oraz w trzech
miejscowdciach (Kopaszewo, Polanowice, Strzelce), w siewgzedzonym (5 x 30 cm) na
dwurzdowych poletkach o powierzchni 0,9 m2. System tapewnit maliwos¢ oceny
stabilngci cech w ranych srodowiskach oraz kompleksavocerr hodowlan pod wzgédem
wartasci rolniczej obiektow. Szkotki te shyty jednak gtéwnie rozmnaeniu materiatu do
ilosci umazliwiajacej doktadniejsze badania nagkszych poletkach przy normalnejscsci
siewu.

W kazdej miejscowséci przeprowadzono badania¢zaru 1000 nasion i zawa#m tuski

u form oplewionych lub udziatu ziarn oplewionych farmach nagich. Wyluskane ziarno
przestano do badazawartdci jego najbardziej znageych skiadnikéw: biatka, oleju
I widkna, z zastosowaniem nienisgacej metody spektroskopii bliskiej podczerwieni (MR
W celu udowodnienia zwkku ekspresji cech z fragmentami chromosomoéw gatwizikiego
podgto prole wyodrebnienia fragmentdw DNA specyficznych dlA. macrostachya
z zastosowaniem metodyki aicowej analizy sekwencji genomowych (RDA -
Representative Difference Analysis) wedlug zmodydiknego protokotu Sabot i wsp.
(2004).
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Wyniki :

Wstepna analiza zebranych dotychczas danych pozwoliefimowa cechy, ktérych
poprawa mge by spodziewana w wyniku introgresji genOwAz macrostachyaa take
umazliwita wybor form do zastosowania w programach hetdmych.

Sredni plon z poletka (0.9 B) byt wysoce zrénicowany w zalenosci od warunkéw
srodowiska; w Strzelcach zebrano prawie trzykrotfmeies nagi) lub czterokrotnie (owies
oplewiony) wecej ziarna, i w Kopaszewie, gdzie owies mocno ucierpiat z powsdszy.
Rd&znice warunkowane genotypem byly jeszczeksze. Formy oktoploidalne byty wyiaie
mniej plenne i heksaploidalne, podobnie jak w latach ubiegtycieddaice heksaploidalne
z udzialemA. macrostachyazawhzaly wiecej ziarna, i kontrolne miesag&e w obgbie
A. sativa przy czym wrdéd form oplewionych przewaga mieszaw oddalonych byta
mniejsza, ni u form nagonasiennych, gdzie linie grupy BC1 dabn srednio o ponad 40%
wyzszy od liniiA. sativa(bez domieszkA. macrostachyga

Ciezar ziarniaka: W materiatach miesAaadéw oddalonych odnotowano poszerzenie zakresu
zmienndci cigzaru 1000 ziaren (MTZ 28,6-50,9 g).¢€ar ziarna z ronych miejscowsci byt
zrGznicowany w znacznie mniejszym stopniw mlony (r&znice MTZ okoto 15% u form
oplewionych, okoto 7% u form nagich). U form oplewych pozytywny wptyw
A. macrostachyana t cecle zaznacza gina wynikach maksymalnych dla wydzielonych
grup, natomiastrednie wyniki § na podobnym poziomie. U form nagonasiennych miesza
oddalone miaty ziarno nieco mniejsze od miéspav wewratrzgatunkowych.

Udziat tuski u form oplewionych byt najuszy w Strzelcachs(ednio 23,5%) a najwgzy
w Radzikowie {rednio 26,1%). Mieszae oddalone, z wyfkiem silniej oplewionych
oktoploidéw, mialy podobny poziom cechy jak miesza kontrolne. Najmszy wynik
zanotowano jednak $sod czystychA. sativa

Udzial nasion z tusly w probach owsa nagiego byt wyrae nizszy u mieszé&cow
oddalonych z grupy BC1 (heksaploidéw z#wie najwyzszym udziatenA. macrostachyg
niz u mieszacow kontrolnych w olibie A. sativa Rd&znica srednich wyniosta ponad
14 punktow procentowych. Niektore z linii B(byly prawie w 100% wymiacalne we
wszystkich miejscowaiach.

Zawartos¢ biatka u mieszacow oddalonych bytarednio nisza, nk w czystychA. sativa
Zawartosé oleju rowniez ksztattowata si ciekawiej w kontrolnej grupie mieszedw (gdzie
wystapity ekstremalne wartei 2,8% i 7,5%).

Zawartosé witokna pokarmowegoksztattowata si w szerokim zakresie (2,13-13,5%) i byta
najwyzsza u oktoploidow. Na poziomie ploidaked 6x najlepsze (ze wzglu na nisk
zawartd¢) okazaly s mieszace oddalone grupy BCL1. Ich przewaga nad grkpntrolng
byla szczegodlnie wyrma wsrod owsow nagonasiennych (3,3% w stosunku do 4,2%sy
nagie miaty okoté dwukrotnie mniejsze wgkiki NIR zawartgci widkna, nz obtuszczone
ziarno owsow oplewionych.

W okresie wegetacji zebranoztdane na temat wczesito wiechowania, wysokai roslin
oraz osypywania ziarna i paenia przez choroby w miejscach, gdzie wpysdy.

Wysuwanie wiechu form z daym udziatem genéw A. macrostachya owséw ozimych
byto u owséw oplewionycKrednio o 4,5 dnia opione w stosunku do form kontrolnych.
Krzyzowania wsteczne z jarym owsem poprawiatgeéclke. Natomiast u owséw nagich grupy
BC; wiechowanie byto nawefrednio o 0,6 dnia wcZaiejsze. Wysipity tez duze r&znice
migdzy miejscoweciami. W Strzelcach ta faza rozwojowa gmgina byta wczamiej, niz
w Kopaszewiegrednio o 5,5 dnia u form oplewionych i 2,7 dnisouh nagich).

Wysokaosé roslin: Formy nagie byly o ponad 15 cmzsze od form oplewionych
a heksaploidy z diym udzialemA. macrostachygBC;) byty o okoto 10 cm wgsze od
kontrolnych czystycl\. sativa
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Odpornos¢ na choroby. Warunki sezonu nie sprzyjaly ujawnianiw sirGznicowania tej
odporndgci. Choroby pojawiaty si najczsciej w niewielkim nasileniu na niektérych
obiektach. Wyjtkiem byto wysapienie rdzy koronowej w Strzelcach.

Osypywanie ziarnazostato stwierdzone u wczesnych linii w warunkKdpaszewa.

Dane dla poszczegdlnych obiektow pozwolity wygmhi¢ linie mogice stanowd zrodia
genow do poprawy tdych cech owsa a dndd nich nawet linie wysokoplenne muog
stanowé materiat do bezpoedniej selekcji. Do najcenniejszych form nagonasyeh nalea
linie 5T8.3301100 i 5T8.3301800, bardzo plenneglatywnie wysok MTZ, prawie 100%-
owa wymiacalndcia, wysoky zawartdcia biatka (okoto 20%) i oleju (okoto 6,5%),
odporndgcia na rdz koronow, oraz linia Ax327.00100 krétkostoma, z bardzo wkgse jak

na owies nagi - MTZ (36,3 g), wyspkzawartdcia oleju (6,4%) i nisk widkna (2,7%).
Wsréd owsow oplewionych wyedity sie m. in. linie S8H8.E9.00100 (plenna, wczesna,
Z bardzo wysok MTZ - 50,3g, udziatem tuski 22,1%), 5T8.34.000@@warta¢ oleju 7,4%)

i 5F3.f600000 (zawarto oleju 6,9%, tuski 21,4%).

Wykonano 29 nowych krzpwan (z czego 20 udanych) odmian i rodéw owsa uprawnego
rekomendowanych przez hodowcéw z odpowiednio dotnan oktoploidami lub
heksaploidami z udziatey. macrostachyav celu zapewnienia odpowiedniej zmiesciata
genetycznego, ktdra powinna sprzygw. transgresji badanych cech j&iowych i utatwe
asymilacg genodw obcego gatunku.

W ramach badamolekularnych przeprowadzono trzy cykle selekggmentow DNA klonu
B6 Avena macrostachyéester) po hybrydyzacji z DNA mieszanki odmiArena sativa
(driver). Kluczovwa kwesth, ktdra rozwigzano, byto odpowiednie dobranie¢zsn endo-
i egzonukleaz oraz czasu ich oddziatywania na DINaja proby okrélenia odpowiednich
proporcji DNA puli testowej i eliminuge;.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 50.

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

Kierownik projektu: dr A. Strzembicka

Celem pracy byto wytypowanigddet odpornéci na rdz koronowg Puccinia coronata
i maczniaka prawdziweg®lumeria graminisf.sp. avenaespardd perspektywicznych form
I materiatdbw owsa.
Materiat do bada w 2011 roku stanowity perspektywiczne genotypy a@wisddwiadcze
wstepnych oplewionych — 26 form, éaiadczeér wskpnych nagonasiennych - 14 form oraz
z dadwiadczeé przedwsgpnych oplewionych — 35 form. W badaniach gtziudziat rownie
134 formy owsa pochodee z 3-ch rejonéw uprawy: Chdary 50 form, Polanowice — 63,
Strzelce - 21 form. Do badgako wzorce wdczono 7 odmian owsa: Bingo, Bohun, Celer,
Jawor, Krezus, Maczo i Siwek. Ponadto w roku spmdawczym poddano ocenie 4 rody,
ktore w roku ubieglym charakteryzowaty¢ siwysoky odporndcia na rdz koronows
w miejscowdciach gdzie prowadzono badania zdrowétnoOgotem w badaniach wgo
udziat 220 genotypow owsa.
Przeprowadzono ocenwyzej wymienionych form owsa w stadium siewek w szkilar
w kontrolowanych warunkach pod wgdem odpornéci na populag P. coronata
i B. graminis Inokulat do zakaen stanowity populacje izolatdw patogenéw wyglattionych
Zz probek porzonych lgci owsa zebranych z odmian i rodow zzmgch miejscowsci
(Chony, Dukla, Grodkowice, Kopaszewo, Krakéw, Lublin, &@wbwice, Strzelce i \égrzce).
Raosliny w stadium 2-go kcia zakaono w szklarni. Ocen materiatdw po 12 dniowej
inkubaciji prowadzono wedtug skali gdzie: 0,1,2 sliny odporne, 3-4 - rdiny wrazliwe.
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Wiosm biezacego roku w Grodkowicach, Kopaszewie i w Strzelcagisiano wymieniony
materiat badawczy w formie szkétek wraz z wzorcgui 2 radki z kontrolry wrazliwg
odmiary Jawor.

W sezonie wegetacyjnym w Grodkowicach i w Kopaseewizeprowadzono w polu sztuazn
inokulack rdzg koronows form owsa z déwiadcze wskpnych, przedwspnych i materiatow
z 3-ch rejondéw uprawy. Po inokulacji w wymienionyatiejscowdciach, oraz w Strzelcach
w warunkach naturalnej infekcji, przeprowadzono evascje porzenia rdz koronows.
Materiat badawczy zostat ta# oceniony pod wzgllem odpornéci na poraenie
maczniakiemB. graminisw polu w warunkach naturalnej infekcji. Ogeporazenia form
owsa w stadium giny dorostej obydwoma patogenami przeprowadzoncskali 9-cio
stopniowej — gdzie 9 - wysoce odporny, 1- wysocazlwwy.

Wyniki oceny 75 form owsa oplewionego zsdoadczeé wskpnych i przedwsipnych pod
wzgledem odpornéci w stadium siewek na populacP. coronatawskazug, ze znaczna
wigkszai¢ badanych form odznaczateas sirazliwoscia, spagrod badanych jedynie 12 form
charakteryzowato siodporndcia. W grupie 134 genotypdéw owsa pochacdzh z 3-ch
rejonéw uprawy tylko u 12 notowano odpoftiana populag rdzy koronowej. Wszystkie
biorace udziat w roku bimcym, w ddwiadczeniu, genotypy owsa w liczbie 209
charakteryzowaly siwrazliwosciag w stadium siewek na populagpaczniakaB. graminis

W omawianym roku sprawozdawczym obserwowano znaoaséenie rdzy koronowej we
wszystkich 3 miejscowaiach w ktorych byty prowadzone szkoiki.

Analizujagc wyniki oceny porzenia rdz koronows P. coronata form z ddwiadcze
wstepnych i przedwspnych oplewionych przy zastosowaniu sztucznej itexdju

w Grodkowicach i Kopaszewie moa zauway¢ znaczne zrinicowanie badanego materiatu
pod wzgédem odporngéci. W obu miejscowsériach na badanym materiale rdza pojawita si
w pierwszej dekadzie lipca. Zakres paraia badanych genotypéw w Grodkowicach wynosit
8-4 w skali 9-cio stopniowej, w Kopaszewie notowailaiejsze porzenie przy zakresie 8-2.
W Strzelcach w warunkach naturalnej infekcji w tyomasie nie obserwowano objawow
choroby u znacznej wkszaici badanych genotypow, zaledwie kilka form owsagide
niewielkiemu poraeniu, zakres porgnia wynosit 9-6 Natomiast w tej miejscoseo rdza
koronowa wystpita na badanych genotypach owsa prawie w epidemiznasileniu pod
koniec lipca, u przewajacej wiekszaci genotypow notowano patanie w stopniu 1 i 2.
Spairéd 26 form z déwiadcze wskpnych oplewionych wysakpolowa odporndcia na rdz
koronowy w Grodkowicach odznaczatoe$ form, zaledwie 2 w Kopaszewie i 2 w Strzelcach
w czasie calego okresu wegetacyjnego, klasazpora 9-7.Sredni odporngé, notowano

u 8 form w Grodkowicach i u 3 w Kopaszewie. Waftavspotczynnikdw zmiennai CV%
dla tych genotypéw wskazuje na zmicowanie badanego materialu w poszczegolinych
miejscowdciach i wynosi od 19,5% w Grodkowicach, 37% w Komasgie, z& w Strzelcach
76,1%. Spérod 14 genotypOw owsa nagonasiennego jedynie 3azioale w pierwszej
klasie poraenia (9-7 ) w Grodkowicach, 2 w Kopaszewie oraz 3Swzelcach, przy
wspotczynnikach zmiensoi 29,5%, 42,4% i 89,8% odpowiednio.

Analiza 35 form owsa z dwiadczeé przedwstpnych oplewionych wskazuje rowniena
zroznicowanie tego materiatu pod wzdem odpornéci na rdz koronows, wspotczynniki
zmienndgci od 18% do 62,4%. W Grodkowicach i Kopaszewieyeel 3 formy wykazaty
odporng¢ w stopniu 9-7, podczas gdy w Strzelcach do tepgradpornych nie zaliczono
zadnej.

Odmiany wzorcowe Bingo, Bohun, Jawor, Krezus, Madz8iwek wykazaly znaczn
wrazliwos¢ na rdz koronows we wszystkich miejscowégiach, natomiast odmianCeler,
wzorzec odpornii, dalej mana zalicz¢ do odpornych - poranie w skali 9-6.

W biezacym roku warunki klimatyczne przebiegu seoadczé, nie pozwolity na peiny
rozwoj maczniakaB. graminis,nie notowano potaenia zarowno badanych genotypow owsa
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jak i wzorcow w Grodkowicach i w Kopaszewie. Natastiw Strzelcach zaledwie kilka form
owsa ulegtaredniemu porzeniu w tym odmiany wzorce Jawor i Maczo.

Wsréd 134 genotypdw owsa z 3 rejondéw uprawy, 30 odzala s¢ wysoky odporndcia
polowa na rdz koronowy w Grodkowicach, 45 znalaztoesw klasie drugiej poraenia.
W Kopaszewie do grupy pierwszej odpaitio9-7 zaliczono 41 form, natomiast 79 form
charakteryzowato siwysolq wrazliwoscia. W Strzelcach, gdzie rdza wyptta w duzym
nasileniu pod koniec okresu wegetacji wysadpornd¢ notowano tylko u 7 genotypow
spasrod tych 134 badanych. Réwnier przypadku tych genotypdw nie notowano wpetnia
maczniaka w Grodkowicach, w Kopaszewie vwayst sporadycznie, w Strzelcach zaledwie 14
form ulegto poraeniu.

W roku sprawozdawczym do badaviaczono 4 genotypy owsa ktore w ubiegtym roku
odznaczaly si wysoky odporndcia na rdz koronows i maczniaka. Genotypy te zostaty
wysiane w déwiadczeniu w Grodkowicach i Krzeczowicach w formkelekcji zrodet
odporndci. Wybrane genotypy utrzymujpdporndé przez okres tych 2-ch lat bada obu
miejscowdciach.

Podsumowujc uzyskane wyniki mma zauwayc¢, ze badane genotypy owsa bylty wengm
stopniu poraane przez rdz koronowg P. coronataw poszczegolnych miejscodmach,
okazaty st materiatem o dtym zr&nicowaniu.

Istotny wplyw na stopie porazenia miala zastosowana sztuczna inokulacja patogene
w Grodkowicach i Kopaszewie przy sprzy@ych warunkach klimatycznych na przetomie
czerwca i lipca. W tych miejscowaiach o czym ju wspomniano wiej rdza wysipita juz w
znacznym nasileniu w pierwszej dekadzie lipca, padgdy w warunkach naturalnej infekcji
w Strzelcach obserwowano w tym czasie znikome zeori@. Natomiast w tej miejscodm
rdza koronowa wysgpita na badanych genotypach owsa prawie w epidemimznasileniu
pod koniec lipca. Spowodowane to mogtaé yawiewem zarodnikdéw przy sprzygaych
lokalnych warunkach klimatycznych - temperaturdgatngsc.

Przeprowadzona ocena materialu badawczego owsakw sprawozdawczym w trzech
miejscowdciach pozwolita na wyodbnienie jedynie 3 genotypow z fieiadcze wskepnych
nagonasiennych o wysokim poziomie odpdmopolowej na rdz koronows, oraz

4 z dawiadczé wskepnych oplewionych, przy czym u trzech notowano riégwvrodporngé

w stadium siewki. Warto zaznaczyze te formy odznaczaly ¢iodporndcia roéwniez

w innych ddwiadczeniach polowych prowadzonych w kraju w ramachc Zespotu ds.
Hodowli Owsa.

Wymienione genotypy odporne owsa zostamysiane wiosa przysziego roku w formie
kolekcji zrodet odpornéci, celem sprawdzenia czy ich odpof@dxedzie trwata w czasie

i bedzie stabilna.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 52.

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

Kierownik projektu: dr S. Spasibionek

Z wickszaici obecnie uprawianych odmian rzepaku pozyskuje alej typu
uniwersalnego, ktoéry wykorzystywany jest zaréwno dmléw spaywczych jak
i technicznych. Dla optymalnego dostosowania olzgpakowego do przerobu wzrgy/ch
technologiach pmdane jest uzyskanie oleju naturalnie stabilnegopodlegajcego szybkim
procesom oksydacyjnym. Z tego wedlli prowadzoneasbadania nad otrzymaniem odmian
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rzepaku o wysokiej zawasc kwasu oleinowego, powgj 75% i obntonej do okoto 3-4%
kwasu linolenowegodalacego wielonienasyconym kwasem ttuszczowym.

Kontynuowane $ rowniez prace nad dalszym olminiem zawart&i 2zwigzkow
antyzywieniowych - glukozynolanow w celu zgkiszenia wartéci uzytkowej nasion rzepaku
i uzyskiwanej z nich petnowadoiowej sruty. Poziom glukozynolanéw w wyhodowanych
dotad odmianach rzepaku ozimego nie przekraczapMb g* nasion. Zawart@ tych
zwigzkéw na takim poziomie nie wplywa niekorzystnie peeyrosty wagowe i rozwgj
zwierzt, jednak powoduje jeszcze zaburzenia w dziataariczi/cy i jej powgkszenie.

Celem projektu jest uzyskanie genotypéw rzepaku ozimegmwmbjnie ulepszonego
o zr@nicowanym skladzie kwasOw tluszczowychcAcych cechy wysokiej zawadao
tluszczu, ekstremalnie niskiej zawaxtbglukozynolanow oraz wysokiej plenseb.

W Zaktadzie Genetyki i Hodowli Rtin Oleistych IHAR-PIB Oddziat w Poznaniu metpd
mutagenezy chemicznej oraz hodowli rekombinacypmjskano kolekej linii wsobnych
mutantow, rekombinantow oraz linii podwojonych lagbw (DH) rzepaku ozimego
0 zr@nicowanej zawartei kwasow ttuszczowych w oleju nasion: typu HO (ahigh oleic)

0 wysokiej zawartéci kwasu oleinowego (okoto 78,4%) przy jednoczesnghnizeniu
zawartaci kwasu linolowego (ok. 7,7% ) i kwasu linolenowefk. 6,8/%) oraz linie typu
,LL” — (ang. low linolenic) o ekstremalnie niskiepwartgci kwasu linolenowego (ok. 2,8%)
oraz kolekgt linii o ekstremalnie niskiej zawada glukozynolanéw (pomiej 5 UM ¢
hasion) i wysokiej zawartei tuszczu (od 46% do 49%).

W sezonie wegetacyjnym 20010/2011 przeprowadzonergodinii rzepaku ozimego
wysianych na poletkach selekcyjnych oraz wsvdadczeniach poréwnawczych pod
wzgledem ich przydatnwi do hodowli (wykonano ocen najwaniejszych cech
gospodarczych tj. ocenprzezimowania, wczeskad, wysokdaci roslin oraz plonu nasion).
Natomiast w zebranych nasionach oznaczono zasarttuszczu (%) za pomac
szerokopasmowego analizatora magnetycznego reaopaiiewego (NMR) firmy Newport
Instruments Ltd.

Zawartagci kwasow ttuszczowych: palmitynowegoig), stearynowego (£g.0), oleinowego
(Ci1s:1), linolowego (Gs.2), linolenowego (Gs.3), eikozenowego (£.1) | erukowego (Go.o),

w oleju oznaczano metge@hromatografii gazowe;.

Analizy na zawart& i sklad glukozynolanow tj. glukonapiny (gin), ghikrassicanapiny
(glbn), progoitryny (prog), brassicyny (brass), yttoksybrassicyny (4-OHbras), sumy
glukozynolanéw (s. gluk.), sumy glukozynolanéw a&eych (s. gluk. alk.) zostaty
wykonane metoglchromatografii gazowej pochodnych sililowych désglukozynolanow.
Rekombinanty otrzymane w wyniku krmywan (linie mutanta niskolinolenowego M681
x odmiany) oceniano poditem obecngéci zmutowanych alleli genu desaturdag3,enzymu
odpowiedzialnego za syntezkwasu linolenowego. Uzyskane préby badano mgetod
SNaPshot, z wykorzystaniem opracowanych w ZakiadZenetyki i Hodowli Rélin
Oleistych IHAR — PIB w Poznaniu allelo-specyficzhymarkeréw SNP dla zmutowanych
alleli genow desaturazad3

Nietypowy przebieg pogody z nadmiernymi opadami i@smcu sierpniu w daym stopniu
utrudnit terminowq uprawe przedsiewn, a nasipnie siew, ktory przeprowadzono w kilku
etapach do kixa sierpnia. Mata ik¥ opaddw i niska temperatura w pierwszej dekadzie
wrzesnia spowodowaty di¢ znaczne wydienie i niewyrownanie wschodow. Patek zimy
juz w listopadzie (z niskimi temperaturaméniiegiem) zastat diny w dos¢ zrédznicowanym
stadium rozwojowym, tj. 4-6 4ci w rozecie. Fakt ten odzwierciedla bardzo niskana
bonitacyjna przezimowania diin. Sucha i chtodna wiosna spowodowata,railiny w okres
kwitnienia weszty bardzo ostabione z miditzba rozgatzien. Majowe przymrozki w fazie
petni kwitnienia spowodowaty znaczne uszkodzeniinmdwykrecanie i gkanie todyg) co
w nastpstwie skutkowato por@niem ostabionych #tin chorobami grzybowymi. Dia
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liczba opadow w miescu lipcu opdnita dojrzewanie (miodzenie ¢siroslin) i zbidr.
Nietypowy przebieg pogody w czasie wegetacji zaeszwptyrat na bardzo niskie plony
oraz zaburzyt wiciwy przebieg syntezy kwasow ttuszczowych i gronsadia s¢ thuszczu
w nasionach.

Badanie efektywndci metod hodowli rekombinacyjnej z udzialem mutantév

Uzyskane w Zakladzie Genetyki i Hodowli &a Oleistych IHAR-PIB Pozng w wyniku
mutagenezy indukowanej chemicznie mutanty M-10481B10464 i M-681 dostarczaj
niezlzdnego zrodta zmiennéci genetycznej potrzebnej do prac badawczych oraz
hodowlanych nad rzepakiem o zmienionej zawaitokwasow wielonienasyconych.
Uzyskane zmiany w zawadwach kwasow: oleinowego, linolowego i linolenowego
przenoszoneasdo wartgciowych gospodarczo odmian oraz rodow hodowlanyetdiodze
hodowli rekombinacyjne.

W wyniku krzyzowania odmian polskich (Batory, Bazyl, Bojan, Gdfana) i zagranicznych
(Bristol, Cabriolet, Californium, Castille, Contadtibomir, Lirajet, Lisek, Orkan, Viking)
z liniami mutantéw wysokooleinowych i z liniami namta niskolinolenowego uzyskano
rekombinanty pokole Fi0—Fs charakteryzujce s¢ wzrostem zawartgi kwasu oleinowego
w oleju nasion (od 75,6% do 80,1%) i okoia zawartdcia kwasow: linolowego
i linolenowego, odpowiednio do 6,0% i do 5,6%. Zaeai sumy glukozynolanow
i glukozynolanéw alkenowych u badanych linii wahady odpowiednio (7,9-21,7uM
g*nasion) i (4,8-18,9 pMtpasion).

W celu zwekszenia wigoru rélin jak rOwniez pogkbienia i utrwalenia jeszcze gkszych
zmian paadanych kwasow tluszczowych przeprowadzono jednds;)YB dwukrotne (BG)
krzyzowania wsteczne z odmianami (Californium, Contacabriolet, Libomir Viking).
Uzyskano rekombinanty pokdle-—Fs (BC;) i (BCy) typu ,HOLL”" - (skrét ang. od high
oleic, low linolenic) wykazujce wzrost zawartei kwasu oleinowego w oleju nasion (do
80,0%) oraz obmbne zawartéci kwasu linolenowego (do 5,6%) oraz rekombinantgyut
.,HO” - (skrot ang. od high oleic) charakteryaog sé podwyszory zawart@cia kwasu
oleinowego (do 78,9%) i olbrong zawartdcia kwaséw linolowego i linolenowego
odpowiednio (do 6,6%) i (do 7,6%). Zawawtd sumy glukozynolanoéw i glukozynolanéw
alkenowych u badanych linii wahaly esi odpowiednio (11,5-26,1uM Tgasion)

i (7,4—21,9uM gnasion).

Zbyt wysoka zawartd sumy glukozynolanéw w niektérych badanych popualelc
(w stosunku do obowtujacej normy 15 pM gnasion) wymaga dalszej selekgiji.

Najlepsze linie rekombinacyjne oceniono w polowgtwiadczeniach porownawczych pod
wzgledem skiadu kwaséw ttuszczowych, zawéetottuszczu, glukozynolanéw oraz cech
agronomicznych. Spogdzona synteza wynikbw dla 16 rekombinantow uzyskhny
w wyniku krzyzowan (odmiany x linie mutantéw) i 3 rekombinantow z Yrawan
(migdzyliniowych i liniowo-odmianowych) wykazataze plon nasion istotnie ra@icowat
badane linie. Dziewt linii plonowato istotnie wyej (20,0-16,0 dt K8 w stosunku do
odmiany wzorcowej Artoga (15,5 dt Pa Linie te nie przekroczyly poziomu plonowania
drugiej odmiany wzorcowej Chagall (24,7 dt'haStwierdzonoze badane linie mimo bardzo
trudnych warunkéw pogodowych w okresie calego seasegetacyjnego utrzymaty wyspk
zawartd¢ kwasu oleinowego w przedziale (do 76,0%). ekgzas¢ wybranych linii
charakteryzowata siniskq zawartdcia glukozynolanéw. Niekorzystne warunki pogodowe
w okresie dojrzewania nasion (nadmierne opady) lpyiyczyra niskiego gromadzeniacsi
ttuszczu w nasionach. Pod wedém zawartéci ttuszczu 9 linii (43,6—42,0%) przewszato
odmiare wzorcowg (Chagall-41,9%) natomiast odméanArtoga (39,8%) 19 linii
(43,6—-40,0%).
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Metody hodowli rekombinacyjnej z udziatem genotypowo ulepszonych parametrach
jakosciowych

W badaniach wykorzystano populacje rekombinantowedmyliniowych i liniowo-
odmianowych oraz linie DH. Rekombinanty uzyskankrzyzowan linii wikasnych o niskiej
zawartgci glukozynolanéw (porij 5uM g¢* nasion) i o podwkszonej zawartei kwasu
oleinowego (okoto 70%) z odmiarContact. Wybrane linie charakteryzowaty soéwniez
wysokyq zawartdcia ttuszczu (do 49%) w nasionach. Selekigdywidualra w nasgpujacych
po sobie pokoleniach prowadzono na podstawie wymi&aliz biochemicznych z zebranych
nasion z pojedynczo izolowanychslia.

Podwy.szona zawart@ kwasu oleinowego w badanych pokoleniach rekombévam liniach
DH (stwierdzona w latach ubiegtych), potwierdzita wniez w zebranych liniach pokate
Fo—F10 i w liniach DH mimo niekorzystnych warunkéw pogodyptywajacych na syntez
kwaséw tluszczowych. Najlepsze linie o wysokiej as@éci kwasu oleinowego as
systematycznie krzpwane z wartéciowymi odmianami w celu podniesienia plegcio
I zwigkszenia wigoru rélin, obnizonego zmiasm skladu chemicznego nasion oraz
spowodowanego chowem wsobnym.

Z krzyzowan linii wysokooleinowych z odmianami polskimi (Liseki zagranicznymi
(Contact, Californium i Viking) uzyskano rekombirtarliniowo-odmianowe pokolenia 7F
charakteryzujce s¢ wysoky zawartdcia kwasu oleinowego (76,5-78,5%) oraz nisk
zawartdcia sumy glukozynolanéw (5,7-8,3puM'mqasion) i bardzo niskzawartgcia sumy
glukozynolanéw alkenowych (0,8-3,5uNM gasion).

W wyniku krzyzowan linii wysokooleinowych z liniami wysokotluszczowymraz liniami
o niskiej zawartéci glukozynolanéw uzyskano rekombinanty pokole;,—Fs o wysokiej
zawartgci kwasu oleinowego (od 72,2-81,0%), niskiej zaw&it sumy glukozynolanéw
(3,4-15,5uM @ nasion) oraz bardzo niskiej zawabsumy glukozynolanéw alkenowych
(0,4-8,6uM @ nasion).

W daswiadczeniu polowym oceniono 23 linie rekombinantoayskanych z krzyowan
migdzyliniowych i liniowo-odmianowych pod wzglem stabilnéci cech ilgciowych

i jakosciowych. Z obliczé statystycznych plonu nasion stwierdzono istotn@riacowanie
badanych obiektéw. Linie plonowaly na poziomie ®8,3 dt hd) w stosunku do odmian
wzorcowych — Chagall (25,4 dt fri Artoga (29,3dt hd). Pod wzgidem zawartéci
ttuszczu w nasionach 6 linii przewszyto odmiag Chagall (46,6%), a 7 linii odmiarArtoga
(46,3%). Istotne zricowanie badanych obiektéw stwierdzono pod wagin zawartéci
kwasow ttuszczowych (oleinowy, linolowy i linolengyy przezimowania, wczes# roslin

i dtugasci kwitnienia.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 53.

Tytut  projektu: Badanie zjawiska heterozji u genotypOw rzepaku o0zimego
0 zmienionych cechach jakéciowych.

Kierownik projektu: mgr W. Poptawska

Zadanie 1

Sktad kwasow tluszczowych obecnie uprawianych odmizepaku ozimego podwojnie
ulepszonego czyni olej pozyskiwany z nasion praygat tak dla celéw spgwczych jak

i techniczych, do produkcji biopaliw. Jednak dlaigszenia jego wartei zwtaszcza na cele
paliwowe konieczne jest uzyskanie form wysokooleipch i niskolinolenowych, a dla celéw
spazywczych (zwtaszcza gbhokiego smazenia) paadane § formy o podwyszonej do ponad
75% zawartéci kwasu oleinowego przy niewielkiej olioe kwasu linowego i linolenowego.
Jednake obnika zwlaszcza kwasu linolenowego wptywa niekorzystna plenn& tego
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typu genotypow. Uzyskanie odmian o takim profiludsgw tluszczowych i jednocaee
plennych maliwe jest poprzez hodowlodmian mieszaaowych. Z tego wzgdu rozpoczto
badania celem szybkiego wytworzenia linii CMf@ura i linii restorerow o zmienionych
cechach jakéciowych z wykorzystaniem metod biotechnologicznych.

W sezonie 2011 w warunkach szklarniowych wykonamoydowania pomgdzy 5 liniami
CMS ogura pokolenia BG (uzyskanymi w wyniku kolejnych wstecznych kepyvan 3 linii
CMS oguraPN 64, PN 66, PN 68 z liniami rzepaku podwojniepsizonego pokolenig,A=;,
FsFs Fe, F7 0 wysokiej zawart&i ttuszczu w nasionach od 46,4 do 50,2% oraz kwasu
oleinowego od 76,1 do 80,4%) iotrzymanymi z Pradowtodowli Jakdciowe] 10
wysokoplennymi liniami rzepaku pokolenig & zawartéci glukozynolanéw w nasionach od
5,0 do 8,6umol g* nasion oraz kwasu oleinowego od 77,0 do 79,8%.

Wyselekcjonowano 18 linii gskosterylnych typu ogura pokolenia BG ktore
charakteryzowaly sizawartdcia kwasu oleinowego w zakresie od 74,6 do 79,%Pédhia
zawartg¢ 77,4%) oraz kwasu linolenowego od 6,4% do 8,3%.

Sezon wegetacyjny 2010-2011 charakteryzowat riekorzystnym uktadem warunkéw
meteorologicznych, ktére wptgly na ograniczenie zbioru rzepaku. Niskie tempegatu
dobowe w pocztkowe] fazie wegetacji rzepaku (wrzesigpazdziernik) zahamowaly jego
wzrost i uniemaliwity wytworzenie prawidtowych rozet, ktére gwatamwaty by bezpieczne
przezimowanie rdin. Silne mrozy wysfpujace w lutym, przy braku dostatecznej okrywy
snieznej chronace] rasliny przed nadmiernym wychtodzeniem, spowodowaty %650
wymarzngcia. Ponadto staba kondycja rzepaku po zimie splayptensywnemu rozwojowi
choréb grzybowych. W maju w fazie pelnego kwitngemzepaku odnotowano dodatkowe
straty juz zaizolowanych rdlin wywotane przymrozkami. Nadmierne opady wn&owej
fazie wegetacji rzepaku opdity jego zbidr pogarszag jakas¢ zebranych nasion.

W efekcie z 850 zaizolowanychstm zebrano nasiona zaledwie ze 185 pojedynkow.
Uzyskano ograniczone #oi nasion miesza&dw pokolenia F o nowych cechach
jakaosciowych uniemaliwiajacej zatazenie déwidczen polowych jesiery 2011 r. W zwizku

z tym, trzy linie CMSogura pokolenia BG: T9, T12, T30 o wysokiej zawasa tluszczu w
nasionach oraz kwasu oleinowego ponownie wysianoukiadach z 6 restorerami
0 zmienionym skiadzie kwaséw tluszczowych, w celgtworzenia nasion 18 miesgdw
testowych k-

W ramach poszerzania puli linii restorerow o0 podsepnej zawartd kwasu
oleinowego(HO) i obriionej zawartéci kwasu linolenowego (LL) badano populkaepslin
pokolenia k, bedaca rozmnaeniem 28 rekombinantow pokolenia, izyskanego w wyniku
krzyzowania 4 plennych linii restoragych - podwojonych haploidéw (DH): PN 17/5, 18/5,
19/2, 21/4 z lim mutanta PN 2185/1/05 o zmienionym skladzie kwastwszczowych.
Analizy chemiczne nasion na zawdddkwasow tluszczowych, glukozynolandéw wykonano
na nasionach zebranych z 50 izolowanydiinaz allelami genu restorera pokolenia Bla
26 rekombinantow stwierdzono wzrost zawsectokwasu oleinowego w oleju powsj
wartcici sredniej dla catej populacji, ktéra wynosita 76,4%atomiast obrreniu ulegta
zawartd¢ kwasu linolenowego w zakresie od 4,9 do 9,2% pregniej zawartéci 7,5%.
Zawartaé¢ glukozynolanéw w analizowanych nasionach wahateodi 6,5 do 13,mol g*
nasion $rednia zawartéi glukozynolanéw wyniosta 11,6mol g* nasion.

W 2009 roku w wyniku wykonanego kraywania pomgdzy 9 restorerami o zawagtmo
kwasu oleinowego powgj 80% i wysokiej zawartmi tluszczu w nasionach,
wyselekcjonowanymi w pokoleniuzF 5 liniami DH, o zawartéci kwasu oleinowego od
80,4% do 81,3% i wysokie] zawaéto ttuszczu w nasionach, uzyskano nmopule 39
rekombinantéw z allelami genu restorera pokolenial¥ sezonie wegetacyjnym 2010/2011
prowadzono obserwagji selekcg wsrod 38 rekombinantéw pokolenia RWysianych na
poletkach rozmneeniowych. Zaizolowano 300 $tin produkupcych pytek. Z powodu
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majowych przymrozkéw i dwego poraenia ralin w fazie zawiazywania tuszczyn, zebrano
nasiona z 90 pojedynkéw i wykonano dla nich anatlgmiczne na zawagb kwaséw
ttuszczowych i glukozynolanow.

Dla 50 rekombinantéw Fstwierdzono wzrost zawadt kwasu oleinowego w oleju pows;
wartasci sredniej dla catej populacji, ktéra wynosita 76,1%atomiast obrieniu ulegta
zawartd¢ kwasu linolenowego w zakresie od 4,7 do 10,0% pregniej zawartéci 8,0%.
Zawartagé¢ glukozynolanéw w analizowanych nasionach wahateodi4,1 do 14,9mol g*
nasion $rednia zawartéi glukozynolanéw wyniosta 12 @mol g* nasion.

Rownolegle w roku 2010 w szklarni wykonano nowy Ickizyzowan 10 rekombinantéw z
allelami genu restorera pokolenia#4 mieszacami R (9 DH, x dodmiany) o zmienionym
skfadzie kwasow ttuszczowych, otrzymanymi z PradolWadowli Jakdciowej. Uzyskana
populacja 22 rekombinantow pokolenialiyta przedmiotem bada selekcji w roku 2011. W
tym celu zaizolowano 285 ¢tin produkupcych pytek, z tego do analiz chemicznych zebrano
nasiona

z 45 pojedynkéw. Nasiona nowych rekombinantow pekial K charakteryzowaly si
zawartdcig kwasu oleinowego w zakresie od 72,6 do 78,3%, kiiaslenowego od 6,0 do
9,4% i glukozynolanéw od 6,3 do 13,80l g* nasion.

Uzyskane w sezonie wegetacyjnym 2010/2011 wynikinozliwity opracowanie
charakterystyki cech jakoiowych dla 50 rekombinantéw z allelami genu restampokolenia
Fs. Stwierdzono wyrang stabilizacg skladu kwaséw tluszczowych dla restorerow
Z podwyzszory zawartdcia kwasu oleinowego (od 70,6 do 81,9%) i clomy zawartdcia
kwasoéw: linolowego (od 5,6 do14,6%) i linolenowggal 4,9 do 9,2%). Wyselekcjonowane
restorery cechujsie niska zawartdcia glukozynolanéw (od 6,5 do 138nol g* nasion).
Problemem do rozwzania, jak wykazaty wyniki daviadczenia PN 2 z 2010 roku, pozostaje
w dalszym cigu ich stosunkowo niska plenigo oraz ocena ich przydatfm jako
komponentéw do hodowli odmian mieszawych o zmienionych cechach jgk@mwych.
Natomiast 18 rgskosterylnych linii typuogura o zmienionym profilu kwasow ttuszczowych,
uzyskane w efekcie smiokrotnego krzyowania wstecznego, me by juz w petni
wykorzystanie, jako komponenty mateczne, do twdezerrestorowanych mieszeow
testowych.

Zadanie 2

W roku 2011 metaogl kultury izolowanych mikrospor, opracowarw Pracowni Kultur
Tkankowych, uzyskana¢znie 1327 androgenicznychslia z 14 dawcow mikrospor rzepaku
ozimego otrzymanych z Hodowli B Strzelce Spotki z 0.0 Grupa IHAR Oddziat
w Borowie i Oddziat w Matyszynie oraz Hodowli Rim Smolice Spétki z 0.0. Grupa IHAR
Oddziat w Bikowie. Okoto1550 zarodkow mikrosporowych z 7 dawcawajduje si

w trakcie regeneracji étin androgenicznych. Z jednego dawcy MA-4037 nieyskano
indukcji androgenezy. Natomiast trwaprace nad stymulagcjandrogenezy w kulturze
mikrospor czterech genotypow dawcow: BO-913, BO;®5-927, MA-4036.

Ponadto zebrano nasiona ze 125 linii DH otrzymarzythiech dawcow rzepaku ozimego:
BK 15 -5 linii DH, BK 16 — 23 linie DH i BK17 -9Tinii DH.

W prowadzonych badaniach z 21zmgch dawcéw mikrospor rzepaku ozimego uzyskano
zréznicowane liczby rdlin androgenicznych. Potwierdza to faké wydajnd¢ androgenezy
wigze sk ze zdolnéciami genetycznymi do stymulaciji mikrospor do padaiv lub indukcji
konwersji zarodkéw w ridiny. Dlatego konieczne jest stosowaniempch modyfikacji, poza
optymalnym schematem metodycznym, gsrzapcych indukcg androgenezy, pobudzanie
zarodkow do organogenezy czy podwajanie liczby mimsomow w péniejszej fazie
rozwoju androgenicznej bny.
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Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 54.

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

Kierownik projektu: dr K. Michalski

W roku 2011 pozyskano do celéw kalibracyjnych ol005prébek rzepaku
o zraznicowanych cechach jakdowych zebranych w edych miejscowéciach oraz 80
probek makowin. Dane referencyjne otrzymano za mama@nalizy chemicznej
glukozynolany - analiza chromatograficzna silyloWwysochodnych desulfogukozynolanéw
(metoda ze wzorcem wewtnznym); sklad kwasOw tluszczowych — analiza
chromatograficzna estrow metylowych kwasow tluspomh (metod normalizacji do
100%); morfina - analiza kolorymetryczna. Zebran@bpi zostaly nagpnie zeskanowane na
aparacie NIRS 6500 aby pozyskaidma w bliskie] podczerwieni. Potdj przedstawiono
histogramy rozktadu zawasc poszczegoélnych sktadnikow aby uwidoagznéprezentowan
przez nie warian¢j W zahczonej tabeli zestawiono zakresy zmiefunochemicznej
poszczegolnych sktadnikow. Zbiér obejmuje zmieidneystepujaca w roku 2011 w obszarze
Polski zachodniej (Borowo, 480w, Matyszyn), co pozwala wprowadzizmienng¢
geograficza i gwarantuje réwnomierne wypetnienie kalibrowanerakresu a w efekcie
pozwala na otrzymanie rowfmaodpornych na nieprzewidziane zmiany skiadu mieyzbn
prébek. Jak wynika z zagdzonych histogramow udziat probek o skrajnych waitch jest
niewielki w danej populacji, co wymaga przebadamezliwie duzego zbioru probek aby
zapewnt dostateczaliczbe probek o pgadanym sktadzie chemicznym.
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Zakres zmienngi poszczegolnych sktadnikow

Zakres zmiennosci
Sktadnik minimum | maximum | Jedn.
kw. Palmitynowy 3,3 58| %
kw. Stearynowy 0,1 3,3|%
kw. Oleinowy 24,6 71,8 |%
kw.linolowy 11,6 27 | %
kw. Linolenowy 5,3 12,8 | %
kw. Eikozenowy 0,8 17,1|%
kw. Erukowy 0,0 30| %
Glukonapina 0,2 7,3 | uM/g
Glukobrassicanapina 0,1 2,0 | uM/g
Progoitryna 15 19,3 | uM/g
Napoleiferyna 0,1 0,9 [uM/g
Glukobrassycyna 0,1 0,9 |uM/g
40H-glukobrassycyna 11 9,5|uM/g
Suma glukozynolanéw alkenowych 0,2 27,9 | uM/g
Suma glukozynolanéw 24 31,4 | uM/g
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Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 55.

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

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

Zadanie 1. Ocena zrénicowania genetycznego w olgbie rodzaju Brassicaza pomoa
markerow molekularnych typu AFLP.

Celem poditych bada jest ocena zricowania genetycznego umlisviajacego utworzenie
odrebnych pul genetycznych. Badania obejmowaly linieldwlane i materiaty kolekcyjne
rzepaku sttace do hodowli zarbwno odmian populacyjnych jak migh mieszacowych
rzepaku ozimego w oparciu o system Chiftira

Materiatem do badabyto 191 linii rzepaku ozimego, ktore otrzymano @uwaliz w latach
2008, 2009, 2010 2011.

Analizy wykonano metagd AFLP wg metody opracowanej przez Vos'a i in. (1995
191 linii rzepaku ozimego analizowano za pomdwoch starterow AFLP nieznakowanych
fluorescencyjnie: E-AGG : M-CAC i E-AGG : M-CAG; dtych produkty amplifikaciji
rozdzielano na 13,35%elu poliakrylamidowym oraz dziewdiu kombinacji starterow,
w ktorych wszystkie startery typcoR1 (E) byly znakowane fluorescencyjnie. Zastosowano
nastpujace kombinacje starterow: E-ACC NED: M-CAC, E-ACC DEM-CTC, E-ACT
FAM: M-CTC, E-AGG JOE: M-CAT, E-AGG JOE: M-CTA, E®G JOE: M-CTC, E-ACA
FAM: M-CAT, E-AAC NED: M-CAC (AFLP® Amplification Core Mix Module, Applied
Biosystem). Produkty reakcji poddano elektroforemieaparacie ABI PRISM 3130XL,
w kapilarach o diugei 36 cm, polimerze POP7, stosulffiltr G5 (NED, FAMO) lub F (JOE)

i standardowy modut elektroforezy FragmentAnaly3& POP7.

Dystans genetyczny (DG) badanych obiektow oszacovedosujc miag Nei i Li (1979),
korzystajc z pakietu statystycznego PHYLIP 3,5, a obraziggaf otrzymano stosag
program STATISTICA.

Na podstawie bagdawszystkimi — 11 kombinacjami starteréw typu AFLBzgmano 442
produkty amplifikacji, w tym 365 polimorficznych.eden starter generowatednio 36,5
markera. Liczba polimorficznych fragmentow DNA glajedynczego startera wahata ed
22 do 52. W reakcji ze starterem E-ACC : M-CAG (E3Mtrzymano najwksz liczbe
polimorficznych fragmentow DNA —b52 oraz najwszy poziom polimorfizmu — 100%.
Poziom polimorfizmu dla poszczegélnych kombinadareréw wynidstsrednio 81,51%.
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Jeden ze starterow znakowanych fluorescencyjnieCB-AAM: M-CAT nie r&nicowat
analizowanych genotypow.

Wartdici dystansu genetycznego wyniosty od 0.09 do OM&jnizsza wartaé¢ dystansu
genetycznego otrzymano dla genotypow DG 25/08 i @32 — 0.09, a najwgz dla
genotypéw DG30/10 i DG 33/08 — 0,52.

Dendrogram utworzony na podstawie 365 markerow Apba&zielit badane genotypy na trzy
zasadnicze grupy.

Zadanie 2. Badanie za pomagcmarkerow molekularnych frekwencji wystepowania genu
restorera Rfo w populacjach rzepaku o zr@nicowanych cechach jakéciowych
Analizowano wysipowanie markerow genetycznych dla komponentow rafesev F1
systemu CMSogura Megsko-steryla cytoplazme typu ogura oraz gen restoreRfo
identyfikowano przy @yciu analizy ‘multipleks PCR’ (PCR wielokrotny), \wgrzystupc
w jednej amplifikacji PCR trzy pary starterow spigcgnych dla markerow SCAR,
odpowiednio — dla genu restordRéo, CMS ogura, z wigczeniem kontroli wewgtrznej - dla
zachowawcze] sekwencji kodgg] genu konstytutywnego aktynyd. napus(Mikotajczyk

i wsp., 2010). Materiat khinny stanowity linie rodzicielskie miesaadw F1, linie restorery
z genem Rfo oraz linie posiadage nesko-sterylm cytoplazmg typu ogura tacznie
przeanalizowano 592 genotypy. Genomowy DNA z badaniyii izolowano z léci metody
ekstrakcji buforem CTAB (Doyle i Doyle, 1990). Wstkie otrzymane proby DNA
charakteryzowaly siwysolq jakascia. Jednak, w przypadku analiz rutynowych naadskak
staje st to czynnikiem ograniczagym, poniewa w ciagu dnia mana otrzyma 24 proby
DNA, natomiast przeanalizowamarkerami mena przynajmniej 80 préb. Aby zgkszy¢
przepustowsd izolacji DNA, zastosowano wypgczorg stacg do homogenizacji tkanek
FastDNA firmy MPBIo.

Ponadto, we wspétpracy z dr M. Dabert z Pracowrhié Biologii Molekularnej Wydziatu
Biologii UAM w Poznaniu opracowano nowy test - ‘rtipleks fluorescencyjny’. Celem byta
jednoczesna identyfikacja markeréw genetycznych silatemu CMSogura oraz alleli
desaturazy FAD3 (Mikolajczyk i wsp., 2010) w rekombinantach niskaolenowych
mutantow rzepaku ozimego. W opracowanej metodadnqgczeénie identyfikowane s
markery dla systemu CM&guraoraz dla kontroli wewgtrznej — fragmentu genaktyny7B.
napus a take dla alleli FAD3 (Mikotajczyk i wsp., w druku). W pierwszym etapie,
rownolegle prowadzonegsamplifikacja PCR z zastosowaniem nowych par znakgych
fluorescencyjnie starterow (system CM§urai kontrola wewrtrzna) oraz analiza dla alleli
FAD3. Nastpnie, wszystkie produkty rozdzielang sa jednej kapilarze i odczytywane
automatycznie. Materiat gbnny wykorzystany do opracowania testu stanowibrnfy
rodzicielskie: linie restorery z geneRfo i linie CMS ogura oraz linie niskolinolenowego
mutanta M681, jak rownie rekombinanty otrzymane w wyniku kraywan - linii Rfo
z linlami M681, linii CMS z liniami M681 oraz mieaice F1 otrzymane w wyniku
krzyzowania zrekombinowanych komponentéw. Opracowanadaetimaliwia precyzyjra
identyfikacg niskolinolenowych mutantow posiadeych gen restoreRfo, jak rownie
mesko-sterylm  cytoplazmng typu ogura Ponadto, zwikszona zostala efektywso
prowadzonych analiz poprzez obemie kosztow, skrocenie czasu i elimigagyventualnych
btedow spowodowanych prowadzeniem obu analiz wnytn czasie i miejscu. Metoda ta
bedzie dalej stosowana w programach hodowli miésaaej i rekombinacyjnej rzepaku.

Zadanie 3. Opracowanie warunkow reakcji dla markera specyficznego dla genu
warunkuj gcego zawarté¢ kwasu oleinowego w nasionach rzepaku

W Oddziale IHAR-PIB w Poznaniu wytworzono dwa mujarzepaku o wysokiej zawasoi
kwasu oleinowego w nasionach (M10453, HOR3 i M1Q4BDOR4). Zespot badawczy
z INRA w Le Rheu we Francji okékt sekwencje genudad2 mutantow i form dzikich.
Wyniki tych prac ohjte s europejskim patentem. W oparciu 0 poznane sekwencj
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opracowano trzy e markery dla tych mutacji: marker domigy specyficzny dla mutanta
HOR3 (H3Dom - 428pz), marker domincy specyficzny dla mutanta HOR4
(H4Dom — 506pz) oraz uniwersalny marker kodomioyj(H3H4CoDom). Potwierdzono
uzyteczn@d¢ markerow dominujcych dla wykrywania obecdoi zmutowanych form genu
fad2 jednak istniata potrzeba dalszego dopracowaniankaw reakcji PCR.

W tym celu w bieacym roku sprawozdawczym badano DNA dla zestawuir#drzepaku.
Wsréd badanych linii znalazty siwyjsciowa forma ze zmutowanym gendad3 (M681) —

z genemfad2 w formie dzikiej bez mutacji; wygiowe formy ze zmutowanym geneiad2
(M10453, HOR3 i M10464, HOR4); wysokooleinowe linkssobne uzyskane z kraywan
pomiedzy opisanymi formami zmutowanymi, aznymi odmianami ,00”; wysokooleinowe
rekombinanty z krzzowan pomedzy odmianami ,,00”, a odmianContact (innezrédto cechy
wysokiej zawartéci kwasu oleinowego); odmiana Monolit — jako kotdrbez mutacji genu
fad2 linie pokolenia BG z krzyzowan réznych liniit CMS ogura z réznymi zapylaczami
stanowacymi opisane formy zmutowane. Wymienione linie &@wlano za pomec
markeréw dominujcych (H3Dom i H4Dom), stosag rézne stzenia jondw magnezu (Mg
oraz dwie rane temperatury przyptzania starterow @ (tab. 1). Przeprowadzone testy
pozwolity na wybor optymalnych warunkéw reakcji,zpaalapcych w sposéb maksymalnie
wyrazny odr@ni¢ formy z allelem zmutowanym od form bez takiegelall(tab. 2).

Tabela 1. Testowane markery i parametry reakcji PCR

Marker H3Dom Marker H4Dom
Ta Stz Mg Ta Stz Mg T, Stz Mg~
60°C 1,90mM 60°C 1,50mM 65°C 1,25mM
60°C 1,50mM 60°C 1,25mM 65°C 1,10mM
60°C 1,25mM 60°C 1,00mM 65°C 1,00mM
60°C 1,00mM 60°C 0,90mM 65°C 0,90mM
60°C 0,70mM 60°C 0,80mM 65°C 0,80mM
60°C 0,70mM
Tabela 2. Oracowane optymalne warunki reakcji PCGRtelstowanych markerow.
M Optymalna temperatura Optymalne stzenie
arker : . g
przylaczania starteréw ) jondw magnezu (M)
H3Dom 60°C 1,00mM — 1,50mM
H4Dom 60°C 0,90mM — 1,00mM
65°C 1,25mM

Jednoczénie stwierdzonoze przy wykorzystaniu opracowanych warunkow reakejrod 24
linii rzepaku o ré@nym pochodzeniu zidentyfikowano w sposob prawidtowy linii
posiadajcych allel genufad2 typu HOR3 oraz 7 linii posiadajych allel genufad2 typu
HOR4. Naley tez zaznaczy, ze komercyjne wykorzystanie opracowanych markerosv dl
tworzenia nowych odmian wie sk z koniecznéciag uregulowania opfat licencyjnych za ich
stosowanie.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 56.

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

Kierownik projektu: dr hab. M. Starzycki

Zakres prac realizowanych w danym roku obejmowat:

69



e Otrzymywanie miesza&dw midzygatunkowych technikin vitro poprzez:
v krzyzowanie spokrewnionych gatunkow z plemieBiassiceae
v’ izolowaniein vitro zarodkéw miesz&owych,
v klonowaniein vitro pokolenia F1 miesz@6w migdzygatunkowych.

 Prowadzenie badanad odpornécia mieszacoOw midzygatunkowych z plemienia
Brassiceaew warunkach polowych na pamnie powodowane przez grzyby z rodzaju
Leptosphaeriasp.

* lzolowanie patotypowLeptosphaeriaspp. niezbdnych do przeprowadzania testéw
odporngciowych.

* Testowanie w warunkach polowych odpaitiona grzyby z rodzajlLeptosphaeriasp.
rodéw hodowlanych rzepaku ozimego (wsd@adczeniach DW1, DW2).

* Wykonanie wsipnych testow odpordoi roslin z plemienia Brassiceae na Kkik
kapuciam (Plasmodiophora brassicagv warunkach in vitro i in vivo.

Omowienie wykonanych prac i uzyskanych wynikéw:

Otrzymywanie mieszaicow miedzygatunkowych:

W Pracowni Metod Hodowli Odpordoowej IHAR PIB w Poznaniu od szeregu lat
wykonywane s prace zwizane z mieszeami medzygatunkowymi w olgbie plemienia
Brassiceag komponenty do krzyowan: B. campestrisB. oleracea —-odmiany botaniczne
B. tauricg B. creticg a take B. junceai B. carinatg. Badania te majna celu wytworzenie
nowych genotypOwBrassiceaeo podwyszonej odpornéci na patogeny pochodzenia
grzybowego. Komponentami rodzicielskimizyitymi do krzyowan miedzygatunkowych
w 2011r. byty 52 formy powsszych gatunkow, dla ktorych komponentami ojcowskimi
w wiekszaci przypadkow byty klonowane bny rzepakuB. napusL. charakteryzujce sé¢
podwyzszory, sprawdzoa w warunkach polowych odporégia na patogeny z rodzaju
Leptosphaeriaspp. W obgbie powyszych form wykonanoatznie ponad 78 krzpwan

z ktorych wypreparowano 166&wych zarodkdw. Obecnie rozklonowano 84 nowe gemoty
w warunkachin vitro. W obgbie nowych przekrzxyowar miedzygatunkowych otrzymano
rosliny z nas¢pujacych kombinacji: CMSogu PN 1398/09Bx campestris- 84 zarodki oraz
kombinaciji:B. napusx B. campestris-34 zarodki 82 zarodki.

Technika otrzymania zarodkow mieszawych z plemieniaBrassiceae polegata na:
Przygotowaniu do kwitnienia §bn matecznych i ojcowskich - 420 dlm w komorach
jaryzacyjnych. Naspnie na zapylaniu wybranych d&m do krzyzowania
mi¢dzygatunkowego, preparowaniu (po 3 lub 4 tygodniachakiadaniu zarodkéw na
pozywki agarowe B a nasgpnie ukorzenianiu ich w kulturach hydroponicznyklonowano
takze in vitro pokolenia F1 najwaniejszych mieszacow midzygatunkowych z kombinaciji
dla ktorych nie prowadzi si hodowli komponentow rodzicielskich.Po testach
odporndciowych na patogeny grzybowe z rodzhgptosphaerigw 2011 roku), do dalszych
krzyzowan miedzygatunkowych wyselekcjonowano kolejne odporneurgdt z plemienia
Brassiceae B. oleracea, B. nigraB. juncea, B. creticaB. taurica Dolagczono take nowe
komponenty krzydwkowe w obgbie B. oleracea(tacznie 45 rélin): B. oleraceagjarmuz X

B. tauricg B. oleraceaapusta biata B. oleraceakapusta brukselsk&. tauricax B. creticg

B. oleraceakapusta brukselskaB. cretica B. oleracegarmuz x B. cretica

Prowadzenie bada nad odporncscia mieszaicow miegdzygatunkowych z plemienia
Brassiceaew warunkach polowych na poraenie powodowane przez grzyby z rodzaju
Leptosphaeriaspp.:

W warunkach polowych Matyszyna i Borowa 2010/20&fozono dgwiadczenia z formami
alloplazmatycznymi. Obiektami bylty pojedynki selghkwowane na porenie przez
Leptosphaeriaspp. Pod koniec wegetacji oceniano 48linoz poletka wyliczajc wg skali
indeks poraenia (IP):
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0 — brak porzenia, 1 —$rednie poraenie, 2 — silne poranie. W Matyszynie otrzymano
wyniki po inokulacji mieszanmagresywnych patotypoweptosphaeriaspp. i uszeregowano
je na podstawie testu Duncan’a na pozioow®,05 NIR = 2,400449E-02. Najodporniejsze
byty: 38 B.t x B.n. (304 TP) IP=0,01; 301 x 303T@/0.(Choryi x Bn)xCalifor.xBn 1P=0,1;
300/06 p.(Choriy x Bn) x Lisek BC3 IP=0,2; 405/08 53 Bru Bn Bn IR40297/06 p.(Jar X
Bn) x Californium IP=0,4; 301 x Digger/06 (Chary Bn)xCalif BC3 IP=0,4; 414/08 24 Tau
x Bn IP=0,4; 413/08 10 Tau IP=0,4. Takw Borowie wyniki dla form alloplazmatycznych
uszeregowano dla grup jednorodnych na podstawie @ancan’a (na poziomie=0,05
NIR=0,0694567). Wyniki otrzymano po naturalnej kdg Leptosphaeria spp.
Najodporniejsze byty: 300/06 (Charyx Bn) x Lisek BC3 IP=0,1; 414/08 24 Tau x Bn
IP=0,1; 264/3 x Castille/06 (B.t x Bn) BC4 IP=0284/3x Castille/06 (B.t x Bn) BC4 IP=0,2;
301 x 303TP/06 (Chory x Bn)xCalifor.xBn IP=0,2. W wyniku przeprowadzotmyc
doswiadczéh nad odpornécia nowych genotypdéw rzepaku z cytoplazmami kapust,
stwierdzono na podstawie indeksu pmm@a, wysoki poziom ich odporéad
(IP w najlepszych kombinacjach wynosit 0,01). Roea®nie odnotowano brak istotnych
roznic wynikow poraenia ralin inokulowanych do naturalnie zainfekowanych {tes
t-Studenta; 25 obiektow, wariancja 0,000719, df P8J<=t) jednostronny 0,5, P(T<=t)
dwustronny 1

Izolowanie patotypoéw Leptosphaeria spp. niezlednych do przeprowadzenia testow
odpornosciowych:

W 2011r. po zbiorze rzepaku wyizolowano z todyg izolatbw z Bykowa, 66 z Borowa

i 11 z Matyszyna lzolaty okrglonych gatunkéw grzybovceptosphaeriaspp. . maculans

i L. biglobosa po rozpoznaniu ich patogeniczeq zostan wiaczone do zestawu testowego
ztozonego z mieszaniny wybranych patotypow.

Testowanie w warunkach polowych odpornéci rodéw hodowlanych rzepaku ozimego
na grzyby z rodzaju Leptosphaeriaspp. (w dédwiadczeniach DW1 i DW2):

tacznie w 3 miejscowaziach oceniono 13,5 tys. dllm rzepaku na poranie powodowane
przez Leptosphaeriaspp. w déwiadczeniu DW1 i DW2. Wybrano obiekty wykazog
podwyzszony poziom odporgoi (DW1): Malyszyn -MA-245 1P=0,03, MA-242 1P=0,02,
BO1143/08 IP=0,01, Borowo - MA 242 IP=0,00, CASOAR=0,01, BO 886/08 IP=0,01,
Bakow - MA 244 1P=0,00, CHAGALL IP=0,02, MA 247 IPIR. Podwyszony poziom
odporngci (DW2): Matyszyn - WH 01-09.276 IP=0,00, MR 323R=0,01, MR 2974
IP=0,01, Borowo - WH 01-09.276 IP=0,00, MR 3153 80, CASOAR IP= 0,00, dkow-
MR 2811 IP=0,01, CASOAR IP=0,03, VISBY IP= 0,02. Miki oszacowano statystycznie na
podstawie testu Duncan’a na poziom#),05. Najodporniejsze i najwgj plonupce z rodow
zostam uwzyte jako komponenty ojcowskie w programie badaad mieszacami
migdzygatunkowymi.

Wykonanie wstegpnych testow (oraz oceny) odporrszi roslin z plemienia Brassiceaena
kit ¢ kapusciana (Plasmodiophora brassicgev warunkach in vitro i in vivo:

W warunkach polowych #&kowa, Borowa i Malyszyna po zbiorze rzepaku Zwladcze
oraz pol produkcyjnych wykopano ok. 4000 todyg raze korzeniami i nie stwierdzono
zadnego poreenia powodowanego przePlasmodiophora brassicaeWykonano take
wstepne préby w warunkacim vitro atestacji odpornii roslin z plemieniaBrassicaena kik
kapusciamg. Do inokulacji wybrano nagpujace gatunki:B. napusTosca,B. napusMonolit,

B. napusMendel, B. napusGranat,B. napusSB1, B. napusVisby, B. napusMS8AW,
B. carinataAW, B. campestrissp.pekinensis, Brassica campestsisp trilocularis, B. rapa
Lennox, B. napusTekila zaprawiana, PR45 D04 zaprawiana, PR46 Wiitazviana, PR46
W31 nie zaprawiona. Badania sbecnie prowadzone wspdlnie z IGR PAN w Poznaniu
(testy glebowe), a spodziewane wyniki p@aia i ich odczytanie nagti w roku 2012.
Najwazniejsze osagniecia:
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e W obrbie krzyowar miedzygatunkowych wykonano 7 udanychactnie ponad 78)
z ktorych wypreparowano do warunkdnwitro 166 zarodkow.

e Uzyskano po raz pierwszy nowe miesza medzygatunkowe rzepaku CMS
z B. campestrisa talkke nowe genotypy po krzgwaniach w olgbie kapust Brassica
oleracea

* Testowano odporrgé w daswiadczeniach: z formami alloplazmatycznymi (5,5 xysaz
DW1 i DW2 (13,5 tys.). Oceniono ponad 19 tysilirona poraenie przed.eptosphaeria
spp.

i na podstawie otrzymanych wynikéw wybrano najodygjsze.

W badaniach po raz pierwszy zastosowano gnavetod in vitro atestacji odporrigi

roslin z plemieniaBrassiceaaa kik kapuciam.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 57.

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

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

Rzepak Brassica napud..), posiadajcy genom AACC (2n=38), jest naturalnym
amfidiploidem, ktéry powstat w wyniku spontaniczhykrzyzowair pomkedzy diploidalnymi
gatunkamiBrassica rapa(2n=20, genom AA) iBrassica oleracea2n=18, genom CC).
Geograficzne ograniczenie uprawy rzepakuagmbne z intensywn hodowh jakosciowa
(odmiany podwadjnie ulepszone, 00), spowodowaly znazawzenie puli genetycznej tego
gatunku. Natomiast oba gatunki podstawoBsssica rapa and Brassica oleracsawysoce
polimorficzne, dlatego mag by¢ zrédlem genetycznej zmienfm i mog by
wykorzystywane dla dalszego ulepszania rzepakuzeapwdlegte krzxowania (resynteg.
Jedn, z najczscie] wykorzystywanych metod resyntezy rzepaku kesyzowanie wybranych
podgatunkéwBrassica rapai Brassica oleracea uzyskanie rdin poprzez kulturyin vitro
izolowanych zarodkdéw we wczesnym stadium ich rozwoj
Pierwsze rdiny rzepaku resyntetyzowanego (RS) otrzymano wititylkrzyzowania kapusty
chinskiej i jarmwu (Brassica rapassp.chinensisvar. chinensisi Brassica oleraceassp.
acephala var. sabellica) W Pracowni Heterozji wykorzystano je jako zapykcdo
krzyzowan z liniami DH z genem restorerem. Otrzymane nasianamieszacow
Fianalizowano pod wzgllem sktadu kwaséw ttuszczowych i zawacioglukozynolandw.
Do dalszych badawybrano trzy mieszee: 1202/3 x RS 2R2r, 1215/4 x RS 2%r7r,
1229.2xRS 329r. Do krzyzowan uzyto dwadch linii RS i trzech linii DH z genem restoem.
Byly to mieszace o dobrze wyksztatconych nasionach oraz ozolmej zawartéci kwasu
erukowego i glukozynolandw. Po potwierdzeniu w tyotieszacach obecnai genu
restorera metaedizoenzymatyczp w Pracowni Heterozji, &iny z tych trzech form poddano
jaryzacji. Po tym okresie gbny rozwijaty sk w fitotronie oraz byly dawcami mikrospor
w procesie androgenezin vitro w kulturze izolowanych mikrospor. Z miesza 12r
otrzymano 414 androgenicznychslin, z mieszaca 17r - 395 rd@lin androgenicznych,
a z mieszaca29r otrzymana246. W Pracowni Heterozji wszystkieslimy badano pod &em
obecndci markera genu restorera przy pomocy analizy izgeratycznej PGl. Obecko
genu restorera wykazano u 30,7%liro z mieszaca 12r, 40,3% rglin androgenicznych
Z mieszaca 17r oraz 32,1 % réin androgenicznych z miesiea 29r (tabela 2).
Wyselekcjonowane #&tiny poddano badaniu ploidalé@ przy pomocy cytometru
przeptywowego, oznaczgj ilos¢ jadrowego DNA. Z mieszeca 12r 49,6% rdlin byto
podwojonymi haploidami, z mieszea 17r - 46,1% a z miesz@a 29r - 48,0% Haploidom
podwajano liczb chromosomow, poprzez zanurzanie korzeni mtodyshnrav roztworze
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0,05% kolchicyny. Wszystkie §bny uzyskane z trzech miesgaw po okresie jarowizaciji
rozwijaja si¢ w szklarni

W 2011 roku wykonano nowe krazgwaniaBrassica rapax Brassica oleraceaw ktorych
wykorzystano dwie odmiany rzepiku jarego zeroerugg@w Kova i Skye oraz jarmu
Uzyskano 10 rélin rzepaku RS poprzez kulturyn vitro zarodkéw we wczesnej fazie ich
rozwoju.

Tabela 2
Liczba raglin androgenicznych, gtin z genem restorerem oraz procent podwojonych
haploidow rzepaku ozimego

Dawca Liczba Rosliny z genem restorerem Podwojone
mikrospor uzyskanych haploidy
mieszaniec F; androgenicznych
roslin % liczba %
12r 414 30,7 127 46,9
17r 395 40,3 159 46,1
29r 246 32,1 79 48,0
ogblem 1055 365
Tabela 3
Liczba uzyskanych nowych roslin rzepaku resyntetyzowanego
Krzy_Zowanie Liczba zapylonych Liczbg wyltozonych, Liczba
Brassica rapa x ; powigkszonych uzyskanych
) stupkow L2 o
Brassica oleracea zalgzkow roslin
rzepik jary odm. Kova
X 107 115 7
jarmuz
rzepik jary odm. Skye
X 122 75 3
jarmuz

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 58.
Tytut projektu: Wyodr ¢bnienie genotypow
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

rzepaku ozimego o0 zekszonych

Celem bada bylo wyodebnienie spérdod zré&nicowanych pod wzgblem cech
fenotypowych linii i mieszacow rzepaku ozimego, genotypow o gkgzonych zdolnéciach
adaptacyjnych do umych warunkéw agroklimatycznych.

SzczegoOlowe] analizie poddano cztery zestawy limépaku ozimego i zrestorowanych
mieszacoOw R ocenionych w rgnych srodowiskach. Kade z ddwiadczé polowych

z wybranymi liniami oraz dwoma wzorcami — CasoarChagall zataono w péciu
miejscowdciach w uktadzie blokow niekompletnych, w trzechmparzeniach i wykonano
pomiary okré&lonych cech jak&ciowych i ilosciowych. Kolejnym etapem byto wykonanie
analizy  statystycznej z  uwzglnieniem interakcji  genotypow&redowiskowej

i wyodrebnienie genotypow do dalszych bada
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Warunki meteorologiczne wygiujace w okresie wegetacji rzepaku w stacjach, w kidryc
prowadzone byly badania przedstawiono w tabeli podmies¢czne dane o temperaturze
powietrza (temperatgminimalrg i maksymala) oraz miesiczne sumy opadow.

Wykonano charakterystyki linii bigcych udziat w czterech dwiadczeniach — kade
przeprowadzone w ¢@tiu miejscowdciach. Tabele zawiergj informacje na temat
plonowania badanych linii, bonitacyjmcere stanu rélin wiosna, wczesnéci kwitnienia (na
podstawie liczby dni od pogiku roku do pocatku kwitnienia) i kaica kwitnienia oraz
wysokas¢ roslin. Dla kazdego déwiadczenia wykonano pojedyncze analizy wariancji,
a nasgpnie synteg — ogo6lm analiz warianciji.

Na podstawie ogélnej analizy wariancji atemo zmienné¢ genotypow, zmiennié srodowisk
oraz testowano interakcgenotypow z&érodowiskiem.

W celu poréwnania uzyskanych wynikow wddiobadanych cech wyrano take w % dwdch
wzorcow Casoar i Chagall bigrych udziat we wszystkich daiadczeniach.

Przeprowadzone analizy statystyczne uwdigbpce interakgi genotypowasrodowiskowg
pozwolity na ocea stabilngci i zdolndici adaptacyjnych genotypow bigych udziat
w doswiadczeniach. Reakcja fenotypowdlno na zmiar srodowiska nie jest jednakowa dla
wszystkich genotypow, w konsekwencjiznice obserwowane gudzy porownywanymi
liniami zaleza od srodowiska, w ktérym to poréwnanie ma miejsce. Sgokmva analiza
testowania linii rzepaku ozimego i miegzaw F i ich interakcji zesrodowiskami objtymi
doswiadczeniami dostarcza petniejszych informacji aaggpach. Dobrze ilustrgjto rowniez
wykonane rysunki, na ktorych przedstawiorepsoste regresji interakcyjnych genotypow
wzgledemsrodowiska. Na podstawie tych prostych regresjizn@owskazé genotypy, ktére
uzyskupc wysokie przeeitne plony g rownoczénie dobrze plonagymi we wszystkich
srodowiskach — & genotypami stabilnymi, ich plonowanie w matym stop zaley od
zmiany warunkowrodowiska.

Analizie poddano rownie biorace udziat we wszystkich dwiadczeniach jako wzorce
odmiarg Casoar i odmianmieszacowa Chagall.

Wykonane pomiary cech jakmiowych i ilosciowych postaylty réwniez do klasyfikacji
genotypéw badanych w kdym z d@wiadcze& w sensie oceny stopnia ich podaissva. Za
miare okreilajaca podobigstwo pary obiektow zostata przig odlegté¢ Mahalanobisa,
stosowana w przypadku, gdy obiekty ckaee g kilkoma zmiennymi tworgcymi przestrzé
wielowymiarows. Przez normaliza¢j zmienne doprowadzono do wzajemnej
poréwnywalndci, nasg¢pnie dla genotypdéw kalego déwiadczenia wyznaczone zostaty
macierze, ktorych elementy svartaiciami odlegt@ci Mahalanobisa kalej pary obiektow.
Stanowy one podstay do wykonania dendrogramoOw przy zastosowaniu anakupia,
metody Warda. Im bliej siebie § potozone analizowane genotypy, tymgksze jest ich
podobigistwo. Uzyskane wyniki przedstawiono w postaci degdamow, ilustrujcych
struktury analizowanych dwiadczeéd pod wzgédem podobigstwa fenotypowego obiektéw
(dla analizowanych cech). Dendrogramy zm® wykorzystd przy doborze nowych
rekombinantéw o najwkszym dystansie fenotypowym do dalszych lhada

Przedstawione badania pokaguje niezlgdne jest prowadzenie flwiadczenia w wielu
miejscowdciachbrodowiskach dla ekspresji wszystkich gendéw danegdu/mieszaca
decydugcych o plonie i zdolnéziach adaptacyjnych doodowiska.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 62.

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

Kierownik projektu: dr hab. B. Flis prof. nadzw. IHAR-PIB
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W produkcji rolniczej coraz wkszego znaczenia nabiergproekologiczne sposoby
gospodarowania, ktérych celem jest uzyskanie opityysh plonéw o dobrej jaki przy
uzyciu technologii chronicych srodowisko. Podstawowymi cechami odmiany ziemniaka
przydatnej do takich upraw jest zdodtodo wczesnego gromadzenia plonu, odpé&inma
zaraz ziemniaka oraz odporséna wirusy (zwtaszcza wirusa Y ziemniaka - PVY)cRete
powinny kczye sie z cechami ziemniaka jadalnego.

Celem tematu jest analizowanie puli genetycznepniaka pod ktem cech warunkggych
przydatnéé¢ do upraw ekologicznych. W szczeg@oioanalizowane ¢xla zwigzki genetyczne
pomidzy odpornécia (na zaragz naci/bulw i/lub na PVY), a wybranymi cechami
uzytkowymi (dtugacia wegetacji, plonem bulw i cechami ich j&kg. Ponadto szacowane
bedzie zr&nicowanie genetyczne puli ziemniaka tetraploidatnggpd wzgtdem cech
jakasciowych.

Materiat i metody

Materiat Analiza zwazkow pomedzy odpornécia na zarag ziemniaka a wybranymi
cechami auytkowymi prowadzona jest na danych z nieselekcjamoweh potomstw gcznie
253 klony z 4 kombinacji krapwkowych). Pochodgone z krzyowania form odpornych na
zaraz ziemniaka. Ich odporgé warunkowana jest dwomazdymi genami, a mianowicie
genemRpi phulz Solanum phurejeoraz genemR9 z S. demissumFormy rodzicielskie
z tymi genami krzyowano z odmianami o #fAym poziomie odpornii horyzontalnej. Klony
potomne prowadzono w polu (poletka 7 krzakowe) wraammianami wzorcowymi (Mitek,
Satina, Tajfun).

Ponadto w déwiadczeniu polowym oceniano cechyytkowe 97 klonéw pochodeych
z krzyzowan odmian jadalnych z formami wiasnymi charaktergeyni si dobrym
poziomem cech jakgiowych i odpornécia na patogeny (wirusy lub zakaziemniaka).
Klony te poréwnywano do 3 odmian wzorcowych (J€ellgjfun, Zeus).

Dla badania zdolnmi kombinacyjnej odmian/klonow jadalnych przydathydo upraw
ekologicznych i niskonaktadowych pod wgdém wybranych cech jakoowych
przeprowadzono dwiadczenia polowe. DBwiadczenia zostaly zatone w uktadzie
losowanych blokow w trzech zdych srodowiskach glebowo—klimatycznych.aéznie
w doswiadczeniach oceniano klony potomne z 70 kombinpoghodzacych z krzyowan
przeprowadzonych w uktadzie czynnikowym, w ktoryohyto 21 odmian i 8 rodow
hodowlanych.

Ocena odporn@i. Odpornd¢ badanych materiatbw na wirusy Y ziemniaka (PVY)
I M ziemniaka (PVM) oceniono przeprowadmajsztuczn inokulacg 5 rdslin z kazdego
klonu. Zakaania dokonywano szczepi rasliny ziemniaka infekcyjnymi zrazami tytoniu
(z izolatem PVY Wi) lub pomidora (z izolatem PVM-U). Po zakmiu opisano objawy
porazenia oraz oceniono obecidowvirusa w ralinie stosugc test ELISA. Za odporne na PVY
uznano reliny bez objawow (lub z drobnymi lokalnymi objawaman postaci nekroz),
w ktorych wirus nie byt wykrywany. W przypadku zakaia PVM, formy odporne
reagowaty nekrag pedu wyrastagcego pod miejscem szczepienia (top-nekroza), pryync
wirus nie byt wykrywany w innych eZciach raliny.

Odporn@g¢ na zarag ziemniaka oceniano za pomodestu listkowego (5 listkdw
x 2 powtorzenia x 2 terminyadznie 20 listkow z kadego klonu). Do inokulacji ayto
wysoko wirulentnego izolatBhytophthora infestansiP324.

Oceniane cechyW sezonie wegetacyjnym przeprowadzaneopisy wzrostu réin, ich
zdrowotndci i kwitnienia (barwa kwiatéw i obfit& kwitnienia). Po zbiorze bulw oceniany
jest ogolny i handlowy plon bulw, morfologia bulwigélkosé¢, regularnéé zarysu, gibokasé
oczek, typ ksztattu) oraz zawadto skrobi. Przeprowadzana jest ocena sSaiaosci
kulinarnych  (smakowit&, ciemnienie, barwa oraz jednorodo miazszu) oraz
wystepowanie wad mzszu.
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W daswiadczeniach zafmnych dla oceny zdolgoi kombinacyjnej szacowano dlazkkego
klonu plon i wielké¢ bulw, gkbokai¢ oczek, stan skérki oraz obedhovad zewstrznych.
Na zbiorczych probach bulw (z @ej kombinacji i kadego powtorzenia) przeprowadzono
oceny ciemnienia mzszu bulw (enzymatycznego i bulw gotowanych) orazstgpowania
wad wewrtrznych bulw.

Wyniki

Analiza zwhzkéw pomé¢dzy cechami jakei, a odpornéci ha patogenyW celu okrélenia
genetycznych zwizkéw odpornéci ziemniaka na patogeny z cechami agronomicznymi
w 2011 r. oceniano cechyytkowe i diugd¢ wegetacji klonéw pochodeych z 4 kombinacji
krzyzo0wkowych hczacych odporné¢ na zaragz ziemniaka warunkowangenemRpi-phul
lub R9 z cechami gytkowymi i odporndcia na wirusy. W sezonie wegetacyjnym
przeprowadzono standardowy opisliro oraz przeprowadzono ocgmodporndgci na zarag
ziemniaka w técie listkowym. Po zbiorze oceniono plon i morfolpdpulw oraz zawarta
skrobi.

W kombinacjach, w ktéryctirédtem odpornéci jest genRpi-phul stwierdzono rozktady
odporndgci charakterystyczne dla segregpggo genu dominagego, a korelacja pogdzy
ocenami z 2010 i 2011 byla bardzo wysoka (r=0,940,81). W przypadku potomstwa,
w ktorym segreguje gen odporud R9, korelacja ocen porulzy obydwoma latami bada
byta znacznie msza (r=0,66, P<0,01). Rozklad ocen odpéchevskazywat na ,zatamanie
si¢” odpornagici warunkowanej tym genem. W efekaiednia ocena wszystkich ocenianych
klonéw w 2011 r. byla wyraie nizsza odkredniej uzyskanej w 2010.

Na podstawie uzyskanych wynikéw umma wnioskowé o braku wptywu wysokiego poziomu
odporngci na zarag ziemniaka warunkowanej genampi-phullub R9 na najwaniejsze
cech uytkowe klonow w badanym materiale. Wskagznog to niskie wspotczynniki korelacji
pomiedzy ocenami odporioi otrzymanymi w técie listkowym i poziomem wybranych cech
uzytkowych. Dotyczy to zarowno korelacji otrzymanygdla potomstw, w ktorych segreguje
genRpi-phuljak i genR9 Wskazuje to na nmiwosé uzyskania form odpornych o dobrym
plonie, poprawnej morfologii bulw i krétszym okresvegetaciji.

Stwierdzono te zupetny brak zwizku pomedzy odpornécia w tescie listkowym, a cechami
kulinarnymi (smakowité¢ i ciemnienie bulw gotowanych).

Poszukiwanie formatczacych cechy ziemniaka jadalnego z wysokim poziomeipoongci

na patogenyW celu wyr@nienia form 4czacych cechy ziemniaka jadalnego z wysokim
poziomem odporn@i na patogeny w 2011 roku w @wadczeniu polowym oceniano
97 klonéw i poréwnywano je do odmian: Jelly, Tajfufieus. Klony plonowaly na poziomie
odmian wzorcowych, ale przewszaly je pod wzgldem udziatu plonu handlowego w plonie
0go6lnym. Oceny morfologii bulw bylty bardzo zine dla obydwu grup.

Przeprowadzono ocenodporndci klonow na PVY i PVM. Zidentyfikowano 42 klony
odporne na PVY oraz 19 odpornych na PVM,sa0a nich g formy o dobrym poziomie cech
uzytkowych.

W polu prowadzono tale grug materiatbw miodszych, tj. linie siewkowe pochack

z krzyzowan wykonanych w 2009 r. W krzgwaniach tych wykorzystano odporne na zaraz
ziemniaka odmiany Batja i Sarpo Mira oraz klon wiag genenRpi-phul W materiale tym
selekcjonowanedua klony do déwiadczenia polowego.

Ocena zdolngci kombinacyjnej odmian jadalnych przydatnych daawp ekologicznych

i niskonaktadowych.Przeprowadzono trzy dwiadczenia polowe, opisano zestawy cech
I przygotowano dane do obliaze
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Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 63.

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 zimnej odporncsci na patotypy
matwika ziemniaczanego Globodera rostochiensis matwika agresywnego Globodera
pallida

Zakres prac obejmowat ocgrkolekcji 25 odmian ngwikoodpornych pod #&em cech
agronomicznych oraz poréwnanie ich pod tym wdgm do wybranych form podatnych na
matwiki. Ocena plonowania (plon ogélny, plon handlgwyocentowa zawar§é oraz plon
skrobi) i morfologii bulw (wielkd¢, regularné¢ zarysu, ksztatt i gbokas¢ oczek) wykazata,
ze odmiany odporne charakteryzigie wickszymi bulwami oraz wkszym procentowym
udzialem plonu handlowego w plonie ogélnym. Wsato pozostatych cech byly
poréwnywalne.

Ponadto do kolekcji odmian gtwikoodpornych sprowadzono s#e nowych odmian
odpornych na patotypy Pa2 i Pa3tmika agresywnego@lobodera pallidy Amanda,
Bronka, Estima, Hunter, Dali oraz Etoile du Leomn@any te posiadajw pochodzeniu klon
Solanum tuberosurssp.andigenaCPC 2802, w ktérym zidentyfikowano QTGpal\aqq
nadajcy odporné¢ na dwa patotypy atwika agresywnego. Rozpogto réwniez prace nad
sprawdzeniem przydatéa do selekcji markera molekularnego 57R gétily nadagcego
odpornd¢ na Globodera rostochiensipatotypy Rol i Ro4. Podatem posiadania tego
markera przebadanogz odmian zgromadzonych w kolekciji.

Zadanie 2. Charakterystyka tworzonej puli form odpanych na matwiki.

Od jesieni 2010 oceniano cechyytkowe pkciu populacji siewkowych prowadzonych
w polu w 2010 r. Oceniano takie cechy jak: liczhawg plon bulw, c¢zar bulwy oraz
morfologia bulw (wielkd¢, regularné¢ zarysu, ksztalt, gbokas¢ oczek). Materiaty
te charakteryzowaty sidas¢ drobnymi bulwami o zadowalgych cechach morfologicznych.
W 2011 roku do déwiadczenia polowego wybrano 34 z 53 zebranych kkor@becnie trwa
charakterystyka agronomiczna tych materiatow.

W dodwiadczeniu polowym 2011 oceniano réwniecechy agronomiczne klonéw
pochodacych z krzyowan 2008. Materiaty prowadzono wariantowo po zakau i bez
zakaania wirusem Y ziemniaka. Selekay obu grupach wykonano podtem posiadania
markera genuH1, warunkujcego odporné& na G. rostochienisispatotypy Rol i Ro4.
Wybrano réwnie klony wolne od wirusa Y ziemniaka. W obu wariattagystpuja klony

o dobrym poziomie cech agronomicznych. Nie wykazastotnych régnic w cechach
agronomicznych dla obu wariantow selekcyjnych.

Zadanie 3. Identyfikacja form 2x i 4x ziemniaka wykazujcych odpornaé na wirus M
ziemniaka (PVM) i wirus S ziemniaka (PVS).

W Pracowni Genetyki realizowano ngstjace zadania cZciowe: (1) Identyfikowano
obecnd¢ markera DNA sprzzonego z genem odporfm Gm (2) Kontynuowano ocen
odporngci na PVM klonow & (3) Prowadzono w szklarni rozmpenia dwéch populacii
typu Ns x Ns Okreslono obecné markera DNA sprzzonego z genemis dla klonow z tych
populacji.

W Pracowni Wirusologii realizowano naptijace cele: (1) Wyrgniano formy odporne na
PVM z genami odpornigi Gm lub Rmw puli form tetraploidalnych (2) Poszukiwano formy
odporne na PVS w odmianach i rodach z hodowli redéev wyjsciowych.

W 14 klonach & odpornych na PVM nie stwierdzono obeériomarkera sprzonego

z genem Gm odporndgci na PVM. Na podstawie biologicznych ocen - zakea
mechanicznego oraz dwodch cykli zalaia przez szczepienie wyselekcjonowano 10 klonéw
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ziemniaka  odpornych na PVM. Wyselekcjonowano kokejgrup: klondw 2%, ktére po
pierwszym cyklu zakeaania przez szczepienie lub po zzkau mechanicznym nie porazity
sic PVM. Rozmnaano w szklarni dwie populacje ziemniakax 2ypu Ns X Ns
przeprowadzono obserwacje kwitnienia i ptogino pytku, zabezpieczono bulwy ze
wszystkich genotypéw. W tych populacjach zastos@mararker Ns811 spgzony z genem
odporndgci. W jednej populacji ze 114 testowanych form weyiéno 57 genotypow
posiadajcych marker, w drugiej ze 101 form wyrdono 51 genotypdéw z markerem Ns811.
Oceniono reakej 16 odmian ziemniaka na inokulacgiinym szczepem PVM (Uran) wg
nastpujacej procedury:

Wirus M ziemniaka jest utrzymywany i nammaay w rglinach pomidoraLycopersicon
esculentunodm. Najwczéniejszy. Nasiona wysiewagstdo kuwet z torfem. Po ok. 14 dniach
rosliny pikuje sk do doniczek agrednicy 8 cm. Réiny bedace w fazie 3-4 kici zakaa sk
silnym szczepem wirusa z odmiany Uran. Po 3-4 tpgozh od inokulacji sprawdzacesi
infekcyjnas¢ zrodia testem ELISA. Inokulum do zated uzyskuje si przez roztarcie dci
pomidora z buforem fosforanowym 0,057malOy)dm>.

Bulwy do zakaen podkietkowuje si naswietle, z kadego rodu przeznaczag si0 wycinkéw

z kietkami. Po ok. 15 dniach od wysadzenia wycink@eéliny ziemniaka w stadium 5-6
lisci) liscie pociera si gabka namoczoa w inokulum. Zakaanie powtarza gipo 2 dniach.
Inokulowane réliny rosmg w szklarni 4-7 dni.

W celu uzyskania charakterystycznych objawow infiekdnym szczepem PVM, #iny
inokulowane wysadzagsiwv polu. Po okresie wegetacji zbiera plon kadej rasliny osobno

i przechowuje w temp. nie przekracmaj &C, nastpnie przeprowadza sproke oczkow,
gdzie ocenia ginasilenie wtoérnych objawow chorobowych (w 3 i §dginiu od wysadzenia)
oraz wykonuje sitest ELISA celem wykrycia i oszacowania koncentnaousa.

Wsréd ocenianych odmian wyrdiono odmiany reagage stabogrednio i silnie na PVM:
objawy stabe: przejanienie nerwow Kci, staba deformacja gornych $di, stabe
pomarszczenie blaszeksdiowych, dosy bujny wzrost rélin (odmiany Aruba, Jutrzenka,
Wiarus, Roko i Zagtoba)

objawysrednie zdrobnienie i stulanie gornychdi, silne pomarszczeniesti i pofalowanie
brzegéw, czasem niewielkie zahamowanie wzrostu {@edynBosman, Ewelina, Flaming,
Soplica, Tetyda)

objawy silne silne zwijanie i deformacjaski, nekrozy na nerwach i ogonkacKclowych
oraz na todygach, deformacja i skarlenigliro

Dwie z ocenianych odmian: Ametyst i Finezja niegbjeporazeniu PVM, co wskazuje na
obecnd¢ w nich genuRm Obecné¢ tego genu zostata potwierdzona w obu odmianach
poprzez szczepienie, w obu zaobserwowano nekratyozakcg na infekcg swiadczca

0 obecnéci genuRm.

Oceniono w técie szczepieniowym podatfiona zakaenie PVM 11 klonéw # ziemniaka,
ktore w 2010 r. nie ulegly paraniu PVM po inokulacji mechanicznej. Silrreakcg
nadwraliwosci na poraenie PVM, wskazugcg na obecn& genu Rm wykazalo sz&
klonéw oraz odmiana wzorcowa Korona. $Ray jednego z klonéw nie ulegly poreniu
PVM, z réwnoczesnym brakiem objawow reakcji naciwasci.

Obecndci PVS nie stwierdzono w probkach sadzeniakow 4miad polskich i 26 odmian
zagranicznych, natomiast pacme czsciowo bylo 11 odmian. Oceniono w stee
szczepieniowym podatié na zakaenie PVS dwdch klonéwxdziemniaka, ktére w 2010 r.
wyroznity sie odporndcia ha PVS i w ktorych wykryto obecidgenuNs a take podatnéd
picciu odmian ziemniaka, w tym dwoch pochadygch od rodow z geneds Obydwa klony
wykazaty sil reakcg nadwraliwosci na poraenie PVS, potwierdzaga obecné¢ genuNs.
Silna reakcg nadwraliwosci na PVS, sugeraga obecné¢ genu Ns wykazaly rownie
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rosliny odm. Tajfun. Porzenia PVS nie wykryto w iinach odm. Sonda, nie stwierdzono
réwniez reakcji nadwraliwosci.

Zadanie 4. Doskonalenie metod identyfikacji puli geetycznej ziemniaka obejmujcej
odpornos¢ na rozne patotypy raka Synchytrium endobioticum.

Zakres prac obejmowat: (1) Opracowanie zestawu adiadow ziemniaka identyfikagych

I réznicujacych patotypyS. endobioticum (2) Wyr&nienie puli genotypow ziemniaka
z odmian i klonéw 2 odpornych kompleksowo na najwaejsze, wirulentne patotypy raka
ziemniaka. (3) Ocenodporndci odmian ziemniaka na nowo wykryty patotyp 39(Bfyba

S. endobioticum

Po 4 latach bada znaleziono wikszai¢ odmian, ktore spetniaj kryteria odmian
réznicujacych i g jednoczénie alternatyw dla testeréw klondéw i starych odmian ziemniaka
opisanych w Protokole diagnostycznym PM 7/28. Odipide % ogolnodosipne, oraz
pozwalaj odr&znicowywa patotypy z regionu EPPO i z Polski,aatapc w to najnowszy
patotyp 39(P1). Zostaly przetestowane mgtGdynne-Lemmerzahla. Uwzglniaj rowniez
uzgodnienia wynikace =z harmonizacji metody oceny identyfikacji papatyw

S. endobioticumw UE. Potwierdzono odporé® najnowszych odmian ziemniaka na
wirulentne patotypy raka. Stwierdzono, ze odm. [lpeld.egenda i Gawingsodporne rownig

na patotyp 39(P1).

Zadanie 5. Doskonalenie metod identyfikacji puli geetycznej ziemniaka obejmugcych
odpornosé na rézne patotypy matwikdw atakuj gcych ziemniak.

Zatozeniem zadania dotygezego identyfikacji puli genetycznej ziemniaka w telgcie
odporngci na mytwika ziemniaczanego i siwika agresywnego jest prowadzenie oceny
opisanej w nowym projekcie Dyrektywy Unii Europagk(EPPO Dokument, No. 92/3784)
zwigzanej z weryfikag stopnia odporngi puli tetraploidalnej europejskich i krajowych
odmian ziemniaka w cyklu badl& i 4 letnich. Badania tea orowadzone na 5 patotypach
Globodera rostochiensiRo1-Ro5 i 3 patotypaclobodera pallidaPal-Pa3. Na podstawie
uzyskanych wynikéw opracowywany jest zestaw genmtypgiemniaka rénicujacy patotypy
matwika ziemniaczanego i agresywnego.

Badania stopnia parania linii hodowlanych przeprowadzone ngcznie 2371 liniach
hodowlanych wykazaty podatfiona matwika ziemniaczanego Rol u 578 linii w stopniu od
1 do 4.0Odmianami reagagymi skrajnie na potaenie patotypami Rol-Ro4 byty odmiany
Medea i Irys. Weryfikacja stopnia odpo#ed 14 polskich odmian ziemniaka wpisanych do
Krajowego Rejestru Odmian na patotyp Rolatwika ziemniaczanego potwierdzita
odpornd¢ w stopniu 9 odmian Cyprian, Cekin, Irga, lbis, GawGustaw, Zeus, Jasia,
Skawa, Rudawa.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 64

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 skutegmnomarkeréw molekularnych oraz
okreslenie etapu w procesie hodowli, w ktorym zastosawanarkera bdzie najbardziej
efektywne. Projekt jest zazany take z problematyk usprawniania selekcji. Usprawnienie
takie mana osagna¢ stosugac markery molekularne oraz akiszapc frekwencg pazadanych
genotypébw w potomstwach. W ramach projektu prowadzos prace zwizane
z otrzymaniem najbardziej przydatnych w hodowli kezéw genu odporrigi na mytwika
ziemniaczanego (patotyp Ro1l). Planujetakze tworzenie form typu dupleks pod wedgm
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wybranych genéw odpordo, co prowadzi do istotnego zgiszenia frekwencji form
odpornych w ich potomstwach.

Jednym z celow projektu jest tak molekularne charakteryzowanie form ziemniaka
pochodacych z r@nych pul genetycznych. W szczeg&oiodotyczy to charakteryzowania
klonow ziemniaka pod wzgtlem kraicowej odpornéci na wirus Y ziemniaka (PVY), ktora
zostata wprowadzona doardych pul hodowlanych.

Materiat i metody

W pracach nad prowadzeniem efektywnej selekcjizgciem markeréw oraz w pracach
zwigzanych z identyfikagj form dupleks wykorzystywanes siieselekcjonowane potomstwa
(tacznie 532 klony z 5 kombinacji krzgwkowych). Pochodgzone z krzyowan z udziatem
form charakteryzucych s¢ krancowa odporndcia na PVY (z genenRy fstQ i odporngcia
na patotyp Rol giwika ziemniaczanegd3lobodera rostochiensgisvarunkowan genemH1.

W innych pracach wykorzystujeesiody witasne i odmiany. Materiaty prowadzomnenspolu
na poletkach 7 lub 15 krzakowych lub w warunkacklaniowych. Wraz z klonami
z nieselekcjonowanych potomstw wysadzany jest westhmian wzorcowych (Mitek, Satina,
Tajfun).

Do oceny odporréei na wirus PVY stosuje simechaniczne zakanie miodych rélin
ziemniaka. Réliny ziemniaka zakzane g sokiem z rélin tytoniu z izolatem PVY™.
Ponadto stosuje¢sinokulacg za pomog szczepienia fhin ziemniaka infekcyjnymi zrazami
tytoniu (z izolatem PVYWi). Opisywane s objawy poraenia, a obecnd wirusa jest
weryfikowana testem ELISA.

Testy odpornéci na mytwika ziemniaczanego przeprowadzane s warunkach
laboratoryjnych (zakaanie 2 lub 5 bulw).

Molekularna charakterystyka badanego materiaturapie na wykorzystaniu techniki PCR
z wyciem markeréw zwizanych z poszukiwanymi genami odpaitio Do detekcji gentry
fsto stosowany jest marker GP122. Jest to marker typRS; ktory po reakcji PCR wymaga
trawienia uzyskanego produktu przyygiu enzymu restrykcyjneg&caRV. Dla klonéw
posiadajcych gerRy fstouzyskuje si produkt o dtugéci 564bp.

Natomiast do detekcji genHl stosuje si marker TG689 typu SCAR — niewymagay
trawienia. Dla klonéw posiadgjych gerH1 marker ten generuje produkt o dhégol41bp.
Wyniki

Metody masowej selekcji form ziemniaka w oparciunarkery molekularneW 2011 r.
przeprowadzono dwiadczenie polowe w celu oceny cechrytkowych genotypow
z 3 populacji pochodzych z krzgowar magcych na celu uzyskanie form ziemniaka
charakteryzujcych s¢ krancowg odporndcia na wirus Y ziemniaka (PVY) oraz odpotoe
na patotyp Rol giwika ziemniaczanego. W sezonie wegetacyjnym pzeadzono
standardowy opis #&tin (bujncs¢ wzrostu, zdrowotnd&, barwe kwiatdow i obfita¢
kwitnienia). Po zbiorze oceniono: plon bulw, udp&nu handlowego, zawagoskrobi oraz
morfologk bulw i nasilenie wysfpowania wad (wzrostu wtornego, kietkowanigkania).

W poprzednich sezonach zakaono identyfikag markerow GP122 (dla genRy fstQ

i TG689 (dla genuH1) oraz wsgpne fenotypowe oceny odporud na PVY (na podstawie
mechanicznej inokulacji) i patotyp Rol atwika ziemniaczanego (na podstawie ocen
laboratoryjnych). Na tej podstawie ocenion@stzs¢ rekombinantéw tj. form, dla ktorych
stwierdzono niezgodié oceny fenotypowej z ocenna podstawie genotypu (obeédoi
markera). Stwierdzonagze czstasci te @ niewielkie i nie przekraczaj8% w przypadku
odporngci na PVY i markera GP122 oraz 9% w przypadku odp@m na matwika
ziemniaczanego i markera TG689.

Na podstawie dwuletnich danych stwierdzom@klony potomne, w ktérych zidentyfikowano
marker GP122 charakteryaugie wyzszym plonem bulw, ¢ato bardziej bujnym wzrostem
i lepszz zdrowotndcia roslin w porownaniu z formami potomnymi bez markera.

80



W niektorych z trzech potomstw, klony z markereml1@® charakteryzowaty wkszymi
bulwami lub wikszym nasileniem wad bulw.

W przypadku porownaprzeprowadzonych dla markera TG689 stwierdzoncejmayrazne
zaleznoéci: jedynie w niektorych kombinacjach klony ze zitddikowanym markerem
charakteryzowaly si wyzszym plonem bulw, lepgzregularnécia zarysu, zdrowotniia
roslin w polu lub wigkszym nasileniem wad bulw.

Identyfikacia form dupleks W ramach prac dotygeych identyfikacji form dupleks
wytypowano formy rodzicielskie typu simpleks wraz potomstwami, Wréd ktorych
potencjalnie bdzie mana zidentyfikowa za pomog techniki Real Time PCR formy typu
dupleks. Przeprowadzono fenotyppwocerr odporndci na patotyp Rol atwika
ziemniaczanego dla klonéw z dwoch wybranych niésgbamowanych potomstw.

Wybrano dwa markery genhil, ktore zosta#p zsekwencjonowane w celu opracowania
odpowiednich techniki Real Time PCR starterow. Bjarse optymalizact reakcji w dwoch
wariantach: z gyciem barwnika SYBR Green oraz ze specjalnie zagtoyvanymi w tym
celu sondami TagMan.

Prace koncentraj sic nad poszukiwaniem form dupleks gerd, ale w badanych
potomstwach mma oczekiwé rowniez segregacji geny fstg warunkugjcego kracowa
odpornad¢ na wirus Y ziemniaka.

Markery molekularne do identyfikacji odporud na patotyp Rol mtwika ziemniaczanego
W ramach poszukiwamarkeréw przydatnych do selekcji form odpornychpadotyp Rol
matwika ziemniaczanego rozpage prace z markerem 57R geRll. Marker ten generuje
prazek o dtugdci 450 bp dla form odpornych orazapek o dtugaci 1 500 bp dla wszystkich
genotypow, dziki czemu nie wymaga stosowania dodatkowych markejdko wewrtrznej
kontroli reakcji PCR. Zoptymalizowano parametry k@gaoraz przetestowano 48 odmian
odpornych. Marker wykryto w 37 badanych odmianach.

Ponadto przeprowadzono poréwnanie fenotypowej oceargporndgci na natwika
ziemniaczanego z obecioiy markera molekularnego TG689 geHd w grupie materiatbw
hodowlanych. Marker zostat zidentyfikowany wgtnie w formach odpornych, co
potwierdza jego xytecznad¢ w selekcji.

Identyfikacja wybranych genoéw odpokwd markerami molekularnymi w phiych pulach
materiatdw Oceniono puw whlasnych genotypow pdiacych sg pochodzeniem
I przydatndcia pod ktem obecnéci markera genu krmowej odpornéci na PVY.
Przeprowadzono fenotypawocer odporndci (mechaniczna inokulacja dlon izolatem
PVY"™). Stwierdzono, ze marker GP122 byt wykrywany wagdznie w formach
charakteryzujcych s¢ odporndcia, tj. na zakaanych rdéliny nie wystpowaty objawy
porazenia lub drobne, lokalne nekrozy, a wirus nie bytnich wykrywany (wartéci
absorbancji w tecie ELISA na poziomie wartgi z raslin kontrolnych niezakaanych).

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 65.

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

Kierownik projektu: dr W. Przewodowski

W 2011r. w ramach tematu kontynuowano prace nadskamyem materialdow
diagnostycznych do wykrywania i identyfikacji batiteClavibacter michiganensisubsp.
sepedonicus(Cms). W tym celu optymalizowano uzyskiwanie prae@t anty-Cms
skierowanych na komorki bakterii oadym stopniu mukoidalni. Podgto rowniez badania
zmierzajce do uzyskania immunoglobulin skierowanych na eagzsrednio- i silnie
mukoidalne poprzez immunizackrolikbw odpowiednio przygotowanym antygenem oraz
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wprowadzenie dodatkowego etapu oczyszczania nau zio antygenem zawieegym
komponenty sluzu bakteryjnego. Uzyskane immunoglobuliny stosaoevado powlekania
matryc do immunokoncentracji i przyciowej izolacji bakterii Cms oraz w konstrukcji
testbw paskowych, ktérych skutecZéow obecndci tkanki bulw ziemniaka przebadano
przez trzy niezalme laboratoria zewitrzne Podjte dziatania pozwolity na poprawakosci
opracowanego testu. Jego czdtav obecndci komponentow tkanki i soku bulw zdych
odmian ziemniaka (w tym odmian skrobiowych) oceoiaw trzech niezalaych
laboratoriach porowna¢ wyniki z wynikami klasycznego testu immunofluarescyjnego
(IFAS) wykonanego na tych samych probach.

Na podstawie uzyskanych wynikow umma stwierdzi, ze zastosowanie testow paskowych do
identyfikacji bakterii poprawia znagzo obiektywn&¢ oceny wyniku. Ponadto w poréwnaniu
z testem IFAS, test paskowy wykazab svigkszy czutdécia | powtarzalnécia oraz nie
wymagat stosowania dodatkowych, drogich adea. Przy pomocy testu paskowego
uzyskano podobne wyniki zaréwno dla odmian jaddinyak i skrobiowych. St wniosek,

iz obecn&¢ sktadnikow soku oraz skrobi nie przeszkadza w ptlwe] diagnostyce
badanych préb pod katem obegrio bakterii Cms. Wyniki korelowaty z wynikami
uzyskanymi w probieslepej stanowicej proby z bakteriami bez soku. Wyniki uzyskane
natomiast klasycznym testem IFAS zally w dwym stopniu od déwiadczenia osoby
oceniajcj proke i charakteryzowaly gi czesto brakiem powtarzaldoi nie odwzorowujc
ilosciowej koncentracji bakterii w badanych probachcZggdlnie problemy w przypadku
testu IFAS zaobserwowano przy pracy z odmiananats&wymi, gdzie albo liczba komorek
bakterii byta bardzo zamna w stosunku do kontroli pozytywnej, albo uzyskne wynik
negatywny w prébach o koncentracji pa@yprogu czutéci metody IFAS.

Kontynuowano réwnie badania nad nuiwosciami rozprzestrzeniania i pragia gatunku
bakterii Cms wsrodowisku glebowym o whym skitadzie mechanicznym, przyzng]
wilgotnosci i temperaturze. Otrzymane wyniki ba&daskazug, iz czynniki takie, jak sktad
gleby, poziom wilgotnéci i temperatury majistotny wptyw na badany szczep bakterii Cms,
ktory w srodowisku glebowym wykazat gsiograniczon przezywalnaicia. Najdtuzszy czas
przezycia bakterii Cms wyniost okoto 60 dni ssodowisku piasku stabo gliniastego lekkiego,
gliniastego lekkiego i gliny lekkiej, o niskie] wibtnasci i temperaturze pomej 0°C.
Natomiast szybsz redukcg liczebnaci bakteri Cms zaobserwowano w igze]
temperaturze wrodowisku gliny lekkiej nt w piasku stabogliniastym i gliniastym lekkim.
Rozpoczto rowniez badania mage na celu opracowanie nowego Sposobu utylizacji
odpadow rélin ziemniaka potencjalnie paranych bakteriami Cms w procesie fermentacji
beztlenowej. W tym celu wykonano i badano dzialamedelowych, laboratoryjnych
bioreaktorow  odwzorowagych  bioreaktory fermentacji metanowej stosowane
w biogazowniach.

Istotnym zadaniem wykonanym w ramach tematu byladabie wptywu rénych frakciji
biatkowych wyizolowanych zecian komorkowych ziemniaka na wzrost bakterii Cms.
Zaobserwowano znaczne zahamowanie wzrostu komoaskeryjnych przy stosowaniu
preparatu biatkowego uzyskanego bezpdnio po izolacji zécian komorkowych ziemniaka
oraz frakcji bialek o charakterze zasadowym. Niezna dziatanie antydrobnoustrojowe
stwierdzono dla frakcji biatek uzyskanych po izgilaa kwanym polisacharydzie, natomiast
nie stwierdzono negatywnego wptywu mavotnas¢ badanych szczepow Cms w obewmio
frakcji biatek o charakterze kwaym. Wbrew przewidywaniom najbardziej podatnymi na
oddziatywanie protein okazatye¢sszczepysrednio- i silnie mukoidalne. Dla opracowania
niekosztownego, pro-ekologicznegwodka dezynfekcyjnego pozwadapgo eliminowé
bakterieClavibacter michiganensissp.sepedonicug zainfekowanych tkanek ziemniakow,
badano skuteczié roztworu zawierajcego nanocwsteczki srebra koloidalnego. Wphe
badania w roku poprzednim wykazaty toksyczny wpkaloidu srebra naywotnai¢ bakteri
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Cms znajdujcych s¢ na r&@&nych powierzchniach skanych bakteriami Cms. Wykazano
zaréwno dziatanie dofae, jak i prewencyjne opracowanego preparatu.

W biezacym roku potwierdzono skutecztokoloidu srebra w zwalczaniu bakterii Cms
w obecndci tkanki ziemniaka. W prawidtowej realizacji daadczenia pomocna okazatg si
opracowana metoda prayciowej, specyficznej izolacji bakterii Cms z baglen prob przy
zastosowaniu zf@ magnetycznego z przeciwcialami anty-Cms opracgmanv Pracowni
Diagnostyki Molekularnej i Biochemii w Boninie.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 66.

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

Kierownik projektu: dr A. Przewodowska

W badaniach magych na celu wytworzenie materiatow diagnostycznydh
wykrywania infekcji wirusowych w rdinach ziemniaka podfo préke opracowania
procedury izolacji wiruséw na drodze chromatogr@mowymiennej. W efekcie poprawy
jakosci antygenu oraz wydajdoi jego preparatyki wytworzone przeciwciata i opad nie
testy diagnostyczneetla charakteryzowaty siwysolq czutcicia i specyficznécia detekcji.
Wirusem modelowym byt wirus PVM ziemniaka. Po raatiz chromatograficznym obec§to
wirusa PVM stwierdzono w obu uzyskanych frakcjakiasnej i zasadowej). Zdecydowanie
wigkszy ilos¢ frakcji zawieragcej wirusa odnotowano w wyptywie z kolumny
kationowymiennej cgwiadczy o kwanym charakterze biatlek. Uzyskane wyniki pozwalaj
na stwierdzenieze jonowymienna chromatografia membranowa jest olpeg technikq
przygotowania antygendéw wirusowych. Kroétki czaslaep i tagodne warunki rozdziatu
sprawiag, ze izolowany wirion nie ulega rozpadowi. W toku dsish bada optymalizaciji
wymagaj warunki rozdziatu i doczyszczania wirusa.

W ubieglych latach sprawozdawczych opracowano kokta wersp testu ELISA,
pozwalajca na detekg PLRV, PVY i PVM w ekstraktach z bulw. Badania perijace
prébe oczkowy z testem koktajlowym na bulwach byty prowadzonkatach 2008-2010 przez
trzy niezalene laboratoria diagnostyczne. W latach 2008-200ikvybada testem
koktajlowym na bulwach byty w diym stopniu zgodne z wynikami préb oczkowych. W roku
2010 wyniki te nadal byty zgodne w wykrywaniu PLR¥dnak w przypadku wirusow PVM
i PVY test koktajl-ELISA na bulwach byt mniej skeimy niz klasyczna préba oczkowa.
Kondycjonowanie bulw w temperaturze pokojowej, gpiane w literaturze, jako
zwiekszapce wykrywalndgé wirusOw nie ma jednoznacznie takiego wptywu w apigh
wynikach badd. W porownaniu z ubiegtym rokiem sprawozdawczym czné lepiej
wychodzi zgodn& pomidzy testem koktajl-ELISA na bulwach, a pgaticzkows dla wirusa
PVM, co jest zgodne z wynikami z lat 2008-2009.ntexx&nie po raz pierwszy wysgbita
znacaca rozbienos¢ w detekcji PLRV pomidzy obiema metodami, niekorzystna dla testu
na bulwach. W zwizku z tym, mae to by wynik incydentalny. Podobnie jak w roku
ubieglym drastyczna jest rozhies¢ pomkdzy testem na bulwach, a pedlwczkowa
w detekcji PVY. Podsumowag mazna stwierdzi, ze w obecnej postaci test koktajl-ELISA
na bulwach nie nadajeesido oceny zdrowotrigi bulw, gtdwnie z uwagi na znagzo
mniejsz niz proéba oczkowa wykrywalr$é wirusa PVY.

W ubiegtych latach realizacji projektu wykazana czutdé detekcji wirusa PVY przy
izolacji RNA izolowanego na krzemionce jest a8ga w poréwnaniu z innymi metodami
pozyskiwania RNA. Wykazano rownie ze immunoputapkowanie bakterii przy
wykorzystaniu przeciwciat poliklonalnych osadzonyeh powierzchni probéwek do PCR
pozwala pomiac etap izolacji RNA, przez co jest metosizybsz i fatwiejszy w wykonaniu,
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ale o nieco miszej czutdci. W celu poprawy czukzi metody opartej na immunoadsorpcji
czasteczek wirusa, w roku bigcym, wyprobowano techngk w ktorej wytapywanie wirusa
ma miejsce w mikroptytce. ROwnolegle prowadzondkegaRT-PCR opat na izolacji RNA
na krzemionce tak jak w latach ubiegtych. CZattestu IC-RT-PCR okazatagsnieznacznie
nizsza, ale nie wymaga etapu izolacji RNA, przez aucedura jest zdecydowanie szybsz
| tatwiejsz w wykonaniu.

Celem ostatniego zadania bylo opracowanie | spramidz przydatnei
immunochromatograficznego testu paskowego typurbbkow (LF) w szybkiej i skutecznej
detekcji wirusow ziemniaka. Do konstrukcji testuskawego wyselekcjonowano izyto
poliklonalne krélicze przeciwciata skierowane nausiPVM ziemniaka. Wykorzystano je do
wytworzenia koniugatu ze ziotem koloidalnym orazwjpgkano powierzchgi uprzednio
wyselekcjonowanych materiatdbw stang@eych podzespoty opracowywanych testéw
paskowych. Koloid ztota wytworzono i standaryzowame® Pracowni Diagnostyki
Molekularnej i Biochemii w Boninie. Naginie dla tak wytworzonego koloidu opracowano
system standaryzacji pozwaley uzysk& roztwoOr charakteryzagy sk zawartdcia
jednorodnych i powtarzalnych nanasteczek ziota o okgékonej liczebnéci w mililitrze.
Ztoto koloidalne charakteryzowano spektrofotometnye okrdlajac widmo w zakresie
dtugasci fal 200900 nm oraz anadizvielkosci i rozktadu nanocisteczek ztota w zawiesinie
wodnej na podstawie pomiaru potencjalu zeta uzygian nanoczsteczek. Po
wystandaryzowaniu koloidu ztota, nanasteczki koloidu koniugowano z przeciwciatami
IgG anty-PVM stosujc zorientowany sposob immobilizacji przeciwciat.

Oprocz koniugatu ztota koloidalnego z 1gG, konigchyt dobor odpowiednich materiatdw
umazliwiajacych konstrukcje paska testowego i w konsekwermjskianie wizualnego efektu
w postaci widocznych nieuzbrojonym okiemazedw swiadczicych o obecnéi czastek
wirusa M w badanej prébie. W tym celu przetestowazereg dogpnych komercyjnie
membran nitrocelulozowych i z regenerowanej celuldabieragc membrag o odpowiedniej
porowatdci. Dobrano réwnig odpowiednie podiee do osadzenia koniugatu przeciwciat ze
ztotem koloidalnym oraz sorbenty pozwat®g na podgkanie sitami kapilarnymi roztworu
przez membrannitrocelulozov.

Do opracowania prka kontrolnego gyto przeciwciat drugorgowych anty IgG anty- PVM,
natomiast do konstrukcji @rka testowego i koniugatu IgG-ztoto koloidalnezyio
przeciwciat skierowanych na wirusa PVM. Na podseadaobranych materiatow, opracowano
test paskowy, ktorego czuto oceniano stosag do bada liofilizaty lisci ziemniaka
porazonego wirusem M. Czu#d testu badana wzglem KN pozwalata na detekgprzy 40-
krotnym rozci@czeniu badanych liofilizatow sokéw ziemniaka pamaych wirusem PVM.
Dalszym etapem dolzie poprawa jakii i czutaici opracowanego testu oraz poréwnanie
z innymi technikami diagnostycznymi stosowanymi pmechnie w diagnostyce wirusa
PVM. Podgte zostan réwniez proby opracowania paskow testowych Lateral Flowinmee
wirusy ziemniaka.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 67.
Tytut projektu: Opracowanie metod szybkiego rozmnaania genotypow ziemniaka.
Kierownik projektu: inz. D. Sekrecka

Szybkie rozmnaanie (mikrorozmnazanie) jako jedna z metod biotechnologicznych
utatwia przygotowanie materiatdw wgjowych dla dalszej hodowli, zarbwno w postaci
roslin in vitro, minibulw, jak i mikrobulw.

Gtownym celem projektu jest opracowanie metody kzyania w szybki i prosty sposob
bulw (minibulw i mikrobulw) o tak dgych rozmiarach, by nadawaly ¢sione do
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bezparedniego wysadzenia w polu. Zaleca pbszukiwanie systemow produkcji wolnych od
hormonow ralinnych, ze wzgidu na maliwos¢ unikniecia zmian genetycznych w bulwach
potomnych, ktére magby¢ wywotywane przez stosowanie tych zawkéw. Prace badawcze
prowadzono w 3 zadaniach:

Zadanie 1. Opracowanie i zastosowanie technikn vitro dla mikrorozmnazania
ziemniaka (Pracownia Zasobow Genowych i Kuliarvitro Bonin)

W 2011 roku ocenie poddano 3 genotypy ziemniakae#st, Gawin i Michalina podakem
opracowania metod ich szybkiego rozrmaaa.

Celem zadania byto okfienie wptywu zastosowanych technik mikrorozrmensia na wzrost,
rozwoj i plonowanie ocenianych odmian.

Wiosm 2011 roku podczas mikrorozmiaaia rdlin in vitro przeprowadzono pod ostonami
doswiadczenie, w ktérym sprawdzano wplywstpici sadzenia rédin na 1 nf na uzyskane
plony minibulw. Zastosowano 4estaici sadzenia: 24, 36, 48 i 60stm in vitro na 1 .
Najwyzszy wspotczynnik uzyskano u odmiany Ametystzsae — u odmiany Gawin
i Michalina. Gestas¢ sadzenia rdin na 1nf ma istotny wptyw na uzyskane wspétczynniki
rozmnaania. W miag zwickszania si obsady na 1fmuzyskuje si nizsze wsp6tczynniki,
nawet do 70% (odmiana Ametyst z 9,11 do 3,49).

Mikrotuberyzacja to proces tworzenia bulw ziemniaka warunkachin vitro. Do ich
produkcji stosuje si kulture wyprowadzon z jednowztowych fragmentéw rdin, ktorg
poddaje si dziataniu chemicznych i fizycznych czynnikow indgdcych tuberyzae} Oprocz
skfadnikbw paywki warunki swietlne i termiczne odgrywaj rOwniez istotmy rolg
w produkcji mikrobulw.

W roku sprawozdawczym przeprowadzono @ceh ww. genotypOw pod gtem ich

przydatndci w produkcji mikrobulw. Do indukcji procesu tulyeacji zastosowano

zwickszory koncentragj sacharozy (8%) oraz benzylaminopuryiBAP), kinetyre, wegiel
aktywowany i kwas jasmonowy. Blmy in vitro prowadzono w kontrolowanych warunkach

w czterech wariantach:

3 tygodnie utrzymywane w fitotronie w temperatulfBC, cswietlenie ok.3000 lux, przy
zachowaniu dobowego cyklu daieoc (16/8h) > przeniesione do ciemnego
pomieszczenia (temp. 18%T) na okres 9 tygodni;

e 3 dni w fitotronie; warunki j.w.; dzignoc -> przeniesienie kulturdo ciemnego
pomieszczenia - noc, temperatura 18202 tygodni;

» 3 tygodnie w fitotronie dzignoc, 20C -> przeniesienie kulturdo ciemnego
pomieszczenia — noc, temperatura 8€1® tygodni;

« 3dni w fitotronie, temperatura 20-3¢, ciwietlenie ok. 3 tys lux, dobowy cykl dZigoc
(16/8h) nasfpnie przeniesienie do pomieszczenia ciemnego, tepa 8-16 C, 12
tygodni.

Przeprowadzono ocergenotypdéw pod &em ich przydatnéci w produkcji mikrobulw — tj.
bulw wyprodukowanych w szkle. Pogdizy odmianami stwierdzono adice istotne,
natomiast rodzaj zastosowaneppaki jak i warunki utrzymywania kultuin vitro nie miaty
istotnego wptywu na ich produkcj Najwyzszy wspotczynnik rozmrmania uzyskano dla
odmiany Ametyst, natomiast Gawin i Michalina plorayvna podobnym niskim poziomie
(wspotczynnik 0,6).

Uzyskane rok wczmiej mikrobulwy odmian Ametyst, Gawin i Michalin@gtaty wysadzone
do skrzynek zawieragych ok. 15 | podiwa kompostowo-torfowego. Zastosowanog3tgsci
sadzenia mikrobulw na intj. 36, 60 i 120 rdin w szeciu powtérzeniach (cyklach).
W miar zwickszenia obsady £n na 1 nf zmniejsza s istotnie wspdiczynnik
rozmnaania. Zbyt due zagszczenie zwksza konkurengjroslin o skladniki pokarmowe
oraz oswiatto, a uzyskane wspotczynniki roznuaaia g nawet o 50% nisze.
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Minibulwy odmian Ametyst, Gawin i Michalina wysadm w warunkach polowych
rozmnaen w roku 2011. Déwiadczenie polowe z wybranymi odmianami zaioo
w ukfadzie blokéw losowanych w trzech powtdrzeniactastosowano trzy wielkoi
wysadzanych minibulw:

e minibulwy osrednicy >3 cm

e minibulwy osrednicy 3-2 cm

e minibulwy osrednicy < 2 cm

Zaréwno odmiana, jak i wielké wysadzonej minibulwy miaty istotny wptyw na liogb
wytworzonych bulw z poletka. Najmniej bulw wytwokayodmiana Michalina, najwce]
odmiana Ametyst, ktora uzyskata bardzo wysoki wspginik rozmnaania. W warunkach
polowych minibulwy osrednicy poniej 2 cm daty plon o ok. 23-37 %z3zy w poréwnaniu
z minibulwami  wgkszymi. Odmiana Michalina zareagowata najsgym, bo
37-procentowym spadkiem plonu.

Zadanie 2. Badania nad szybkim mnkeniem minibulw z wykorzystaniem technologii
hydroponicznej i zbiorem w trakcie wzrostu ralin matecznych Pracownia Fizjologii
Zaktadu Agronomii Ziemniaka w Jadwisinie

Opracowano lll etap technologii produkcji minibulwwzgkdniajacej wielokrotne zbiory
w trakcie wzrostu rédin matecznych. Projekt realizowano w trzech prgtoivych
urzadzeniach do aeroponicznej uprawy ziemniaka. Ingtalado podawania pgwki

w kazdym z trzech urgdzen skladata si ze zbiornika, pompy pobietgie] paywke ze
zbiornika przez rurogg ssicy, filtra dyskowego oraz instalacji zamgtava@gj, znajdujcej
sie¢ w komorze aeroponicznej. Zabezpieczenie pompydppzraa na sucho stanowit czujnik
poziomu paywki w zbiorniku. Uktad zaworéw PCV pozwalat manuigl ustawd zadane
cisnienie. Prag kazdego z urzdzen aeroponicznych zagdzaty sterowniki czasowe. Program
podtrzymywany byt zasilaniem z baterii. Dodatkowainstalowano system powiadamiania
o alarmach.

Materiat nasienny stanowity mikrobulwy odmian zieaka: Owacja (wczesna) i Zebra
(Srednio wczesna). Minibulwy mmono rownie metody tradycyjrg - w substracie
glebowym.

W ddswiadczeniu przeprowadzonym megodradycyjra wspoétczynnik rozmnaania byt
wyzszy u odmiany Zebra (12,33) zniu odmiany Owacja (9,92). W éweiadczeniu
wykorzystupcym urzdzenie do aeroponicznej uprawy, wspotczynnik teodmiany Zebra
wynosit srednio 24,05, a u odmiany Owacjasrednio 12,13. Zrénicowane proporcje
makrosktadnikbw w pioywce mialy istotny wpltyw na wszystkie badane bi@paetry
odmiany Owacja. Wplywu takiego nie stwierdzono wzypadku odmiany Zebra.
Wspoitczynnik rozmneania badanych odmian ziemniaka uzyskany glimorosmcych

w systemie aeroponicznym, wymy w procentach w stosunku do wspotczynnika
uzyskanego z &in rosmcych w substracie glebowym wyniést u odmiany Owacgdnio
122, a u odmiany Zebra — 195 i byt znacznigsny od spodziewanego. Prawdopodobnie
spowodowany byt zbyt wczesnym wzbogaceniemyp@k w azot, co wywotato intensywny
wzrost czsci nadziemnej i brak wystarczap silnej dystrybucji asymilatow do bulw

Zadanie 3. Adaptacja technikin vitro dla mikrorozmnazania wybranych genotypdéw
(Pracownia Zasobow Genowych i Kuliarvitro Bonin)

W roku sprawozdawczym za pomodermoterapii i izolowania merysteméw uzyskano
zdrowy materialin vitro z 14 genotypéw ziemniaka. W @wiadczeniu stosowano metod
pofaczomy: termoterapii z hodowl tkanek merystematycznydh vitro. Do dawiadczenia
pobrano genotypy ziemniaka w 100% panae wirusami S, M i Y. Wsgpnie materiat zostat
przebadany na obecfto bakterii Clavibacter michiganensissp sepedonicus Ralstonii
solanaceumWykonano 42 testy metadpasredniej immunofluorescencji z zastosowaniem
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przeciwciat poliklonalnych (Cma, Rsol) i monoklongth (Cms). Nie stwierdzono obedid
bakterii w badanym materiale. Przebadane bulwy dzsao do doniczek. Po wschodach
rosliny byty umieszczone w komorach fitotronowych powdatiem jarzeniowym o nateniu
ok. 4,5 tys lux, przy dobowym cyklu dzinoc 16/8 h i odpowiednio temperaturach 35¢37

i 30-33C. Okres dziatania temperatur bykng od 4 do 8 tygodni. W 3. tygodniu wzrostu, za
pomog elektroforezy powrotnej oraz PCR (reakcjadachowa polimerazy), wykonano 42
testy pod ktem wysgpowania wiroida wrzecionowato bulw ziemniaka (PSTVd). Badania
potwierdzity zdrowotné badanego materiatu. Do izolowania merystemow pabrgki
katowe i szczytowe rdin, z ktérych nasipnie izolowano merystemy (0,1-1 mm). Od&ay
chloramira materiat rélinny umieszczano w kropli sterylnej wody na plyt&etriego,
a nasgpnie pod mikroskopem, przy pomocy igly preparacyjneskalpela, izolowano
merystemy. Z kadego genotypu izolowano po trzy wieticd merysteméw i umieszczano na
pozywce Murashige-Skooga (1962) zestalonej agarem.bdWwki z merystemami
umieszczono w fitotronie (temperatura 16@0dobowy cykl dzié/noc - 16/8h; natenie
swiatta ok. 3 tys lux). Na podstawie wykonanych #&adchazna stwierdai, ze mate wycinki
tkanki izolowanej z gkow katowych i szczytowych roslin poddanych termoteraghdija
wigksze szanse na uzyskanie zdrowyctima60% zdrowych kultur). Najwksze trudnédi
sprawia wirus S, naje#ciej stwierdzany w przebadanych kulturach. Ponotemenoterapia
(z rcdlin in vitro) i izolowanie merystemow pozwala na uzyskanie wgah kultur. Dla
wigksze] pewnéci kazdy genotyp powinien prz& co najmniej 3-krotne badanie testem
ELISA potwierdzajce jego zdrowotni.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 68.

Tytut projektu: Wyrd znienie biochemiczno molekularnych wskanikéw tolerancyjnosci
genotypOw ziemniaka na suszglebows.

Kierownik projektu: Prof. dr hab. B. Zagdaska

Ziemniak Solanum tuberosurh) jest uznawany za fbne wrazliwa na niedobory
wody w glebie praktycznie w kdej fazie rozwojowej (Schlafleitner i in. 2007). ¥fpienie
chociaby niewielkich niedoborow wody w glebie powodujendtenie plonu, poniewa
rozwoéj bulw zaley od ich zaopatrzenia w cukry. Dlatego celem naukowprojektu jest
przebadanie, w jakim stopniu wysoka zdgéthalo tolerowania odwodnienia przezslmy
ziemniaka w fazie gromadzenia plonu pgE@na jest z utrzymywaniem potencjatu
redukcyjnego tkanek oraz zdokot do utrzymywania stabilnej struktury biatek.

W ramach realizowanego tematu w roku 2011 przepdewao dwa déwiadczenia: polowe
oraz wazonowe w hali wegetacyjnej dla jedenastwiypdw ziemniaka. \&f06d badanych
odmian, jedna odmiana byta bardzo wczesna (Lomlng wczesna (Michalina), jedna
srednio p@na (Gustaw) a pozostafeednio-wczesne (Desiree, Katahdin, Stasia, Legenda,
Tajfun, Gawin, Bursztyn i Cekin).

Przy doborze genotypow do bad&ierowano si zarOwno cechami biologicznymi tzn.
okresleniem zdolnéci rosliny do tolerowania odwodnienia, jak i rolniczynzint okréleniem
spadku plonu bulw i pogorszeniem ich jaégiow wyniku zastosowanej suszy w okresie
najwieckszej wraliwosci ziemniaka na niedob6r wody tzn. trzy tygodnie qpapoczciu
tuberyzacji. Déwiadczenie wazonowe prowadzono w naturalnych waacimkemperatury

I nastonecznienia z zachowaniem ochrony przed abaymi opadami. Rdiny byty
podlewane zgodnie z zapotrzebowaniem nagwpdzy przestrzeganiu zasadg wszystkie
rosliny otrzymywaty talkk samy ilos¢ wody dostosowan do ich stanu rozwojowego.
Wilgotnos¢ podiaza byta utrzymywana na poziomie ok. 70% pojesen&apilarnej gleby.
Liczba ralin kazdej odmiany wynosita 20, w tym 10 &m stanowity rgliny kontrolne

Z zaopatrzeniem w wegdpozostate poddano suszy glebowej poprzez zapraegtodlewania
wazonow. W trakcie trwania suszy dokonywano pomiestanu uwodnieniadci.
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Przed rozpocxiem suszy dokonywano pomiarow destrukcyjnych, ablwyck moment
rozpoczcia tuberyzacji i dostosowa wyskpowanie suszy do tego samego okresu
rozwojowego dla kadej odmiany.
Stan uwodnieniadci oceniano jako wzgting zawartd¢ wody (RWC) zgodnie ze wzorem:
RWC (%) = (FM-DM)/(TM-DM)

gdzie:

FM —s$wieza masa (fresh mass)

DM — sucha masa (dry mass)

TM —masa Kci w petnym turgorze(turgid mass)

Przeprowadzono ocerzdolngci do unikania i do tolerowania odwodnienia przeyzey
wymienione odmiany ziemniaka, okleno wystpujace zmiennéci w obrbie badanych
odmian pod wzgldem cech pogarszgych wyghd (podatné¢ na sgkania fizjologiczne,
deformacje). Podczas suszy obserwowano stgdcicnadziemnej rdiny: powierzchng
asymilacyjra, zielong¢ lisci oraz przeprowadzono ocgrwizualrg postugugc sk skah
wigdnigcia i regeneraciji.

Oceny badanych genotypéwslio ziemniaka dokonano rowniepod wzgédem produkcji
biomasy, skrobi, cukrow redukigych i sacharozy w warunkach suszy glebowej.
Kolejnym etapem byta charakterystyka parametrovehmonicznych: przeprowadzono ogen
aktywnaici enzymow odpowiedzialnych za utrzymanie potencjadoks réliny: oksydazy
polifenolowej. Dokonano réwnieanalizy proteomu iin ziemniaka celem identyfikacji
biatek decydujcych o odporngci lub wrazliwosci na odwodnienie.

Dla wszystkich badanych odmian przeprowadzono réwdoswiadczenie polowe, w celu
poréwnania reakcji na nawadnianie badanych odmiaramankach polowych.

Doswiadczenie przeprowadzono mejoazlosowanych blokow w trzech powtdrzeniach na
poletkach o powierzchni 22,8 “mW daswiadczeniu byly dwie kombinacje, pierwsz
stanowity raliny, ktére rosty w normalnych warunkaghodowiska, wykorzystuce opady,
ktorych suma w sezonie wegetacyjnym 2011 wynosiia siim od maja do sierpnia. Deug
kombinacg stanowity r@liny podlewane dodatkoavdawlkq wody przy wyciu nawadniania
kroplujacego. Dodatkowe nawadnianie kropltg wynosito 11,1mm podane w czterech
dawkach w czerwcu.

Otrzymane wyniki pozwolity na sformutowanie ngstjacych wnioskow:

* Do odmian najbardziej odpornych na niedobdr wodgzaaDesiree, Lord i Michalina.

e Zawarta¢ cukrow (sacharozy, glukozy i fruktozy) w bulwaatklm poddanych suszy
wydaje s¢ by¢ cecly odmianowi, niezwihzarmy ze zdolndcia roslin do tolerowania
odwodnienia.

* Aktywnos¢ oksydazy polifenolowe] zwksza st w lisciach raglin wrazliwych na
odwodnienie. Takie] zammosci nie zaobserwowano w przypadku tego enzymu
wystepujacego w bulwach.

* Proteom bulw ziemniaka odmiany odpornej na sugizbows rézni sie od proteomu
odmiany wraliwej. W bulwach ziemniaka odmiany odpornej na susaie
zidentyfikowano nowych biatek, a tylko zsiszory ekspresj pieciu biatek, natomiast
w przypadku odmiany wediwej zidentyfikowano cztery nowe biatka. Wszystkie
zidentyfikowane biatka to biatka opiekecze w stosunku do RNA i innych biatek oraz
inhibitory proteaz.
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Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 69.

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

Prace zrealizowane w projekcie przez IHAR-PIB Qaide Jadwisinie w roku 2011,
miaty na celu uzyskanie i zgromadzenie danych elspentalnych pozwalagych na oceg
zakresu zmienrsgi puli genetycznej materiatdw hodowlany@olanum tuberosunoraz
dokonanie analizy interakcji genotypowioedowiskowej wybranych cech tego gatunku.
Przedmiotem realizowanych badbayly wiasciwosci determinujce wartdé agrotechnicza
i uzytkowa ziemniaka w tym rownie te, ktore decyddj o bezpieczéstwie zywieniowym
I paszowym bulw ziemniaka.

Dla spetnienia powszych zad&d przeprowadzone zostaly eksperymenty polowe

i przechowalnicze oraz badania i oceny laboraterygtanowice nasipujace zadania

badawcze:

e Analiza parametrow rozwoju ¢tin ziemniaka determinggych plon i jego struktgr

* Ocena zakresu zmienftd uwarunkowanych abiotycznie cech pogarszgh wyghd
bulw (podatné¢ na sgkania fizjologiczne, deformacje, pustowstordzawa plamista)

w puli genetycznej ziemniaka.

* Analiza zalenosci pomidzy warunkami srodowiska uprawy a genotypem
w powstawaniu chorob skorki bulw powodowanych przdzhizoctonia. solani,
Helminthosporium solani, Streptomyces ssp.

* Poszukiwanie genotypdéw ziemniakg2acych mate wymagania nawozowe oraz nisk
kumulacg azotanow i glikoalkaloidow w bulwach ziemniaka.

» Klasyfikacja genotypow ziemniaka pod wedém zdolnéci do produkcji biomasy,

 Ocena zmienng parametrow kietkowania sadzeniakOw ziemniaka (@#éigokresu
spoczynku, liczba oczek kietkagych, intensywn& wzrostu kietkow itp.).

e Stabilng¢ cech konsumpcyjno-technologicznych determinowanygenotypowo
w okresie przechowywania.

» Okreilenie trwatdci przechowalniczej genotypdéw ziemniaka w zaksci od warunkow
przechowywania.

 Kwantyfikacja cech okrdajacych przydatné¢ odmian ziemniaka do produkciji
ekologicznej i niskonaktadowej.

Powyssze zadania badawcze dotyczydgznie 69 genotypdw ziemniaka zgtoszonych przez

krajowe jednostki hodowli tego gatunku. Z tej ligzB5 genotypdw oljo w biezacym roku

petnym zakresem bafigpolowych oraz laboratoryjnej oceny jako plonu dokonywanej
bezpagrednio po zbiorze. Natomiast dla 38 genotypéw, uwdigonych w badaniach
polowych w sezonie wegetacyjnym 2010 i przechowhnwyc okresie przechowalniczym

2010/2011 wykonano badania w zakresie tré@itgrzechowalniczej, porania parchem

srebrzystym oraz oceny zytkowo-technologicznej. Ponadto 8 genotypéw ocemion

w aspekcie ich przydatdédo produkcji ekologicznej.

Polowe déwiadczenia obserwacyjno-pomiarowe prowadzono w 4ejsoowdciach,

w réznych warunkach glebowo-klimatycznych kraju. 4dg uwzgkdniony w badaniach

genotyp uczestniczyt w dwiadczeniu prowadzonym w 2 punktach a wszystkieahad

i oceny laboratoryjne uzyskanych plonow zostaly endgne w IHAR-PIB Oddziat

w Jadwisinie, w Zaktadzie Agronomii Ziemniaka oraz Zaktadzie Przechowalnictwa

I Przetworstwa Ziemniaka.
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Sezon wegetacji 2011 roku byt pod watgm uktadu warunkéw meteorologicznyaiednio
korzystnym dla upraw ziemniaka z uwagi na wiogsesusz i okresowe chtody oraz obfite
opady w lipcu i na poetku sierpnia. Odnotowano Zenaczne, regionalne zadicowanie
przebiegu pogody. Jednak pomimo nadmiaréw opadoéwdaswiadczeniach, wzadnym

z punkéw bada nie wystpity zjawiska kkskowe (zalania, podtopienia) i zebrane plony byty
generalnie wysokie.

Wyniki pomiaréw i analiz oraz zebrane dane obsewvac pozwalaj na sformutowanie

nastpujacych wnioskow:

* Opady znacznie przekraczeg¢ zapotrzebowanie ziemniaka na woghkie wystpowaty
w niektérych okresach, w poszczegoélnych punktadabhav warunkach gleb lekkich, na
jakich zal@ono déwiadczenia, nie spowodowaty widocznych zabharaerozwoju ralin
a uzyskane plony byty bardzo wysokie — w niektorggtuacjach przekraczge 70t/ha.

» Odnotowano, podobnie jak w roku ubieglymze niektore z genotypow
zakwalifikowanych do grupy wc#eiejszych, w warunkach uprawy zachowgic jak
kreacjesrednio wczesne. Zatem wydaje gasadnym by nowe genotypy ziemniaka byty
weryfikowane pod wzgdem tej cechy przed koowym zakwalifikowaniem ich co do
Kryterium wczesnsi.

« W warunkach bardzo dobrego zaopatrzenia w g¢uaslszystkie oceniane materiaty
hodowlane wykazaty przynajmnigjedni potencjat plonowania.

e Stwierdzono, ze znaczna liczba genotypow ze wszystkich grup wuxes
charakteryzowata si wysokim udzialem bulw bardzo gdych (o srednicy powyej
60 mm). Taki, genotypowo uwarunkowany model groneadz plonu mge by¢ istotnym
czynnikiem utrudnigjcym uzyskanie plonu dobrej jad@ handlowej w sytuacji
stosowania przgtych technologii uprawy.

e Zakres zmienndei porazenia ospowatia bulw uzyskanych w zbionych warunkach
uprawy byt u nowych genotypéw gkiszy niz u odmian zarejestrowanych, natomiast
porazenia parchem zwykiym - zlaony.

* Materiaty pochodazce ze zbiorow 2011 charakteryzowalo istotne z@i@bwanie
odporngci na uszkodzenia mechaniczne bulw. Stwierdzaeowe wszystkich grupach
wczesndci przewaaja kreacje o niepadanym, niskim poziomie tej cechy.

* Materiaty pochodzce ze zbiorbw 2011 charakteryzowalo istotne zzidowanie
odporngci na uszkodzenia mechaniczne bulw. Stwierdzaeowe wszystkich grupach
wczesndci przewaaja kreacje o niepadanym, niskim poziomie tej cechy.

* Wystepowanie spkan bulw byto przede wszystkim determinowane genetig;zaglko dla
genotypdéw péniejszych odnotowano tak srodowiskowe uwarunkowanie wygiowania
tej wady.

* W biezacym roku w plonach genotypow wszystkich grup wcpésinstwierdzono dgo
bulw zdeformowanych. Przeprowadzone analizy wykazastotne genotypowe
uwarunkowanie ich wygpowania tylko dla grupy genotypd&éednio wczesnych. Wptyw
warunkéwsrodowiska uprawy na omawiarcecke jakasci nie zostat udowodniony.

« Genotypy wczesne drednio wczesne ubity sie znacaco pod wzgtdem udziatu bulw
zrdzawg plamistgcia migzszu i pustowaticia. Natomiast istotne oddziatywanie
srodowiska uprawy naat cecly stwierdzono tylko w odniesieniu do wgpbwania
rdzawej plamistéci migzszu.

» Oceniane genotypy charakteryzowaly @edng i niska kumulacy azotan6éw w bulwach.
W odniesieniu do wszystkich badanych genotypow,yptkiem A22 i A23 wykazano
zbieznos¢ srodowiskowa pod wzgédem niskiego poziomu kumulowania azotanow.

* Wyodrbniono genotypy o wysokiejsredniej i niskiej kumulacji glikoalkaloidow
w bulwach. Zbienos¢ srodowiskowa, co do niskiej zawaéto tego zwazku dotyczyta
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12-stu genotypow (A19, A20, A25, B26, B27, B31, B&H1, B52, C9, C14, C16)
natomiast, co do wysokiej zawastn- jednego genotypu (C19).

Plony uzyskane w 2011 byKrednio o 22% wysze ni w roku poprzednim, a niektore
z ocenianych genotypow plonowaty bardzo wysoko.ddape wyniki wskazuaj ze wiele

z nich poprzez produkgjplonu suchej masy powsj 13 tha' i skrobi powyej 9 tha’
w petni wykorzystato potencjat plonowania ziemniakaPolsce. Tym samym stanawi
one cenny materiat genetyczny.

Stwierdzono,ze plony suchej masy i skrobi poszczegdolnych gerntypalezacych do
wszystkich grup wczesdo uzyskane w rénych miejscowséciach r@nity sie istotnie.
Spasrdd genotypdw ocenianych w roku 2011 jednénimebardzo wysokie plony suchej
masy i skrobi wydaty: A16, A24, B46, B31, B30, CT8,7, C14i C9.

W warunkach sezonu wegetacyjnego 2011 najbardzigydptnymi do uprawy
ekologicznej okazaty si odmiana Finezja oraz materiaty hodowlane B305.B4

Po chtodnym i wilgotnym okresie wegetacji roku 20h@zalenie od miejsca uprawy,
wigkszai¢ genotypow charakteryzowata: sllugim okresem spoczynku.

Po diugotrwatym przechowywaniu genotypowzpygch nie stwierdzono istotnych zmian
w zawartdci suchej masy niezaleie od miejsca uprawy oraz temperatury
przechowywania (&, 8C).

Niska zawartdciag cukrow redukujcych (ponkej 0,25%) niezalenie od miejsca
uzyskania plonu charakteryzowaty gienotypy: Al3, Al5, Al16, B10, B18, B19, B28,
B29, B30, B31, B35, B38, B39. Natomiastmice w poziomie zawarfoi tego sktadnika
w zaleznosci od miejsca uprawy stwierdzono u genotypéw: AA27, A18, B15, B23,
B25, B27, B32, B33, B34, B40, B42, oraz C9i C14.

Spasrdd badanych genotypéw tylko B28 po przechowywawiuniskiej temperaturze
(5°C) nie wykazal wyszego poziomu cukréw redulggjch, jedynie z bulw tego
genotypu otrzymano dobrej jada frytki i chipsy.

Ciemnienie enzymatyczne bulw zzdéo zarowno od genotypu jak i miejsca uprawy.
Ciemnienie bulw genotypdw wszystkich grup wczésnpo ugotowaniu ksztattowatoesi
na tym samym poziomie.

Warunki uprawy i zbioru ziemniakdw wptgly na poziom catkowitych ubytkéw
naturalnych w diugotrwatym okresie przechowywania.

Srednie poraenie genotypéw chorobami przechowalniczymi w terapegze 5C
wynosito 0,93% a w temperaturz&3-1,35%

W badanym zestawie znalaztye spenotypy, ktére wzadnych warunkach nie ulegty
porazeniu chorobami przechowalniczymi (tj. niezalee od miejsca uprawy i temperatury
przechowywania).

Mniejsze straty przechowalnicze bulw pochgdzh z uprawy w punkcie 3 mogty
wynika¢ z korzystniejszych warunkéw termiczno-wilgo§omwych w sezonie
wegetacyjnym 2010.

Sparéd materiatdbw ocenianych w sezonie przechowalmtz3010/2011 najwsza

i stabilrg trwalcé¢ przechowalnicz po przechowaniu w temp.°G i w temp. 8C
charakteryzowaly gigenotypy: A10, B19, B28, B33, B35, B38, B41, B&44.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 70.

Tytut projektu: Badania nad efektywnoscia indukcji haploidow w zréznicowanych
genotypach kukurydzy metody gynogenezy.

Kierownik projektu: dr R. Warzecha

W 2011 roku prace obejmowaty:
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* Przeprowadzenie analizy fenotypowej nasion w kdiba@tecznych kukurydzy w celu
identyfikacji nasion o zarodkach haploidalnych (&girod nasion diploidalnych (2x).

» Badania ohjty 113 genotypow matecznych z puli genowej SH i@hotypy mateczne
z puli genowej KB. Genotypy te byly przedmiotem pp@&zedniej indukcji haploidow
w sezonie 2010 z wykorzystaniem induktora haploidgpu embryo marker(marker
zarodkowy).

* Podwojenie liczby chromosomow w wyetinionych haploidach.

* Przeprowadzenie dwiadczenia polowego z élnami po ich kolchicynowaniu.
Identyfikacja rdlin haploidalnych i podwojonych haploidow (QH Samozapylenie
roslin podwojonych haploidéw &in DHgqi wytworzenie nasion DH

* Przeprowadzenie baflanad optymalizagj podwajania chromosomoéw w dtmach
haploidalnych.

* Przeprowadzenie indukcji haploidéw poprzez zapgenilin matecznych pytkiem
induktora haploidow typuembryo marker Doswiadczenie polowe ma na celu
wytworzenie haploidéw matecznych do bada2012 roku.

1. Przeprowadzono anatiznasion z kolb matecznych uzyskanych w wyniku ingiukc
haploidow. Zidentyfikowanaoatznie 35343 nasiona ,domniemanych” haploidow dedaih
analiz i prac badawczych.

2. Przeprowadzono podwajanie liczby chromosomoéw peastosowaniu kolchicyny,
w siewkach haploidalnych. Siewki po kolchicynowaniypikowano do wielodoniczek
w szklarni, a po ich przyfiu sk wysadzono w polu do koa pierwszej dekady czerwca.
Przed kwitnieniem rdin wyeliminowano rgliny wykazupce cechy mieszaowe (diploidy).
Zidentyfikowano i pozostawiono do dalszych badesliny, ktore wykazywaly cechy #éin
haploidalnych, w liczbie 14790 (100%). W tej grupieyty jednak réliny, ktore nie
wytworzyly znamion - 3804 (25,7%). Zidentyfikowamakze grug roslin - 6957 (47,0%)
o fenotypie haploidalnym, ktore byly sterylne (migtwarzaty pyiku). 4029 (27,2%) ébn
byto ptodnych. Identyfikacja tej grupy diin - podwojonych haploidéw - jest gtbwnym celem
prowadzonych bada Railiny te poddano samozapyleniu w celu wytworzenissioma
pokolenia DH. 2786 rdlin (69,1%) spérdod poddanych samozapyleniu zamdto nasiona.
Stopieéw zawhzywania nasion DiH na poszczegolnych g$iinach DHy byt bardzo
zrGznicowany.
Wyniki dla poszczegdlnych puli genowych:
2.1 Pula genowa SH:
— Liczba genotypéw matecznych poddanych indukcji tiaidw — 113,
— Liczba genotypdw, w ktorych wytworzono linie DH 63,
— Liczba ralin haploidalnych ogétem — 10288 (100%)

» w tym rcéliny haploidalne bez znamion — 2694 (26,2%)

» w tym rcéliny haploidalne nasko nieptodne — 5026 (48,8%),

» w tym rcéliny haploidalne nasko ptodne — 2568 (25,0%).
— Liczba ralin haploidalnych ptodnych zaazujacych ziarniaki — 1828 (71,2%) w stosunku

do ogdlnej liczby rdlin haploidalnych rasko ptodnych poddanych samozapyleniu.
2.2 Pula genowa KB:
— Liczba genotypéw matecznych poddanych indukcji biaidw — 33,
— Liczba genotypdw, w ktorych wytworzono linie DH 4,3
— Liczba ralin haploidalnych ogdtem — 4502 (100%).

» w tym rcéliny haploidalne bez znamion — 1110 (24,7%)

» w tym rcéliny haploidalne nasko nieptodne — 1931 (42,9%),

» w tym rcéliny haploidalne msko ptodne — 1461 (32,5%)
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— Liczba raglin haploidalnych ptodnych zawaujacych ziarniaki — 958 (65,6%) w stosunku
do ogodlnej liczby rélin haploidalnych msko ptodnych poddanych samozapyleniu.

3. Wyniki bada@ nad optymalizagjkolchicynowania siewek.

Badania nad optymalizackolchicynowania przeprowadzono na 27 genotypacteczaych
(17 genotypow z puli SH i 10 genotypow z puli KB).

Siewki otrzymane z tych genotypow poddano kolchawyaniu roztworami kolchicyny
o stzeniach 0,06 i 0,08% przez 10 i 12 godzin, w terapere 26C.

Analiza genotypoéw SH wskazalae najbardziej efektywnymi wariantami byto traktowean
siewek roztworem kolchicyny w teniu 0,06% przy czasie ekspozycji 10 godzin i 0,08%
stezenie przy czasie ekspozycji 12 godzin - efektys¢n&olchicynowania odpowiednio:
43,9% i 45,6%).

Warianty z roztworem kolchicyny 0,06% i ekspozysjewek przez 12 oraz 0,08%stnie
kolchicyny przy 12 godzinnej ekspozycji byty mniefektywne. Uzyskano 39,6-40,6%
podwojonych haploidéw.

Najwyzsz efektywnd¢ podwajania chromosoméw zanotowano w genotypie SF2DA0
(66,2%).

Analiza genotypow KB wykazatae najbardziej efektywnymi wariantami byto traktowan
siewek badanymi roztworami 0,06% i 0,08% odpowiednizez 12 i 10 godzin. Efektyw#io
kolchicynowania odpowiednio: 48,2 i 55,9%. Napsy efektywndé podwajania
chromosomow zanotowano w genotypie KB 14/10 (60,1%)

4. Zalozono blok krzyowkowy w celu wykonania indukcji haploidéw do bada 2012
roku. Wysiano genotypy mateczne do zapylenia inohekh haploidéw T2/1995. W celu
synchronizacji kwitnienia zastosowano jeden termysiewu form matecznych i 2 terminy
siewu induktora. Przedmiotem indukcji haploidéw W12 roku byty genotypy mateczne
z puli genowej SH (187 genotypow) i z puli genowé (41 genotypow). Wyte do bada
genotypy reprezentyjformy zboksztaltne (dent) i szkliste (flint). Uzyskano tpl do
identyfikacji nasion z zarodkami

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 714.

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

Kierownik projektu: dr R. Warzecha

W 2011 roku prace badawcze obejmowaty:

* Wytypowanie i przygotowanie do zalenia ddwiadczér mieszacow R i linii
wsobnych kukurydzy,

e Opracowanie metodyki i przygotowanie plandévéwiadcze,

* Przeprowadzenie dwiadczéd — wykonanie obserwacji i pomiaréw gtdbwnych cech
agrotechnicznych,

» Zestawienie wynikow i wykonanie analiz statystyozimy

Wytypowano i przygotowano do éwiadcze na ziarno 66 miesaadéw F, a do déwiadcze
na kiszonk z catych rdlin 44 mieszace F.

Przeprowadzono 3 serie @aadczeé z mieszacami R kukurydzy na ziarno (WZ1 — WZ3).
W doswiadczeniach tych byto po 25 obiektow (22 miggzai po 3 odmiany wzorcowe).
Odmiany wzorcowe reprezentowaty 3 grupy wczésnd\K RAVELLO (FAO 190-200),
grupa wczesna, ES PAROLI (FAO 250), grépadnio wczesna i RONALDINIO (FAO 260),
grupasrednio p&na.
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Przeprowadzono 2 serie z mieszami R na kiszonk z catych rélin (WK1 — WK2). Do
tych dawiadczé wiaczono 44 obiekty. W dwiadczeniach tych bylo po 25 obiektéw (22
mieszace i 3 odmiany wzorcowe). Odmiany wzorcowe repréagaty 3 grupy wczesrsoi:
AMADEO (FAO 230-240), grupa wczesha, PR39R86 (FAAD)?2 grupasrednio wczesna
i SUBITO (FAO 280), grupdrednio pé&na.

Doswiadczenia zalono wedtug metody blokéw niekompletnych. Adst obiekt

w doswiadczeniu byt wysiany w 3. powtorzeniach. Powiéraa poletka w déwiadczeniach

na ziarno wynosita 10 fna w déwiadczeniu na kiszorks,64 nf.

Doswiadczenia na ziarno i na kiszankatazono w 6 miejscowgciach o zranicowanych

warunkachsrodowiskowych: Kobierzyce i Pustkéw (woj. dokhgskie), Dtar i Smolice (woj.

wielkopolskie), Mikulice (woj. podkarpackie) i Radaw (woj. mazowieckie).

Przedmiotem badaw daswiadczeniach na ziarno byly nagtijace cechy agrotechniczne:

plon ziarna (t/ha, 15 % wilg.), zawaftosuchej masy w ziarnie (%), wyleganie korzeniowe

i 0gblne przed zbiorem w (%), paemie ra@lin przez gtown¢ guzowas (%).

Przedmiotem badaw ddawiadczeniach na kiszoakz catych raélin bylty nastpujace cechy

agrotechniczne: plon zielonej masylio (t/ha), plon ogélny suchej masy (t/ha), udzathej

masy kolb w plonie ogolnej suchej masy (%), zaw&rsnchej masy w &inach przy zbiorze

(%), wyleganie korzeniowe i ogolne przed zbiorem),(Yoraenie ralin przez gtowng

guzowai (%).

Na podstawie analiz wariancji dla poszczegoélnychiwidczeéy i serii déwiadczeé

wykazano dug zmiennd¢ badanych cech dla poszczegdlnych migsaw,

0 zr&znicowanym pochodzeniu genetycznym.

W mieszacach ziarnowych stwierdzono znace r&nice w plonie ziarna, od 13,2 —15,0 t/ha

Potencjatl plonowania byt wysoki, dla najlepszych esa@cow w poszczegolinych

doswiadczeniach ksztattowatesod 14,5 do 15,0 t/ha. Zawagtosuchej masy w ziarnie przy

zbiorze ksztattowata siw granicach od 71,2 do 81,0 %. Stosunkowo materzcdwanie
stwierdzono dla pozostatych cech.

Mieszaice badane na kiszogk catych rdlin wykazaty zrG@nicowany poziom cech, przy

ogolnie rekordowym potencjale plonowania. Plon ag@uchej masy ksztattowaksid 20,4

do 26,9 t/ha. Zawar$o suchej masy w ghinach ksztattowata siod 32,2 do 40,4 %.

Nastpnym etapem, byta Kmowa ocena interakcji genotypowmdowiskowej. Dokonano

podzialu genotypdéw pod wzglem stabilnéci i poziomu plonowania. Wydzielono grupy

genotypow stabilnych i niestabilnych (o istotnejenakcji genotypowosrodowiskowej).

Grupz genotypdw niestabilnych podzielono na genotyperisywne (reaga¢e dodatry

interakch w s$rodowiskach lepszych), ekstensywne (reacgl dodatrd interakcy

w srodowiskach gorszych) i nieolétene (reakcje nieistotne). Nadtozia z grup podzielono

na trzy podgrupy: genotypy z wysokimi wynikami ¢tie lepsze od wzorca), genotypy

z niskimi wynikami (istotnie gorsze od wzorca) orggnotypy przeetne (nier@niace se

istotnie od wzorca).

Najwazniejsze osagniecia.

W _ wyniku bada nad mieszgcami z kukurydz ziarnows, ze wzgédu na wysokeéd

i stabilng¢ plonowania, wyréniono:

— 4 genotypy charakteryzage s¢ stabilmy (nieistotra) interakcy genotypu isrodowiska,
o wysokim plonie ziarna, istotnie wszym od wzorca. Takie genotypy rpegzerol
zdolnas¢ adaptacyja i plonujg wysoko w wekszaci srodowisk,

- 1 genotyp, réwniz o wysokim plonie ziarna, istotnie wszym od sredniego plonu
obiektow w analizowanym dwiadczeniu znalazt siw grupie genotypdw o niestabilnej
(istotnej) interakcjisrodowiskowej, w podgrupie intensywnej, co oznacda imniejsz
adaptagi do zr@nicowanych warunkowsrodowiska. Takie genotypy réwnocGnee
reaguje dodataiinterakcyj w srodowiskach lepszych,
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— 7 genotypdéw o wysokim plonie ziarna, istotniezagym odsredniego plonu obiektéw
w analizowanym déwiadczeniu znalazt siw grupie genotypdw o niestabilnej (istotnej)
interakcjisrodowiskowej, w podgrupie nieokilenej,

Na podstawie Kklasyfikacji genotypéw ze wadlh na wysoké& i stabiln@g¢ poziomu

zawartdci suchej masy w ziarnie w czasie zbioru wyrono:

— 4 genotypy charakteryzige sé stabilry (nieistotra) interakcy genotypu isrodowiska,
0 wysokiej zawartéci suchej masy ziarna, istotnie ¥%gej od wzorca,

— 1 genotyp o niestabilnej (istotnej) interakcji g i sSrodowiska, o wysokiej zawarlo
suchej masy ziarna, istotnie #zej od wzorca, w grupie ekstensywnej,

- 15 genotypow o niestabilnej (istotnej) interakcgngtypu isrodowiska, o wysokiej
zawart@ci suchej masy ziarna, istotnie #gygej od wzorca, w grupie nieoklenej.

W wyniku bada na mieszacami kukurydzy na kiszorkz catych rglin, wyrdzniona

1. Ze wzgbdu na wysokéx i stabilng¢ plonowania (plon ogéiny suchej masy catycklinro—

t/ha):

— 4 genotypy o plonie wysokim, istotnie wszym od wzorca i o stabilnej (nieistotnej)
interakcji genotypu srodowiska,

2. Ze wzgbdu na wysoked i stabilng¢ poziomu zawarteei suchej masy w catych diinach

w czasie zbioru:

— 1 genotyp o poziomie zawaftd suchej masy, istotnie wgzym od wzorca i 0 stabilnej
(nieistotnej) interakcji genotypusrodowiska

3. Ze wzgédu na wysokét i stabilng¢ plonowania suchej masy kolb:

— 3 genotypy o plonie suchej masy kolb istotniezsaym od wzorca i o stabilnej
(nieistotnej) interakcji genotypusrodowiska

Stwierdzono, ze badane genotypyassilnie zr&nicowane pod wzgblem poziomu

plonowania, wczesroi, reakcji na warunkirodowiskowe i zdolnéci adaptacyjnej. $wsrod

nich genotypy, ktorych linie sktadowe ¢drie mana wykorzystd do tworzenia
perspektywicznych materiatdw wégjowych do syntezy nowych miesgadw kukurydzy.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 72.

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

Kierownik projektu: dr E. Kochaiska-Czembor

W ramach tematu realizowano dwa podzadania:

(A) charakterystyka linii wsobnych kukurydzy na fuzag¢i&olb w warunkach polowych przy
infekcji naturalnej oraz po inokulacji osobno Fugar graminearum i F. verticillioides

(B) selekcja cykliczna majaca na celu pozyskanielet odpornéci.

Materiat ro slinny i metodyka prowadzonych prac:

Charakterystyka linii wsobnych kukurydzy w warunkgaolowych przy infekcji naturalnej
oraz po inokulacji osobnBusarium graminearumF. verticillioides

Scharakteryzowano 98 linii wsobnych. Linie byty anitowane pod wzgtem pochodzenia

i nalezaty do nasfpujacych grup: dent, flint, IDT, Lancaster, SSS/IDT.cRodzenie 11 linii
nie bylo znane. Oceniono 5292 pojedynkéw w tym: 41780 inokulacji grzybem
F. graminearum, 1764 pojedynkow po inokulacji grzyberk. verticillioides i 1764
pojedynkow rosacych przy infekcji naturalnej (dwiadczenie prowadzono w uktadzie trzech
powtorzey, oceniajgc stopié odporndci 6 pojedynkow w kadym powtdrzeniu dla kalej
kombinacji).
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Do inokulacji wykorzystano izolatyF. graminerumi F. verticillioides wyosobnione

z poraonych préb ziarna w latach poprzednich.

Inokulacg prowadzono zgodnie z metody&tosowan przez CIMMYT (International Maize
and Wheat Improvement Center) oragroolek hodowlano-naukowy w Szeged,¢dily
wykorzystupc drewniane patyczki pokryte ppwvka SNA, na ktérych nammano
poszczegodlne izolaty grzybow. Inokulacje prowadz@r® dni od daty kwitnienia poprzez
naktuwanie kolby w odlegkei 1/3 od podstawy.

Do oceny fenotypowej stopnia paemia kolb wywano skali 1-7 (1-0% ziarniakow
Z objawami porzenia; 2 — od 1% do 3% ziarniakéw pooaych; 3 — od 4% do 10%
ziarniakow poraonych; 4 — od 11% do 25% ziarniakbw pamaych; 5 — 26%-50%
Ziarniakow poraonych; 6 — od 51% do 75% ziarniakow paraych; 7 — od 71% do 100%
ziarniakbw poraonych). Genotypy, ktérych parenie ocenione zostalo w zakresie 1-3,5
nalezg do grupy odpornych frednio odpornych i stanowipotencjalnezrodta odpornéci.
Genotypy, ktorych kolby porane g w zakresie 3,5-5,5 to formiyednio podatne, a formy
ocenione w zakresie 5,5-7,0 bardzo podatne.

Analizujac srednie temperatury powietrza w 2011 rokuzme stwierdzi, ze w miesacach
lipiec i sierpiéd byly one nisze nk w latach 2008—-2010. Jednak maksymalne temperatury
przekraczaly 28C., a suma opadéw i wilgotéb powietrza byly bardzo wysokie (na tle lat
poprzednich, ktore réwnienalezaty do lat o duej ilosci opadow). Byty to warunki bardzo
sprzyjapce do rozwoju szczegodlnke graminearum

Prowadzenie selekcji cyklicznej materiatdw przekezéd do badé w latach 2008, 2009,
20101 2011 (odpowiednio pokolenie S4, S3, S2i S1)

Raosliny charakteryzowano po zapyleniu wsobnym. Opisywavczesn&, odporndé na
fuzarioz kolb oraz odporn&® na zgorzel podstawy todygi. Odnotowywano réwnie
wystepowanie gtowni pydcej. Odporné& na fuzarioz kolb oceniano po inokulacji grzybem
Fusarium graminearumnakiuwagc je drewnianymi patyczkami na ktérych narmao
F. graminearum(zgodnie z metodykopisanm wyzej). Zgorzel podstawy todygi opisywano
przy infekcji naturalnej. £odygi krojono do wysala 3 miedzywezla. Uzywano skali 1-9.
Potencjalnezrédta odpornéci stanowity pojedynki, ktérych stopieodporndci na fuzarioz
kolb po inokulacji zostat oceniony w zakresie 1-e3ocdpowiada stanowke maksymalnie na
10% ziarniakbw widoczne bytlo pomnie grzybem (skala zostala opisana zeyy
Doswiadczenia zakladano w siewiedowym, 75 cm odlegkei pomidzy rzdami, 25 rélin

w kazdym rzdzie. W badaniach uwzgliniono populacje & Linie S, linie S i linie Ss.
Stopier odporndci populacji 9, linii S, linii S, oceniany byt po zapyleniach wsobnych
i inokulacji kolb. Linie $ zostaty ocenione przy sztucznym paraiu kolb (inokulacja) bez
zapyler wsobnych. Oceniano 4 pojedynki w ¢bie kazdej railiny. Uzyskane wyniki maj na
celu potwierdzenie ocen stopnia odpagiouzyskanych w latach poprzednich. Materiaty,
ktérych odporné¢ na fuzarioz kolb oceniona zostata w zakresie 1-3 (perge ziarniakOw
do 10% w kolbie) naley uwaza¢ za genotypy o podwgzonej odpornii, ktére powinny by
wykorzystywane w dalszych programach jako potenejalddta odpornéci.

Uzyskane wyniki

Charakterystyka linii wsobnych kukurydzy kolb w wakach polowych przy infekcji
naturalnej oraz po inokulacji osobRasarium graminearumkF. verticillioides

Analiza wariancji dla ocen stopnia odpofaidlinii wsobnych na fuzarioze kolb w roku 2011
wskazuje,ze linie te w sposob istotny xity sie¢ pomedzy sola zaréwno przy infekcji
naturalnej jak i po inokulacji grzybefusarium graminearunjak i F. verticillioides Linie
reprezentowaty odlegte od siebie pod wrgim genetycznym grupy. Byly to formy dent,
flint, IDT, Lancaster, SSS/IDT. Pochodzenie 1lilinie bylo znane. Stwierdzono istotne
réznice pomgdzy grupami pod wzgtem odpornéci na fuzariogz kolb przy infekcji
naturalnej i po inokulacjiF. verticillioides Po inokulacji F. graminearumrdéznice te
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obserwowano, jednak nie byly one &k istotne, co stwierdzono za pomgoanalizy
warianciji. Srednio, nasilenie choroby po inokulaEji graminearunbyto znacznie wysze ni

po inokulacjiF. verticillioidesoraz przy infekcji naturalnej, co zapewniazglpresg ze strony
patogena i mdiwos¢ uzyskania pogpu genetycznego w programach, ktérych celem jest
poszukiwanie zrodet odpornéci. Odmiarm wzorcows, uznawan na podstawie
wczeniejszych bada byta srednio podatna odmiana KozaKrednio, prowada ocer
stopnia odporngi linii wsobnych w skali 1-7 ich poranie po inokulacjiF. graminearum
wahato st w zakresie od 4,9 do 6,5. Jednak zakres zmi@ntych ocen wahat siod 2,8 do
7,0. Genotypy ocenione w zakresie 1-3,5 tworzylypgro wysokiej odpornéci, przy duej
presji selekcyjnej ze strony patogena, jakimbygraminearum

Rys. 1. Wartéci srednie i zakresy zmiensa dotyczce stopnia odporsoi linii wsobnych
na fuzarioz kolb przy infekcji naturalnej (FN) oraz po inokajaF. graminearum(FG) i
F. vericillioides(FV)

poraienie kolbw skali1 -7

7

Srednio, po inokulacjF. verticillioideslinie wsobne byty porsone w zakresie od 2,3 do 3,2.
Jednak zakres zmiendwd stopnia odporngi byt bardzo szeroko i wahatesod 1,3 do 5,0.
Odporng¢ odmiany Kozak oceniona zostatla na 2,6. Dlategazpaprzyja¢, ze przy
inokulacji F. verticillioides dla rozwoju ktérego w biscym roku warunki atmosferyczne nie
byly tak sprzyjaice jak dlaF. graminearumformy srednio odporne i odporne to te, ktérych
stopier porazenia oceniony zostat pomj 2,6.

Na rysunku 2 przedstawiono zakressednich stopni odporsoi na praenie grzybami
Z rodzaju Fusarium spp. w poszczegollnych grupach. Analizujodpornéé badanych
genotypéw na poranie F. graminearummaozna stwierdzi, ze najszerszym zakresem
zmienndci charakteryzowaty si formy naleace do grupy dent, flint i te, ktérych
pochodzenie nie byto znane. W grupach tychzmaowyodebni¢ genotypy, ktorych stopie
odporndgci zostat oceniony pozej 3,5. Na szczegolna uwagastuguje kilka genotypow
z grupy flint (oznaczone na wykresie w postaci aielgo kota). Grupami najbardziej
podatnymi byty formy nalesce do grup IDT, Lancaster i SSS oraz SSS/IDT, dwigodza
rowniez inne doniesienia literaturowe.

Rys. 2. Wartéci srednie i zakresy zmiensa dotyczice stopnia odporroi poszczegoélnych
grup linii wsobnych na fuzariezkolb przy infekcji naturalnej (FN) oraz po inokagja
F. graminearum(FG)i F. vericillioides(FV)
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Podobne wyniki uzyskano na podstawie danych ocepng&t poraenia kolb po inokulacji

F. verticillioides.Nasilenie choroby byto nsze, ale formy SSS/IDT byty bardzo podatne.

Prowadzenie selekcji cyklicznej

Analizujac uzyskane wyniki naly bra® pod uwag, ze biezacy rok byt szczegodlnie
sprzyjapcy rozwojowi choroby — da ilos¢ opadow i wysoka temperatura — dlatego presja
selekcyjna byta wysoka. Na postawdedniego stopnia porania mana stwierdz, ze
selekcja cykliczna byt skuteczna i uzyskano gosgenetyczny -Srednio, po inokulacji
stopier porazenia kolb pokolenia Soceniono na 4,3, pokolenia 8a 4,0 a pokoleniaz$ha

3,4 (tab. 1).

Tab. 1. Procent potencjalnyéhddet odpornéci

sredni stopié porazenia
fuzarioza kolb pg Zgorzel podstawy
inokulacji F. todyqi przy procent potencjalnych
Lp. |[pokolenie graminearum | infekcji naturalnej zrédet odpornéci
1 S 4,3 4,1 35,6
2 S, 4,0 4,0 35,6
3 S 3,4 3,9 41,8

Najwazniejsze osagniecia:

Scharakteryzowano 98 linii wsobnych po inokulacjiwaina grzybami osobno
F. graminearumi F. verticillioides ktore g gtdwnymi sprawcami fuzariozy kolb oraz przy
infekcji naturalnej, wykazano pagt genetyczny uzyskany podczas selekcji cyklicznej.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 76.

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

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

Kontynuowano badania nad opracowaniem wydajne] dyetatrzymywania
haploidow i podwojonych haploidow w kulturagh vitro z niezaptodnionych zatkow
jednonasiennych i wielonasiennych linii buraka cwkego.

Materiatem wyjciowym do bada byly wielonasienne diploidalne zapylacze buraka
cukrowego — typu cukrowego (16 genotypéw), cukrawomalnego (73 genotypy)
i normalnego (58 genotypdw). Zaki do kultur in vitro pobierano z rdin rosmcych

w szklarni. Wyktadano je na pgwke Murashige i Skooga (MS) zawiesaj 1 mgdm™> BAP
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i 0,1 mgdm> NAA. Ogétem wylazono na paywki 2055 niezaptodnionych zgkéw typu
cukrowego, 11175 cukrowo-normalnego i 7110 typumainego.

W celu okrdlenia optymalnych sten regulatorow wzrostu dla zekszenia procentu
regeneracji haploidalnych zarodkow z niezaptodnibnyahzkow buraka zastosowano
pazywki zawierajce 1 mddm® BAP lub 1 mddm® TDZ w kombinacji z 100 migm*
proliny. Zahzki do kultur in vitro izolowano z 11 linii typu cu&wo-normalnego i 9 linii typu
normalnego.

Dodatkowo w déwiadczeniach jako eksplantaty wykladano pylniki wtadsum
jednopdrowych mikrospor celem okflenia maliwosci otrzymania haploidow buraka
cukrowego na drodze androgenezy. Zastosowanpwkd zawierajce BAP (1 mgm®) lub
TDZ (1 mgdm™®) w kombinaciji z prolig (100 mdgdm). Ogétem wytaono na paywki 800
typu cukrowo-normalnego i 1000 typu normalnego.

Przeprowadzone badania nad gynogemexulturachin vitro zahzkéw burakéw cukrowych
wielonasiennych diploidalnych zapylaczy wykazahaezne ranice pom¢dzy testowanymi
liniami pod wzgédem zdolnéci do regeneracji &hin. Z analizowanych rinych genotypéw
buraka najwyszy procent rélin otrzymano z zabkoéw wielonasiennych zapylaczy typu
normalnego (do 26,7%). Stabiej regenerowatyazal wielonasiennych zapylaczy typu
cukrowo-normalnego (do 21,3%) i cukrowego (do 6,7%)gotem z 20340 zatkow
wielonasiennych diploidalnych zapylaczy wsgmych na peywki indukcyjne otrzymano
1096 (5,4%) regeneratdw.

Wplyw regulatorow wzrostu i proliny na regeneracpslin z niezaptodnionych zatkéw
zalezal od genotypu rdiny matecznej i rodzaju zastosowanej cytokininyodent rglin
otrzymanych z zatkow byt nieco wyszy na paywkach z TDZ §rednio 4,2%) ni na
pozywkach z BAP §rednio 3,8%). Obserwowano obanie zdolnéci do tworzenia réin na
pozywce zawieraicej BAP w kombinacji z prolip (1,7-5,9%) w poréwnaniu do ppwki
zawierajce] TDZ (2,2—-6,6%). Zastosowanie proliny wzgakach indukcyjnych nie miato
wptywu na czstotliwos¢ regeneraciji rélin z niezaptodnionych zatkdéw. Regeneracja bn
haploidalnych z zabkéw zaleata od typu buraka cukrowego jak réwnied genotypu
w obrbie danego typu. Odsetek gadw tworzcych ragliny wynosit od 0,0 do 12,5% na
pozywkach z BAP oraz od 0,0 do 15,6% nazpekach zawieracych TDZ. Zahzki
pochodzace z rdlin typu normalnego (5,9-6,6) charakteryzowaky wiyzsz zdolngcia do
gynogenezy w poréwnaniu do zzkéw typu cukrowo-normalnego (1,7-2,3%).

Préby indukcji r@lin haploidalnych buraka w kulturadhn vitro pylnikéw zakaczyty sk
niepowodzeniem. Z pylnikdw buraka otrzymano tylkdus ktory prawdopodobnie pochodzit
z komorek somatycznych pylnika.

Po pierwszym pagsa okre&lono ploidalngé regenerantéw przy zyciu cytometru
przeptywowego Partec CCA. Oznaczono stapigloidalngci 472 rglin uzyskanych
z zahzkdéw wielonasiennych zapylaczy. #dd analizowanych &in 385 bylo haploidami
(81,6%), 39 diploidami (8,2%) a 48 posiadatozng liczbe¢ chromosomow (10,2%).
Przeprowadzono rownie analizy izoenzymatyczne diploidow w celu oftemia czy
regeneranty pochodzz diploidalnych komérek somatycznych gdda czy z haploidalnej
komorki jajowej i ulegly samorzutnej diploidyzacdla badanych 4 izoenzyméw (PGl —
izomeraza glukozo-6-fosforanowa, PGM - fosfogluktema, MDH - dehydrogenaza
jablczanowa, IDH — dehydrogenaza izocytrynianowa)sikano wzory pizkowe typowe dla
homo- i heterozygot. Stwierdzonosmd badanych 39 klonéw obecido 28 (71,8%)
diploidébw homozygotycznych i 11 (28,2%) diploidowetbrozygotycznych. Otrzymane
w wyniku przeprowadzonych batlaosliny homozygotyczne s rozmnaane w kulturach
in vitro w celu uzyskania wkszej ilaici materiatu potrzebnego do dalszych hada
Prawidtowo rozwingte haploidy pochodice z rGnych zayzkéw po rozmneeniu, po trzecim
pasau poddano diploidyzacji poprzez traktowanie kolghic w warunkachin vitro.

99



Otrzymane w wyniku przeprowadzonych badesliny diploidalne zostaly rozmrmone

I ukorzenione w kulturacim vitro. Prawidtowo rozwingte rcéliny wysadzono do doniczek
w szklarni a nagpnie w polu. Ogotem wysadzono 34 linie podwojonychploidow
wyprowadzonych z wielonasiennych zapylaczy typurowo-normalnego, 86 linii typu
normalnego, obejmagych okoto 1200 rdin. Linie podwojonych haploidow otrzymane
z zahzkdw réznych genotypdéw byly zeticowane pod wzgtlem cech morfologicznych przy
jednoczesnej jednorodgm wewnmntrz linii. Obserwowano rédiny réznigce s¢ intensywndcia
barwy lisci, od jasno do ciemnozielonej. Ponadtaniy si¢ ksztattem Kci, diugaicia
ogonkdéw i szerokéria blaszek Kciowych oraz brzegiem blaszkis¢éiowej (od catego do
podwojnie karbowanego). Podwojone haploidy chargktevalty sé dobrym ulistnieniem
i wyksztatcity korzeé spichrzowy. Korzenie 120 linii podwojonych haplévwd buraka zebrano
I umieszczono w przechowalni.

Wiosm 2011 roku wysadzono w szkotkach hodowlanych kdezdd7 linii podwojonych
haploidow, po jarowizacji w okresie zimy. Linie Di#orzyty kwiatostany na ktore zaktadano
izolatory w celu uzyskania nasion. Liczba linii DHprawidtowo zawjzanymi nasionami
w duzym stopniu zalzata od samozgoddo badanych materiatdbw. Z analizowanych 147
linii podwojonych haploidéw 40 linii zawkato nasiona (27,2%), 20 linii wybito we@y
nasienne ale nie tworzyto nasion (13,6%). Obsernmowedwnie: linie tworzce nasiona
puste (32,6%) Ilub stabo wyksztalcone (19,7%). Jednaostatecznym kryterium
decydujcym o przydatnéci podwojonych haploidéw do selekcji wadtoowych linii
homozygotycznych buraka cukrowegoedbie wielkag¢ plonu korzeni 1 plonu
technologicznego cukru.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 80.

Tytut projektu: Badania nad odpornoscig grochu siewnego i bobiku na wybrane
choroby grzybowe i wytworzenie materiatdw wy§ciowych.

Kierownik projektu: dr L. Boros

Badania obejmowaty ocerpodatndci na poraenie M. pinodesnowych genotypow
grochu siewnego w dwiadczeniu polowym z kontrolowannfekcja (19) oraz w warunkach
kontrolowanych (19+23). dcznie badano 42 obiekty. Bwiadczenie z kontrolowan
infekcja zatlazono w 3 powtdrzeniach, na poletkach 2eawych 1.5mb. diugich. Ocen
prowadzono w dwoch kombinacjach tj. kombinacji kohtej chronionej chemicznie oraz
kombinacji z inokulagi mieszania izolatbw o stzeniu 2x16 zarodnikéw/ml.
Przeprowadzono dwukragninokulacg roslin, pierwsz w fazie 3-4 I§cia gdy groch miat
okoto 15 cm wysokéri, drugs w okresie kwitnienia. Kfcowa ocer poraenia
przeprowadzono gdy wkszai¢ genotypow osigreta faz wypetnionego stika. Oceniano
porazenie dolnej,srodkowej i gornej cgci roslin wg skali Xue i in. (0-9) gdzie 0 oznacza
brak poraenia. Do poréwnania stopnia peemia uwzgtdniano najwysze poraenie
z przeprowadzonych ocen w trakcie wegetacji dialkgo genotypu.

Badane genotypy ity sie istotnie pod wzgldem wysokéci roslin, wylegania i plenngci
oraz poraenia M. pinodes Stwierdzonosrednie poraenie raglin badanych genotypow
w porownaniu do poprzednich sezonéw wegetacyjny@hserwowany stopfe poraenia
przezM. pinodespowodowat ponad 8% redukgproduktywndci badanych genotypow przy
duzej rozpktosci pomiedzy nimi. R@nice w redukcji produktywni@i pomiedzy genotypami
byty nieistotne Wyodrebniono grug genotypdw o poteeniu na poziomie odmiany Radley —
wzorca odporngci. W warunkach kontrolowanych, w testach z inokjga20 dniowych
siewek grochugrednie poraenie Igci i todyg byto wysze od odpowiednich waga dla
odmiany wzorcowej Radley i znago nizsze ni dla odmiany wzorcowej Rubin. Niezatee
wykonana ocena podatfth w/w genotypdw grochu techrjkinokulacji odcgtych lisci
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z wykorzystaniem komputerowej analizy obrazu potdzéa dwa zgodnd¢ wynikow oceny
podatndci na infekcg M. pinodesta metod, z wynikami testu na siewkach w warunkach
kontrolowanych oraz z wynikami oceny podatriov warunkach polowych z kontrolowan
infekcja. Nie stwierdzono istotnych rdic poziomu podatn@i badanych genotypdéw
w zaleznosci od miejsca wytworzenia.

Testowano w warunkach polowych linie; K159) z &miu kombinacji z krzyowan
migdzyodmianowych z odmiarRadley. Badane linie zaity si¢ pod wzgédem wczesr<i,
wysokdici roslin, wylegania.Srednie poraenie linii grzyberrM. pinodesw 5 na 8 kombinagji
krzyzowan byto nizsze od porzenia odpowiednich form matecznych. Produktyséno
wyrazona masg nasion z poletka byta x8za od produktywnii lepszych rodzicow. Jednak
zakres zmienn@i dla tej cechy wskazuje na wmiovos¢ wyboru linii, ktore lgda taczyty
podwyzszory odpornd¢ na M. pinodesz innymi korzystnymi cechamizytkowymi. Za
pomoa analizy skupié metody Warda, wydzielono grupy obiektéw odum podobi@éstwie
pod wzgtdem poraenia M. pinodes wysokaci roslin, wylegania, plonu nasion z poletka,
zawartdci biatka w nasionach oraz masy 1000 nasion.

Kontynuowano prace nad introgrggjendéw odpornéei z Pisum fulvumdo Pisum sativum.
W biezacym sezonie wegetacyjnym wysiano populack; na polu infekcyjnym.
Obserwowano rdiny ze znacznymi deformacjami, z zaburzeniami woifilowymi czy
catkowicie sterylne. Badane materialy wykazywaha@my segregagj dla szeregu cech
morfologicznych (wysok& roslin, typ ulistnienia, barwa kwiatow, wczeso wielkaosé
nasion i kolor okrywy nasiennej). WyselekcjonowaB8 pojedynki, zebrano ramsze
Z segregujcych rodzin oraz 72 potomstwa pojedynkow wyselakaysanych w poprzednim
sezonie wegetacyjnym. Zebrane materigigalpprzedmiotem dalszych prac.

W daswiadczeniu polowym w warunkach prowokacyjnych z apénym o miesic terminem
wysiano 17 genotypOw grochu, w tym zarejestrowan20d1 roku odmiany Model, Mentor

I Turnia oraz grup genotypow odpornych naateniaka prawdziwego. Ponadto wysiano 99
potomstw pojedynkéw 8 kombinacji krzywan z odporm linia. W przeciwiéstwie do
poprzedniego sezonu wegetacyjnego wpigh stabe porzenie naczniakiem widciwym.
Ponadto silne wyleganie i podmokaia spowodowane nadmiernymi intensywnymi opadami
w miesicu lipcu (suma 294 mm) utrudnity przeprowadzeniesenve] selekcji w tym
materiale. Zebrano 43 potomstwa pojedynkéw bezlopoeazenia myczniakiem widciwym.

W okresie zimowym zebrane linie poddane zagtacenie podatn@i na poraenie
maczniakiem widciwym w warunkach szklarniowych.

Lp. w zat. do Rozporadzenia MRIRW: 83.

Tytut projektu: Wytwarzanie energetycznych form hodowlanych traw wieloletnich
0 zwigkszonej biomasie i wartdci opatowej oraz nasiennej na gleby suche, ubogie
| skazone.

Kierownik projektu: dr D. Martyniak

Zaplanowane na rok sprawozdawczy badania ¢bodj w Pracowni Traw
Pozapaszowych i Rbn Energetycznych, ze wzglu na ograniczone mlwosci
wykorzystania w kraju drewna opatowego z laséweawlta odpadowego z przemystu, dla
osiggniecia celu 15% OZE w 2020. 4t konieczne jest szukanie nowych gatunkdéélimo
energetycznych, zwlaszcza przydatnych na niezagaspwane tereny, marginalne oraz
gleby lekkie, ubogie i suche. Obecnie do zagosmyadania jest w Polsce ponad 1,0 min ha
gleb, gtbwnie w postaci ugoréw, terendéw porolnycmieuzytkow, na ktérych mogtyby
znalez¢ sie odpowiednie réliny energetyczne. Tak mozliwos¢ maze stworzy uprawa
niektorych gatunkow traw wieloletnich. WWphe rozpoznania wykazaty: isparod traw,
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przydatnymi do produkcji biomasy w kraju mpolgy¢ zwtaszcza: perz wydhony (Agropyron
elongatun), stoktosa uniolowata Bfomus unioloides kostrzewa trzcinowataFéstuca
arundinaced, rajgras wyniosty(Arrhenatherum elatiys Wymienione, wiczone do bada
gatunki g wieloletnie i rozmnzaja Ssie przez nasiona, dlatego mypsgtanowé wzglednie tanie
zrodto biomasy lignocelulozowej do spalania i procjukbiogazu. Badania podstawowe
dotyczyly gtdwnie okréenia wiaciwosci morfologiczno-biologicznych i nasiennychslia,
podstawowych parametrow jalaowych biomasy stomy i brykietu do spalania (wéeto
kalorycznej i opatowej, suchej masy, popiotu oraacpntu wilgotnéci biomasy), a tate
plonuswiezej zielonej masy i kiszonki do produkcji biogazutym zawartéci metanu.

Celem bada podstawowych bylo poznanie wymienionych $eiavosci waznych cech
morfologicznych i biologicznych, charakteryzaych poszczegolne genotypy i formy
badanych traw wieloletnich. Natomiast ustalenie pelnametréw jakéiowych biomasy do
spalania i produkcji biogazu (metanu) oraz $etaosci nasiennych genotypow zadecyduje
o mazliwosci i ekonomice ich uprawy na cele energetyczne.

Wszystkie badania polowe populacji genotypow i ggigkow Agropyron elongatunoraz
pozostatych zlokalizowane zostaly w Radzikowie. yCanalizowany materiat sbnny
badanych gatunkow i populacji traw energetycznyclgkagzat s¢ duza zmienndcia
wigkszaici cech. Spérod cech morfologicznych dotyczyto to zwlaszczazpewydtuzonego
w zakresie liczby gddéw generatywnych, wysoka roslin, diugasci ktoséw i lisci. Populacje
o duzej liczbie gdéw generatywnych (np. nr 33) charakteryzowadypszewanie mniejsz
wysokaicia roslin i dlugoscia ktosa. Natomiast populacje o matej liczbie kwigo®w (np. nr
35), miaty korzystne parametry innych cech: bylysalie oraz miaty dtugi i szerokist.
Korzystnie w wekszaci cech wyraniaty sie dwie populacje - nr 34 i 32. Znacgemienndg¢
stwierdzono take, w zakresie cech nasiennych i to nie tylko u pelecz w pozostatych
gatunkach. Szczegdlnie dotyczyto to plonu nasikiceby peddéw generatywnych, dla ktérych
wyliczono najwiksze wspotczynniki zmiensoi (c.v. %). Stwierdzono réwnieznaczne
zroznicowanie materialu pod wzaglem masy tyaca nasion (MTN), szczegdlnie
w przypadku perzu wydionego i stoklosy uniolowatej. Ja¥o nasion w wgkszdci
badanych materiatéw byta dobra lub zadavwai@j Nieco nisz zdolna¢ kietkowania miaty
genotypy mozgi trzcinowatej i rajgrasu wyniosteBmtyczy to réwnie energii kietkowania,
a zwlaszcza ichywotnadsci (nizszy wskanik witalnasci nasion — WWN).

Generalnie, przeprowadzone badania wykazatyytypowany do celéw energetycznych
materiat raélinny posiada deg zmienndé wigkszaici korzystnych cech biologicznych
Zwiazanych z uytkowa wartgicig energetyczgbiomasy.

Ponadto analizowano materiakliany pod wzgédem energetycznym t.j. dotygzm jego
wartasci opatowej i produkcji biogazu. Zlecone badanikojgiowe biomasy w Centralnym
Laboratorium Zaktadéw Pomiarowo-Badawczych Energetynergopomiar”, pozwolity
doktadnie oceri przydatné¢ biomasy poszczegoéinych gatunkéw traw wieloletnich
I populacji do spalania i produkcji biogazu. d8zai¢ z nich w badanych parametrach
jakosciowych dorownywata, a nawet przemggata wgiel brunatny. Dotyczy to zwlaszcza
ciepta spalania i wartoi opalowej u stoktosy uniolowatej i mozgi trzcineporaz niektorych
form perzu wydtaonego. Jednoc#eie w materiale rdinnym stwierdzono (wielokrotnie)
mniejsz zawart@¢ niekorzystnego popiotu i siarki niw weglu brunatnym. Stwierdzono
rowniez zaleznos¢ ciepta spalania od wilgotdo biomasy - im wysza wilgotné¢ tym gorsza
byta wartg¢ opatowa.

Dodatkowe analizy przydatéa uzytkowej perzu wydhionego do produkcji biogazu
wykazaty zadawalafa (53%) zawart& uzyskanego metanu w biogazie z kiszonki
w porownaniu z podawanymi w literaturze innymélimoami (trawy w uprawie polowej czy
kukurydza).

Reasumujc, uzyskane w pierwszym roku wyniki badgpoznawczych dowodz ich
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celowdici, pozwalaj na wsgpna ocerg wybranych materiatow &innych, a take dalsze
kontynuowanie prac.

Lp. w zat. do Rozporzadzenia MRIRW: 104.

Tytut projektu: Choroby grzybowe i bateryjne zagrazajace fasoli zwyczajnejPhaseolus
vulgaris L.).

Kierownik projektu: dr L. Boros

Ocenie poddano 26 nowych obiektow fasoli szparagovtezymanych z trzech
osrodkow hodowli. Materiaty te wysiano w éleiadczeniach w trzech powtdrzeniach, na
poletkach 1-rzdkowych 1,5 mb. diugich przy rozstawie gaizyrzedzi 50 cm, a w rgzie
5 cm, wysiewajc co kade 2 radki testowanych form jeden gdek odmiany podatnej jako
zrodto naturalnej infekcji w zalmosci od typu déwiadczenia. Kolejnym daviadczeniem
zatazonym w uktadzie blokow losowanych w trzech powtdiaeh byto déwiadczenie
z 17 obiektami w tym 11 odmianami testowymi i 6 ggmpami fasoli z kolekcji roboczej
w Regutach. Kombinacje kontrolne w w/wéoadczeniach chroniono Miedzianem. Zgodnie
z sugesti Komisji Odbioroéw z poprzedniego roku, dotycej potrzeby podgia prac nad
wytworzeniem materiatdw wygiowych fasoli kartowej na suche nasiona z odpfsiaona
ragg gammacC. lindemuthianumwysiano dwa déwiadczenia polowe na bazie wiasnych
materiatdbw. W pierwszym dwiadczeniu oceniano 16 obiektéw a w drugim 114i lini
z r&znych kombinacji krzyowain. Ponadto do oceny pamnia zgniliza twardzikowg
(S. sclerotiorumhna innym polu zalmno déwiadczenie z 32 obiektami w tym 26 obiektow
to nowe rody fasoli szparagowej i 6 to genotypyaagzne z okrdonymi cechami.

Stopier porazenia odmian i linii antraknaz bakterioz i zgnilizng twardzikows okreslano wg
9-stopniowej skali: 1 — > 75% pa@nych ralin; 3 — 51-75% porzonych ralin; 5 - 26-50%
porazonych ralin; 7 - do 25% porzonych rglin; 9 —brak poraenia.

Do oznaczenia patogef@lletotrichum lindemuthianumvykorzystano opis w pogcznikach
(Kochman i Majewski, 1970; Marcinkowska, 2003). Wietdzeniem diagnozy opartej na
symptomatologii byto badanie pod mikroskopem prafiav wykonanych z poranych
tkanek zawierajcych organy zarodnikowania grzyba. Z kultur piemyath przygotowywano
kultury jednozarodnikowe metadkolejnych rozciéczen na szalkach Petriego z pavka
Mathura. Nasipnie kultury jednozarodnikowe przeszczepiono nasgk®o dalszych bada
z kazdego izolatu przygotowano po 2 skosy kultur jedmodaikowych pochodicych

Z jednej i tej samej kultury pierwotne;j.

Badania podatci na poraenie rag gamma C. lindemuthianum w warunkach
kontrolowanych w t&ie z inokulacg nasion wykonanym wedlug metodyki opisanej
w CPVO-TP/012/3.

Do identyfikacji sprawcow bakteriozy fasoli wykostgno zestawy diagnostyczne Adgen
Phytodiagnostics Express Kit firmy NEOGEN Europd.Lt

Ocere podatnéci na zgniliz twardzikowy wybranych genotypow fasoli w warunkach
kontrolowanych przeprowadzono testemsrnednim, wykorzystuyjcym reakas siewek na
kwas szczawiowy. Test ten prowadzono na siewkachir2wych (otwieragcy sk 3 lis¢
trojlistkowy). Odcete siewki u podstawy todygi mocowano na platformatjropianowych

i umieszczano w pojemnikach na powierzchni roztw2®mM kwasu szczawiowego o pH 4,
a w przypadku kombinacji kontrolnej na wodzie destyanej doprowadzonej HCI do pH 4.
Test prowadzono w temperaturze 24 %2 z dawietlaniem 12/24 godz. Po uptywie 24
godzin wykonano ocenwigdnigcia, kzdacego miag podatnéci na zgnilizr twardzikows.
Materiaty testowane w dwiadczeniu, oceniano w skali 1 — 6, gdzie 1 = boakak,

2 = zwkdniety jeden li¢ (2 listki zarodkowe lub $¢ trojlistkowy = jeden K¢), 3 = 2 Ikcie
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zwiedniete, 4 = 3 l§cie zwkdnigte, 5 = zwednigte ogonki Iéciowe i 6 = zwg¢dnieta cata
roslina.

Przeprowadzone badania wykazaly istnienieicdowania w obgbie odmian szparagowych
oraz na suche nasiona na perae C. lindemuthianumw warunkach naturalnej infekcji.
W koncowej ocenie podatsoi genotypow fasoli szparagowej, odnotowano pen&g&e na

9 obiektach, a z odmian testowych na Michelittecihian DRK, Perry Marrow i Widusa.
Srednie poraenie antraknag badanych linii wyniosto 8.4 przy zakresie zmiestiad 2 do

9. Nie stwierdzono objawow pam@nia na rélinach 93 linii, a dla 21 linii potgenie srednie

I mocne.

W warunkach kontrolowanych przeprowadzono badaodamaci na poraenie rag gamma
C. lindemuthianunma 50 genotypach. Sfdd testowanych genotypdéw 16 byto podatnych na
porazenie rag gamma.

Przeprowadzono ocerpatogenicznéri izolatéw z kolekcji izolatow grzyb&olletotrichum
lindemuthianumna zestawie genotypdéw mdicujacych w celu oceny zmienda populacji
posiadanych izolatow z oldleniem potencjalnie wysgpujacych ras. Przebadano 30 izolatow
a uzyskane wyniki wskazajze izolaty te tworz dwie rasy.

Bakteriozy fasoli byty chorobami notowanymi w znagm nasileniu. Badane genotypy fasoli
szparagowej, oprocz jednego, wykazywaty objawy chowe. Srednie poraenie badanej
grupy genotypow wyniosto 6,4 przy zrticowaniu genotypowym w przedziale 3-9. $i6ol
114 nowych linii fasoli na suche nasiona tylko 6rnfo nie wykazywalo objawéw
chorobowych, 4 linie wykazywaly silne paemie, a pozostate 1Gfednie. Przeprowadzono
identyfikacg sprawcéw bakteriozy fasoli na 25 genotypach. Wgdé@cja sprawcow
bakteriozy fasoli z wykorzystaniem testow imunod#lefie wykazata obecni@ bakterii
Pseudomonas syringapv. phaseolicolau wszystkich badanych genotypow z objawami
bakteriozy a w przypadkBseudomonas syringae. syringaestwierdzono jej obecsé u 12
na 25 badanych genotypow. Nie stwierdzono gp®ivania Xanthomonas campestrisv.
phaseolisprawcy ostrej bakteriozy fasoli.

Stwierdzono d& powszechne wygpowanie porzenia Sclerotinia sclerotiorumsprawcy
zgnilizny twardzikowej fasoli. Stopieporazenia uwzgtdnionych w déwiadczeniach rodow,
odmian i linii byt dég¢ zblizony, na poziomie 7-4 w skali 9 stopniowSjednie poraenie
badanych rodéw fasoli szparagowej i 6 odmian éndadczeniu zlokalizowanym na innym
polu wyniosto 7,3 przy rozpiosci pomidzy genotypami od 5 do 9. Zmdicowanie
genotypowe podatdoi u odmian szparagowych potwierdzono rowrne tescie pagrednim
wykorzystupcym reakat siewek na kwas szczawiowyV oparciu o uzyskane wyniki
przeprowadzono poréwnanie peeaia zgnilizm twardzikowy w warunkach polowych
Zz wynikami oceny podatsoi w tescie pagrednim dla 29 badanych genotypow. Wspoétczynnik
korelacji pomg¢dzy tymi ocenami wyniost r = 0.50. Wasto wspotczynnika jest
poréwnywalna z danymi literaturowymi.
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