BADANIA PODSTAWOWE NA RZECZ POSTEPU BIOLOGICZNEGO
W PRODUKCJI ROSLINNEJ.

Wyniki badan uzyskane w 2013 roku w tematach szczegotowych wg
Zalgcznika nr 14 Rozporzgdzenia Ministra Rolnictwa i Rozwoju Wi 7 dnia
13 kwietnia 2007r. (Dz.U. Nr 67 poz. 446; z 2008r. Nr 102 poz. 654 i Nr 146

poz. 930; z 2009r. Nr 76 poz. 648; z 2010r. Nr 91 poz. 595 i Nr 259 poz. 1772;
z 2011r. Nr 121 poz. 691, z 2012r. Nr 53 poz. 271 oraz z 2013r. poz. 752)

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 3.

Tytul projektu: Badania nad zwi¢kszeniem odpornosci pszenicy i obniZzeniem skazenia
ziarna mikotoksynami fuzaryjnymi poprzez identyfikacje¢ i wykorzystanie genetycznych
zrodel odpornosci na fuzarioze klosow.

Kierownik projektu:dr T. Goral

Material badawczy stanowity 144 genotypy pszenicy ozimej o zréznicowanym podtozu genetycznym,;
wzorce: wysoko plonujace odmiany KWS Ozon ($rednio podatna), Muszelka (podatna), Tonacja
(odporna); 72 genotypy pszenicy ozimej wybrane z doswiadczen prowadzonych w latach 2007-2012;
4 odmiany wysoko odporne na fuzariozg ktosow (20828, A40-19-1-2, Bizel, UNG 226). Obiekty
wysiane zostaly w doswiadczeniach polowych w Radzikowie. Materialem infekcyjnym byla
mieszanina 3 izolatbw Fusarium culmorum, wytwarzajacych deoksyniwalenol, niwalenol oraz
zearalenon. Pszenica inokulowana byta przez oprysk ktoséw zawiesing zarodnikow w okresie peini
kwitnienia. Przeprowadzono 2 oceny nasilenia fuzariozy ktosow, w odstepie 7 dni. Okreslano indeks
fuzariozy ktosow (IFK) oznaczajacy udziatl porazonych kloskow w ogoélnej liczbie ktoskéw na
poletku. Wykonano pomiary wysokosci roslin. Po zbiorze klosow oznaczono stopien uszkodzenia
ziarniakow przez Fusarium (FDK).

W tunelach z instalacja zraszajaca, ktosy 72 genotypow i 6 odmian pszenicy ozimej inokulowano
izolatami F. culmorum. Po inokulacji utrzymywana byla wysoka wilgotno$¢ powietrza w celu
zapewnienia korzystnych warunkow do rozwoju fuzariozy ktosow. Po ok. 3 tygodniach od inokulacji
przeprowadzono 2 oceny nasilenia fuzariozy kloséw, w odstgpie 7 dni. Okre§lano wystepowanie
fuzariozy ktosow (liczba ktosow porazonych na poletku) oraz porazenie ktosa. Mierniki te postuzyty
do wyliczenia indeksu fuzariozy klosow.

Analizowano zawarto$¢ mikotoksyn fuzaryjnych w ziarnie. Zearalenon (ZEA) oznaczano za pomoca
iloSciowego  testu immunoenzymatycznego AgraQuant® ZON. Trichoteceny grupy B
(deoksyniwalenol [DON], 3-acetyldeoksyniwalenol, 15-acetyldeoksyniwalenol, niwalenol [NIV]) byty
analizowane przy wykorzystaniu techniki chromatografii gazowej.

Doswiadczenia infekcyjne ze 150 genotypami pszenicy ozimej zatozono dodatkowo w 6 punktach
doswiadczalnych: Debina (woj. pomorskie), Kobierzyce (woj. dolnoslaskie), Nagradowice (woj.
wielkopolskie), Polanowice (woj. matopolskie), Smolice (woj. wielkopolskie), Strzelce (woj. todzkie).
Zastosowano ten sam zestaw izolatow F. culmorum co w Radzikowie. Metodyka inokulacji byta
zblizona. Okres$lano procentowy indeks fuzariozy ktoséw (Dgbina, Polanowice, Strzelce) lub
odpornos¢ w skali 1-9 (Kobierzyce, Nagradowice, Smolice). Odpornos¢ w skali 1-9 zostata
przetransformowana na indeks fuzariozy ktosow.

Srednie nasilenie fuzariozy kloséw u genotypéw pszenicy ozimej wynosito 32,0%. Zakres zmienno$ci
cechy miescit si¢ w granicach 10,3-56,0%. Zidentyfikowano genotypy najbardziej odporne na
porazenie klosa (7 genotypow) oraz najbardziej podatne (8 genotypow). Termin kwitnienia nie
korelowal z nasileniem fuzariozy klosow. Istotna byla korelacja wysokosci roslin z indeksem
fuzariozy kloséw (r = -0,554). Dla wszystkich genotypéw o wysokosci powyzej 90 cm indeks
fuzariozy ktosow nie przekraczat 40%, natomiast dla nizszych niz 80 cm indeks byt wyzszy od 30%.



Zamieranie ktosow korelowalo istotnie z podatnoscig na fuzarioze ktosow. U wickszosci podatnych
genotypow zjawisko to wystgpito w duzym nasileniu, z wyjatkiem kilku genotypow, u ktérych
zamierania nie obserwowano.

Srednie nasilenie fuzariozy kloséw u genotypéw pszenicy ozimej z lat 2007-2012 wynosito 20,6%.
Zakres zmiennosci cechy miescil si¢ w granicach 4,8-44,0%. W warunkach kontrolowanych $rednie
nasilenie fuzariozy ktoséw wyniosto 28,3%. Zakres zmiennosci cechy miescil si¢ w granicach 10,5-
42,0%. Termin kwitnienia oraz wysoko$¢ roslin korelowala istotnie z nasileniem fuzariozy ktosow.
Wspoétczynniki miaty jednakze niska warto$é. Srednia wysoko$é genotypéw odpornych wyniosta
95cm. Zakres zmiennosci cechy miescit si¢ w granicach 80,3-110,7%. Byly one wyzsze niz pula 150
genotypow badanych w 2013r. — §rednia wysoko$¢ 87,1 cm, w zakresie od 67,0 do 111,7 cm. Indeksy
fuzariozy ktosow w warunkach polowych i kontrolowanych korelowaty istotnie.

Reakcja 58 genotypow odpornych pszenicy, badanych w latach 2012 i 2103, byta stabilna o czym
swiadczy wysoki wspotczynnik korelacji indeksow fuzariozy klosow z tych lat. Genotypy te wykazaly
przecigtnie wyzszg odporno$¢ od nowych genotypow badanych w 2013r., a takze od 59 odmian
pszenicy znajdujacych si¢ w rejestrze zarowno w roku 2012 jak 1 2013.

Srednie nasilenie fuzariozy ktoséw w 6 lokalizacjach wyniosto 23,9%. W Debinie bylo to 22,3%,
w Polanowicach 27,5%, w Nagradowicach 23,8%, w Kobierzycach 20,5%, w Smolicach 19,7% oraz
w Strzelcach 29,9%. Stwierdzono duze zréznicowanie podatnosci badanych genotypow w zakresie od
10,1% do 54,0%. Znaleziono genotypy odporne o stabilnej reakcji we wszystkich lokalizacjach.
Obserwowano rowniez stabilng podatno$¢ niektorych genotypow.

Indeksy fuzariozy ktosow z 6 lokalizacji korelowaly istotnie ze $rednim indeksem z Radzikowa
i Cerekwicy (IGR PAN). Najwyzsze byly wspotczynniki dla Kobierzyc i Debiny, najnizszy dla
Polanowic. Wyniki z Polanowic korelowaty najstabiej z wynikami z innych lokalizacji. Wspdtczynnik
korelacji §redniego indeksu FK z Radzikowa i Cerekwicy versus $redni indeks FK z 5 lokalizacji byt
wysoki (r=0,746) co wskazuje na zadowalajaca zgodnos¢ wynikow, mimo rozbieznosci dla niektorych
genotypow. Wiarygodna ocena podatno$ci danego genotypu wymaga przeprowadzenia doswiadczen
infekcyjnych w kilku §rodowiskach.

Na podstawie oceny porazenia ktosa do dalszych analiz wybrano 44 genotypy wykazujace odpornosc
na porazenie klosa, trzy odmiany wzorcowe (KWS Ozon, Muszelka, Tonacja), wzorzec odpornosci
(20828) oraz 3 genotypy o najwyzszej podatnosci. Sposrdd genotypdéw odpornych 17 byto badanych
w doswiadczeniach w latach 2011 1 2012.

Nasilenie fuzariozy ktosow wybranych 44 genotypéw wynosito w Radzikowie $rednio 19,5% (bez
wzorcow 1 3 genotypow podatnych). Zakres zmiennosci od 4,8 % do 29,3% (bez wzorcow
i 3 genotypow podatnych). Najsilniej porazone byly klosy 3 wzorcow podatnych (IFK > 50%).
Stopien uszkodzenia ziarniakoéw dla tych genotypow wynidst 27,0%. Zakres zmienno$ci miescit si¢
w granicach od 11,5 % do 43,9 %, Najwicksze uszkodzenie ziarniakéw zanotowano dla odmian
Muszelka i KWS Ozon, wzorca podatnego oraz 2 genotypdw o nizszym porazeniu klosa.

W  ziarnie badanych genotypow pszenicy stwierdzono zawarto$¢ toksyn fuzaryjnych.
Deoksyniwalenol (DON) oraz niwalenol (NIV) wystepowaty we wszystkich probach. Zawartosé
zearalenonu (ZEA) stwierdzono w 49 prébach, z tym ze jedynie w 25 powyzej limitu oznaczalno$ci
wynoszacego 25 png/kg. W pozostatych 24 zwarto$¢ ta byta ponizej limitu detekcji. Pochodne DON -
3-acetyl- i 15-acetyldeoksyniwalenol wystgpowaty w ilosciach $ladowych. Srednia zawartos¢ DON
W ziarnie 44 genotypoéw wyniosta 2,225 mg/kg. Zakres zmiennos$ci zawartosci od 0,258 (POB 0111)
do 6,353 mg/kg (DD 11/09). Najwiecej DON znajdowato si¢ w ziarnie odmian wzorcowych Muszelka
1 KWS Ozon oraz genotypu podatnego. Jezeli chodzi o NIV, to jego Srednia zwarto$¢ wyniosta 2,223
mg/kg (44 genotypy). Zakres zmiennosci od 0,115 do 8,173 mg/kg. Bardzo wysoka zawartos¢ NIV
zanotowano w jednej probie ziarna odmiany Muszelka oraz w ziarnie genotypu podatnego. W ziarnie
genotypoéw z roku biezgcego bylo Srednio 2,664 mg/kg DON oraz 2,699 mg/kg NIV, natomiast
W ziarnie genotypow wybranych w latach 2011 i 2012 byto to odpowiednio 1,619 mg/kg DON i 1,978
mg/kg NIV. Srednia zwartos¢ ZEA (bez wartosci <LOD) wynosita 59 ug/kg. ZEA nie stwierdzono
W ziarnie 5 genotypow. Najwigcej tej toksyny znaleziono w ziarnie 3 genotypdéw oraz odmiany
Muszelka.

Indeks fuzariozy klosow oraz uszkodzenie ziarniakow korelowaty istotnie ze sobg oraz z zwartosciami
DON i NIV w ziarnie. Porazenie klosa nie korelowalo z zawartoscig ZEA, natomiast dla FDK
wspotczynnik byt istotny lecz miat niskg wartosc.



Wykonano analizg wielocechowg PCA (analiza sktadowych gtéwnych). Do analizy nie wiaczono ZEA
ze wzgledu na niewielkg zawarto$¢ tej toksyny w ziarnie. Analiza pozwolita na wyr6znienie 10
genotypow taczacych 3 typy odpornosci na fuzariozg ktosow — odpornos¢ na porazenie klosa, na
uszkodzenie ziarniakéw oraz na akumulacj¢ toksyn fuzaryjnych. W ziarnie 8 z tych genotypow
stwierdzono brak lub bardzo niska zawarto$¢ ZEA. Trzy genotypy badane byly w roku 2012 i rowniez
wykazaty odporno$¢ na fuzarioze ktoséw. Nalezy zauwazy¢, ze pod wzgledem zawartosci toksyn
genotypy nie roznily si¢ od wzorca odpornego 20828 zawierajacego gen odpornosci Fhbl.
Niskie zawartosci DON i NIV zanotowano réwniez u 8 innych genotypow - Sze$¢ z tych genotypow
wyselekcjonowano w poprzednich latach. Mialy one wyzsze porazenie klosa i/lub uszkodzenie
ziarniakdw w porownaniu do wymienionych powyze;j.
Badano rowniez odporno$¢ linii pszenicy ozimej i jarej uzyskanych z krzyzowania odmian
z genotypami odpornymi. Wszystkie linie inokulowano grzybem F. culmorum w warunkach polowych
Materiatem infekcyjnym byla mieszanina 3 izolatow F. culmorum. Pszenica inokulowana byta przez
oprysk ktoséw zawiesing zarodnikéw w okresie pelni kwitnienia. Wykonano 2 inokulacje wszystkich
obiektow. W tunelu z instalacjg zraszajacg ktosy 53 linii pszenicy ozimej inokulowano izolatem
F. culmorum (chemotyp DON). Wykonano 2 inokulacje. Po inokulacji utrzymywana byla wysoka
wilgotnos¢ powietrza w celu uzyskania silnej presji infekcyjnej patogena. Po okoto 3 tygodniach od
inokulacji przeprowadzono 2 oceny nasilenia fuzariozy ktosow, w odstgpic 7 dni. Okre$lano
wystepowanie fuzariozy ktosoéw (liczba ktosow porazonych na poletku) oraz porazenie ktosa. Mierniki
te postuzyty do wyliczenia indeksu fuzariozy ktosow.
Linie Fy (mieszance z Sumai 3) w warunkach polowych byty bardzo stabo porazane fuzarioza ktosow.
Sredni indeks FK wyniost 4,6 %, zakres zmiennosci od 0 do 10,0%. W warunkach prowokacyjnych
porazenie ktoséw badanych linii byto znacznie wyzsze. Sredni indeks FK wyniost 33,4%, zakres
zmiennosci od 9,0 do 56,0%. Najwyzsza odporno§¢ w obu S$rodowiskach wykazaly linie
Turnia/Sumai3. Srednia wysoko$¢ linii wynosita 105,3 cm. Jedynie 10 linii miato wysokos$¢ ponizej
100cm, z tego 4 wykazaly wysoka odpornos¢ w obu srodowiskach.
Linie Fs oraz F; pszenicy wykazaty duze zréznicowanie odpornosci na fuzarioze ktosoéw. Do dalszych
badan wybrano 37 linii o wysokiej odpornosci i korzystnych cechach morfologicznych (wysokos¢,
wyleganie). Sposrod linii F3 jarej wybrano 88 linii oraz 74 pojedynki wysoko odporne na fuzariozg
ktosow oraz o korzystnych cechach fenotypowych. Sposrod linii Fs ; Fg pszenicy jarej wybrano
31 pojedynkéw wysoko odpornych na fuzariozg ktoséw oraz o korzystnych cechach fenotypowych.
Najwazniejsze osiagniecia:
e Okreslenie odpornosci genotypow pszenicy ozimej i jarej na fuzarioz¢ klosow oraz stwierdzenie
znacznej zmienno$ci tej cechy wsrod badanych obiektow.
e Zidentyfikowanie genotypéw o wysokiej odpornosci na fuzarioze klosow 1 akumulacje
mikotoksyn.
e Zbadanie zalezno$ci pomigdzy typami odpornosci na fuzarioze ktosow.
o Wyselekcjonowanie linii z mieszancéw odmian ze zréodtami odporno$ci o podwyzszonej
odpornosci na fuzariozg ktosow i korzystnych cechach fenotypowych.
e Utworzenie kolekcji genotypow pszenicy o podwyzszonej odpornosci pochodzacych z krajowej
puli genetycznej (bez udziatu egzotycznych zrodet odpornosci).

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 4.

Tytul projektu: Poszukiwanie, tworzenie, ocena i gromadzenie Zrodel odpornosci na
septorioze lisci i plew u pszenicy (czynnik Stagonospora nodorum).

Kierownik projektu: prof. dr hab. E. Arseniuk

Prace laboratoryjne majace na celu wytworzenie linii podwojonych haploidow (DH) prowadzone byty
w Pracowni Hodowli Odpornosciowej IHAR PIB Radzikow. Materiatem wyjSciowym byty mieszance
F, dostarczone przez hodowcow. W roku sprawozdawczym 2013 w pracowni pracowano z liniami
mieszancowymi przekazanymi w latach:



e 75 linii mieszancéw F; pszenicy z 2011 r.

e 65 linii mieszancéw F; pszenicy z 2012 r.

W celu otrzymania linii DH ziarniaki mieszancow F; wysiewano do podloza w komorach
fitotronowych. Klosy zbierano w $rodkowej fazie jednojadrowego stadium ziaren pytku
i przechowywano przez 7 do 10 dni w chtodni. Pylniki wyktadano na pozywke¢ CLM i przenoszono do
inkubatora do temp. 26°C. Po okoto 6 tygodniach rozpoczeto sukcesywne przektadanie wytworzonego
na pylnikach kalusa na pozywke R;. Nastgpnie, po okolo 10 dniach wytworzone z kalusa ro$liny
przektadano do kolbek na pozywke ukorzeniajaca R4. Zregenerowane rosliny po ukorzenieniu
poddawano procesowi jarowizacji trwajagcemu 6 tygodni w temp. 4°C. Po zakonczeniu jarowizacji
ro§liny wysadzano do pojemnikow z ziemig i ustawiano w komorze fitotronowej do czasu
wytworzenia ziarniakow. Ogétem wytworzono 395 linii DH.

W roku biezacym przeprowadzona zostata inokulacja oraz fenotypowa ocena linii pszenicy pod
wzgledem odpornosci na porazenie przez S. nodorum w doswiadczeniu polowym, zatozonym jesienig
2012 roku. Doswiadczenie obejmowato w sumie 279 linii DH, rodow DW i odmiany wzorcowe
(Muszelka, Tonacja, KWS Ozon).

Wszystkie materialty wysiane zostaly w 4 powtdrzeniach obejmujacych 1 powtdrzenie kontrolne
i 3 powtdrzenia zakazane w ukladzie losowanych blokéw. Poletka inokulowano trzykrotnie w ciagu
sezonu zawiesing zarodnikow S. nodorum. Pierwsza inokulacja przeprowadzona zostala w fazie
wczesnej butonizacji (na krotko przed ktoszeniem) (GS 45 wg skali Zadoksa), druga inokulacje
przeprowadzono w fazie ktoszenia, natomiast trzecia w poczatkowej fazie kwitnienia (GS 59). Poletka
kontrolne opryskiwane byty Tiltem 250 EC (0,1% s.a.— propikonazol). W doswiadczeniu oceniano:
wczesno$¢ kloszenia roslin (okreslang liczbg dni od 1 stycznia do poczatku kloszenia), wysoko$¢
ro$lin (podang w cm) oraz odporno$¢ w skali od 1 do 9 (gdzie 1 oznacza ro$liny podatne,
a 9 odporne). Oceng stopnia porazenia ro$lin przez S. nodorum rozpoczynano w momencie pojawienia
si¢ pierwszych objawow choroby. Stopien odpornosci lisSci oceniano sze$ciokrotnie, klosow
pigciokrotnie w tygodniowych odstgpach czasu az do naturalnego zamierania ro$lin.

Zgodnie z harmonogramem niniejszego tematu inokulum S. nodorum o tacznej objetosci 16 litrow
zostato przestane do terenowych punktow doswiadczalnych w celu wykonania inokulacji testowanych
obiektéw pszenicy.

Wyniki fenotypowej analizy odpornosci rodéw pszenicy ozimej w do§wiadczeniu wstepnym:

Zakres terminow kloszenia rodéw DW miescit si¢ w przedziale od 165 do 169 dni, badane rosliny
mierzyly od 73 cm do 118 cm, zakres reakcji na porazenie przez S. nodorum dla liSci oscylowat
w granicach od 4,2 (skala 1-9) do 5,5, natomiast dla plew ktoséw od 3,2 do 5,2.

Wyniki fenotypowej analizy odpornosci linii DH pszenicy ozimej:

Zakres termindow kloszenia poszczeg6lnych linii miescit si¢ w przedziale od 165 do 171 dni, badane
rosliny mierzyty od 51 cm do 120 cm, zakres reakcji na porazenie linii DH pszenicy ozimej przez

S. nodorum dla lisci oscylowal w granicach od 3,8 (skala 1-9) do 5,44, natomiast dla plew ktosow od
3,4 do5,27.

Zaleznosci miedzy porazeniem lisci oraz kltosow od wysokosci obiektow przedstawiaja ponizsze
wykresy:
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Obserwacje wykonane w ramach obcych ustug badawczych:

Ocene obiektow pszenicy ozimego pod wzgledem odpornosci na S. nodorum w punktach
doswiadczalnych wykonywano zgodnie z wyzej opisanymi procedurami przestanymi do
podwykonawcow w konspekcie tematu. W poszukiwaniu odpornosci przetestowano 150 linie
pszenicy ozimej DW I i Il. Odmianami wzorcowymi byty odmiany: Tonacja, Muszelka i KW'S Ozon.
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Whioski:

e Linie DH oraz obiekty badane w do§wiadczeniu wstgpnym charakteryzowaly sie: wczesno$cia
ktoszenia zamykajaca si¢ w przedziale 165-167 dni liczonych od 01.01, rozktadem wysokosci
rosliny 52—-120 cm, rozktadem odpornosci lisci w zakresie 3,8-5,56 (1 - krancowo podatne;
9 — kranicowo odporne), oraz rozktadem odpornosci plew w zakresie od 3,3 do 5,2.

e W przypadku lisci najodporniejszymi obiektami byty obiekty do§wiadczenia wstepnego (POB
1012, STH 087 i STH 087), linie DH w 1 roku do$wiadczenia nie roznity si¢ istotnie od
najodporniejszych rodow (629/40/3, 639/37/1, 558/17/6). Wymienione rody i linie mimo do$¢
wysokiego poziomu odpornosci nie przekroczyly poziomu odpornosci odmian z Krajowego
Rejestru Odmian.

o Najwyzsza odpornos¢ plew stwierdzono u linii DH 629/40/3 oraz rodu DC 332/09-3.

e Linie DH I o znacznie skréconym zdzble (639/24/1, 638/9/4) nie ustepowaly odpornoscig innym
przebadanym rodom hodowlanym i ustalonym odmianom.

e Sposrdod linii wysianych rgcznie (Rg) mozna wyrdzni¢ wiele linii charakteryzujacych si¢ dosé
wysoka odpornoscia lisci oraz bardzo dobrg odpornoscia plew, przy skréconym zdzble. Dla
potwierdzenia ich charakterystyki konieczne sg jednak dalsze proby w warunkach normalnego
wysiewu.

o W doswiadczeniach prowadzonych w zamiejscowych punktach badawczych znaczna liczba rodow
charakteryzowata si¢ nizszym porazeniem lisci i plew w poréwnaniu z odmianami wzorcowymi.

e Zwiazki korelacyjne migdzy wartoSciami odpornosci obiektow doswiadczenia wstepnego ukazuja
duze rdéznice w poziomie sily zwigzku miedzy réznymi punktami badawczymi. W przypadku
odpornosci lisci najsilniejszy zwiazek korelacyjny wystgpowatl miedzy Radzikowem a Debing,
a najstabszy miedzy Smolicami a Nagradowicami. Zaobserwowano, ze sita zwigzku korelacyjnego
jest modyfikowana przez warunki §rodowiskowe.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 5.

Tytul projektu: Piramidowanie efektywnosci genow odpornosci na maczniaka
prawdziwego (Blumeria graminis f. sp. tritici) i rdze brunatng (Puccinia tritici)
W pszenicy ozimej.

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

W ramach tematu realizowane byty nastepujace zadania:

Piramidowanie efektywnych genéw odpornosci:

W 2013 roku kontynuowano prace dotyczace piramidowania gendéw. W zaleznosci od populacji
mieszancowej przeprowadzono krzyzowania z linig odpornosci na rdz¢ brunatng — linia Lr47, z linig
odporno$ci na maczniaka prawdziwego — linia Pm37, lub z rodzicem wypierajacym - Bogatka,
Nadobna. Ze wszystkich populacji mieszancowych otrzymano tacznie 722 linie, z czego 205 linii
wypadto z analizy, a do oceny fenotypowej wyselekcjonowano lacznie 517 linii. Zestawiajac wyniki
reakcji linii na zakazanie izolatami B. graminis i P. recondita, do analizy molekularnej
wyselekcjonowano 224 rosliny.

W 2013 prace badawcze prowadzono na 10 populacjach mieszancowych:
BIO2a{((NadobnaxLr41)x(NadobnaxPm21)xNadobna)xNadobna}*xLr47xNadobnaxLr47

BIO2b {((NadobnaxLr41)x(NadobnaxPm?21)xNadobna)xNadobna} xLr47xNadobnaxBogatka
BIO4 1{((BogatkaxLr41)x(BogatkaxPm21)xBogatka)xRAH979}xLr47xNadobnaxLr47

BIO4 2a{((BogatkaxLr41)x(BogatkaxPm21)xBogatka)xRAH979} xLr47xBogatkaxBogatka

BIO4 2b{((BogatkaxLr41)x(BogatkaxPm21)xBogatka)xRAH979} xLr47xBogatkaxNadobna
BIO4 3{((BogatkaxLr41)x(BogatkaxPm21)xBogatka)xRAH979}*xPm37xNadobnaxPm37
BIOS_1{((BogatkaxLr41)x(BogatkaxPm?21)xLexus)xMeteor}*Pm37xPm37xBogatka

BIOS 2{((BogatkaxLr41)x(BogatkaxPm21)xLexus)xMeteor}*Pm37xPm37xPm37

BIOS 3{((BogatkaxLr41)x(BogatkaxPm21)*xLexus)*Meteor}*Pm37xPm37xNadobna

BIOS 4{((BogatkaxLr41)x(BogatkaxPm21)xLexus)*xMeteor}xPm37xPm37xLr47

Do selekcji materiatu ro§linnego wykorzystano nastepujace markery molekularne:
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- Gen Lr41: Barc124, Gwm261, Gwm296

- Gen Lr47: (PCAPSR+PS10L+PS10L2), Gwm60

- Gen Pm21: NAU/Xibao

- Gen Pm37: STSBE406627, STSBE406653

W testach patogenicznos$ci wykorzystano izolaty rdznicujace, dla B. graminis izolat Bgt Kadett, dla
P. recondita izolat 2902, Wilton.

Uzyskano nastepujace wyniki:

B102a - Populacja mieszancowa BIO2a zostata skrzyzowana ze zrodtem odpornosci na rdzg brunatng
— linia Lr47. Otrzymano populacj¢ mieszancowg W liczbie 34 linii. Za pomoca zestawu izolatow
réznicujacych B. graminis oraz P. recondita przeprowadzono selekcje fenotypowa materiatu
roslinnego. Na podstawie przeprowadzonego testu, do selekcji molekularnej wybrano tacznie 10 linii.
Na podstawie przeprowadzonej analizy molekularnej wyselekcjonowano 3  ro$liny/linie
(Lr41+Lr47+Pm21).

BIO2b - Populacja mieszancowa BIO2b zostata skrzyzowana wstecznie z rodzicem wypierajacym -
odmiana Bogatka. Otrzymano populacj¢ mieszancowa w liczbie 32 linii. Za pomoca zestawu izolatow
roznicujacych B. graminis oraz P. recondita przeprowadzono selekcje fenotypowa materiatu
roslinnego. Na podstawie przeprowadzonego testu, do selekcji molekularnej wybrano tacznie 6 roslin.
Na podstawie selekcji molekularnej wybrano 3 rosliny (Lr41+Lr47+Pm21).

BIO4_1 - Populacja mieszancowa BIO4 1 zostala skrzyzowana ze zrédtem odpornosci na rdze
brunatng — linia Lr47. Otrzymano populacj¢ mieszancowa W liczbie 50 linii. Za pomoca zestawu
izolatow roznicujgcych B. graminis oraz P. recondita przeprowadzono selekcj¢ fenotypowa materiatu
roslinnego. Na podstawie przeprowadzonego testu, do selekcji molekularnej wybrano lacznie
19 roslin. Na podstawie wynikow selekcji molekularnej do dalszych etapow badan wyselekcjonowano
5 linii (Lr41+Lr47+Pm21).

BIO4_2a - Populacja mieszancowa BIO4 2a zostala skrzyzowana wstecznie z rodzicem
wypierajacym - odmiana Bogatka. Otrzymano populacj¢ mieszancowa w liczbie 125 roélin. Za
pomoca zestawu izolatéw rdznicujagcych B. graminis oraz P. recondita przeprowadzono selekcje
fenotypowsg materiatu roslinnego. Na podstawie przeprowadzonego testu, do selekcji molekularne;j
wybrano tacznie 13 linii. Na podstawie wynikéw selekcji za pomoca markeréw molekularnych
wyselekcjonowano do dalszych etapéw badan 6 linii (Lr41+Lr47+Pm21).

BIO4 2b - Populacja mieszancowa BIO4 2b zostata skrzyzowana wstecznie z rodzicem
wypierajacym - odmiana Nadobna. Otrzymano populacj¢ mieszancowa w liczbie 129 ros$lin. Za
pomoca zestawu izolatow réznicujacych B. graminis oraz P. recondita przeprowadzono selekcje
fenotypowsg materiatu roslinnego. Na podstawie przeprowadzonego testu, do selekcji molekularne;j
wybrano tgcznie 5 linii. Na podstawie przeprowadzonych analiz molekularnych, do dalszych badan
wyselekcjonowano lacznie 3 linie (Lr41+Lr47+Pm21).

B104_3 - Populacja mieszancowa BIO4 3, zostala skrzyzowana ze zrodtem odpornosci na maczniaka
prawdziwego — linig z genem Pm37. Otrzymano populacje mieszancowa w liczbie 50 roslin. Za
pomoca zestawu izolatow réznicujacych B. graminis oraz P. recondita przeprowadzono selekcje
fenotypowa materialu roslinnego Na podstawie przeprowadzonego testu, do selekcji molekularne;j
wybrano tacznie 3 linie. Na podstawie selekcji molekularnej nie wyselekcjonowano zadnych linii
o profilu genetycznym (Lr41+Lr47+Pm21+Pm37).

BI0O8_1 - Populacja mieszancowa BIOS 1 zostata skrzyzowana wstecznie z rodzicem wypierajacym -
odmiana Bogatka. Otrzymano populacj¢ mieszancowa w liczbie 131 roslin. Za pomocg zestawu
izolatow roznicujgcych B. graminis oraz P. recondita przeprowadzono selekcje¢ fenotypowa materiatu
roslinnego. Na podstawie przeprowadzonego testu, do selekcji molekularnej wybrano tacznie 74 linii.
Na podstawie przeprowadzonych analiz molekularnych na obecno$¢ genow (Pm21+Pm37) do
dalszych etapow badan wyselekcjonowano tgcznie 19 linii (Pm21+Pm37).

BIO8_2 - Populacja mieszancowa BIOS 2, zostala skrzyzowana ze zrodtem odpornosci na maczniaka
prawdziwego — linig z genem Pm37. Otrzymano populacj¢ mieszancowa w liczbie 62 roslin. Za
pomocg zestawu izolatow roznicujacych B. graminis oraz P. recondita przeprowadzono selekcje
fenotypowa materiatu ro$linnego. Na podstawie przeprowadzonego testu, do selekcji molekularnej
wybrano tacznie 35 linii. Na podstawie przeprowadzonych analiz molekularnych na obecnos¢ genow
(Pm21+Pm37) do dalszych etapow badan wyselekcjonowano tgcznie 8 linii (Pm21+Pm37).



BI108_3 - Populacja mieszancowa BIOS 3 zostata skrzyzowana wstecznie z rodzicem wypierajacym -
odmiana Nadobna. Otrzymano populacj¢ mieszancowg w liczbie 72 roslin. Za pomocg zestawu
izolatow roznicujacych B. graminis oraz P. recondita przeprowadzono selekcje fenotypowa materiatu
roslinnego Na podstawie przeprowadzonego testu, do selekcji molekularnej wybrano tacznie
33 rosliny. Na podstawie przeprowadzonych analiz molekularnych na obecno$é¢ genow (Pm21+Pm37)
do dalszych etapoéw badan wyselekcjonowano tacznie 12 linii (Pm21+Pm37).

BIO8_4 - Populacja mieszancowa BIO8 4 zostala skrzyzowana ze zrodlem odpornosci na rdze
brunatng — linia Lr47. Otrzymano populacje mieszancowa w liczbie 37 linii. Za pomoca zestawu
izolatow roznicujgcych B. graminis oraz P. recondita przeprowadzono selekcje fenotypowa materiatu
ros$linnego Na podstawie przeprowadzonego testu, do selekcji molekularnej wybrano tacznie 19 roslin.
Na  podstawie  przeprowadzonych analiz ~ molekularnych  na obecnos¢ genow
(Lr41+Lr47+Pm21+Pm37) do dalszych etapow badanh wyselekcjonowano 1tacznie 2 linie
(Lr41+Lr47+Pm21+Pm37).

Poszukiwanie nowych zrédet odpornosci:

Kolekcja nowych zrédet odpornosci zostata powigkszona o geny odpornosci na maczniaka
prawdziwego i rdz¢ brunatng: Lr62, Lr59, Lr54, Lr67+Pm46, Lr 46+Pm39. Ponadto, w roku 2013
uzyskano tacznie 24 nowych izolatdbw maczniaka prawdziwego. Na zestawie odmian réznicujacych
przeprowadzono test fitopatologiczny.

Ocena linii w réznych warunkach srodowiskowych:

W biezacym roku sprawozdawczym na poletku doswiadczalnym w Radzikowie przeprowadzono
ocen¢ linii homozygotycznych. Materiat ro§linny stanowito 6 populacji mieszancowych BIO
wyselekcjonowanych na podstawie wczesniejszych badan realizowanych w ramach tego tematu.
Materiat roslinny oceniany byt pod katem odpornosci na choroby pszenic tj.: rdza brunatna i zétta,
maczniak prawdziwy, septorioza lisci oraz pod katem weczesnos$ci i ogdlnej wartoSci gospodarczej.
Ocena materiatu ro$linnego przeprowadzana byta w odniesieniu do dwoch wzorcow — odmian pszenic
ozimych: Muszelka oraz Bockris (takich samych jak w roku 2012). Lacznie analizowano 579 roélin,
z czego, do dalszych badan, wybrano 255 klosow.

W formie ustugi badawczej, do 5 stacji hodowli roslin przekazano po okoto 470 ktoséw pochodzacych
z populacji mieszancowych BIO. Na podstawie otrzymanych wynikow z przeprowadzonych
doswiadczen w 4 miejscowo$ciach, wyselekcjonowano materiat roslinny jednocze$nie odporny na
maczniaka prawdziwego i rdz¢ brunatng. Na podstawie wynikow otrzymanych z jednej ze stacji
wyselekcjonowano tylko rosliny odporne na rdze¢ brunatng, poniewaz w sezonie 2012/2013 na
wskazanym terenie maczniak prawdziwy nie wystapit.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 6.

Tytul projektu: Badania nad przydatnoScia strategii opartej o markery molekularne do
wprowadzenia loci cech ilosciowych i jakosciowych do pszenicy ozimej.

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

Celem projektu byto okreslenie przydatnosci strategii opartej o markery molekularne do kumulacji
w jednym genotypie pszenicy ozimej trzech loci cech ilosciowych i jednej jakosciowej, ktore maja
poprawi¢ odporno$¢ na fuzarioze ktosa i rdze z6ttg oraz podnie$¢ zawarto$¢ biatka ogdlnego
w ziarnie.

Testy odpornosci na fuzarioze klosa.

W roku 2013 przeprowadzono dos$wiadczenie sprawdzajace poziom odpornosci na FHB roslin
pokolenia F,BC; i F3BC,, do ktoérych wprowadzono loci odporno$ci na drodze selekcji wspomaganej
markerami molekularnymi (poprzednie sprawozdania). Do$wiadczenie wykonano w warunkach tunelu
ogrodniczego wyposazonego w system zraszania, ktory zapewnial sprzyjajace warunki dla rozwoju
symptoméw chorobowych fuzariozy klosa. W doswiadczeniach kazda z 15 rodzin F4,BC; byla
reprezentowana przez potomstwo 5 roslin zebranych w roku poprzednim. Natomiast, w przypadku 15
rodzin F3BC,, dla kazdej z nich testowano po 45 roslin. Wybrane klosy dla danego obiektu (pokolenie
F,BC,) lub rodziny FsBC, oraz odmiany rodzicielskie (Muszelka, STH537, Sumai3 i Scarlet)




i wzorzec (Bockris) zakazano w fazie kwitnienia mieszaning izolatow F. graminearum. Czgs$¢ ktosow,
ktora nie byta zakazana postuzyta jako obiekty kontrolne. Po okresie inkubacji, stopien porazenia
ktosow przez FHB oceniano wizualnie oraz na podstawie analizy komputerowej (oprogramowanie
WinCam 2010) zdjg¢ wykonanych aparatem cyfrowym.

Wisrdd testowanych roslin pokolenia F4BC;, odnotowano obiekty o odpornosci na FHB zblizonej do
odpornej odmiany rodzicielskiej Sumai3, a mianowicie: rodzina BIIIS-256 (obiekty 23, 24 i 32),
BII1S-284 (41, 42 1 45), AllIS-446 (185, 187 i 190), AllIS-447 (202, 205 i 210), AllIS-538 (226, 236,
238 i 239) i BIIIS-156 (275). W przypadku rodzin F3;BC,, najnizszy poziom porazenia kloséw
odnotowano dla rodzin All162, AHI75, Al11258, All1474 i All1490.

Analiza kompozycji genomowej roslin F,BC, i F,BC,.

Analiza kompozycji genomowej (kompleksowe profilowanie DNA) zostata przeprowadzona dla form
rodzicielskich (Muszelka, STH537, Scarlet-Gpc-B1 i Sumai3) oraz ro$lin pokolenia F,BC; (z roku
2011) i F,BC, (z roku 2012): F2BC2A46, F2BC2A62, F2BC2AT75, F2BC2A97, F2BC2A258,
F2BC2A311, F2BC2A380, F2BC2A406, F2BC2A451, F2BC2A474, F2BC2A490, F2BC2B149,
F2BC2B244, F2BC2B483, F2BC2B554, F2BC1A443, F2BC1A446, F2BC1A467, F2BC1A538,
F2BC1A587, F2BC1B156, F2BC1B244, F2BC1B256, F2BC1B284, F2BC1B286, F2BC1B323,
F2BC1B338, F2BC1B401, F2BC1B687 i F2BC1B739 (uwaga: w nazwie linii zawarta jest informacja
0 pokoleniu oraz rodzicu wypierajacym, tj. “A” i “B” oznaczajace odpowiednio Muszelke i STH537,
anadany numer koresponduje z nazwag linii potomnej testowanej w do$wiadczeniu tunelowym).
Z zachowanego materialu roslinnego wyizolowano DNA, ktére wystano do analiz molekularnych.
Kompleksowe profilowanie genomu zostalo wykonane przez Diversity Arrays Technology Pty Ltd
(Australia). Wykorzystujac technologi¢ DArTseq wygenerowano informacje dla 18238 loci. Sposrod
nich, 4966 14964 bylo polimorficzne przynajmniej dla jednego z rodzicow, odpowiednio
w kombinacji z rodzicem wypierajacym Muszelka i STH537.

Przy  uzyciu  oprogramowania  komputerowego  GGT2  (GraphicalGenoTypes  2.0;
http://www.plantbreeding.wur.nl) przedstawiono graficznie ukiad alleli rodzicielskich w catym
genomie badanych roslin. Stosujgc analize skupien metodg najblizszego sgsiedztwa (miare odlegtosci
przyjeto udziat tych samych alleli) wyrdzniono najbardziej zblizone pod wzgledem profilu DNA do
rodzica wypierajacego nastgpujace rosliny: F2BC1AS587, F2BC2A406, F2BC1B687, F2BC1B739
i F2BC2B149.

Szczegodlnie baczng uwage zwrocono w analizie kompozycji alleli na chromosomy 3B, 5A i 6B, ktore
w trakcie prowadzonej selekcji wspomaganej markerami molekularnymi starano si¢ wysyci¢ w jak
najwigkszym stopniu allelami rodzicow wypierajacych przy jednoczesnym utrzymaniu genow
dawcow. W przypadku chromosomu 3B, zdecydowana wigkszos¢ zawiera segment chromosomu 3B
z odmiany Sumai3 (dawcy Qfhs.ndsu-3BS warunkujagcy odporno$¢ na fuzarioze klosa). Jedynie
w przypadku roslin F2BC1B739, F2BC1B323 i F2BC1B286 mozna mie¢ watpliwosci odno$nie
wystepowania QTL odpornosci. Prawdopodobny brak Qfhs.ifa-5AS (warunkujacy odpornos¢ na FHB)
mozna zaobserwowac dla roslin F2BC1A443, F2BC1B739 i F2BC1B323. Brak wymienionych QTL
odpornosci na FHB koresponduje z wysokim stopniem porazenia klosa (40-60%) zanotowanym
W przeprowadzonym tescie odpornosci dla linii potomnych pokolenia F,BC;. Natomiast, rosliny
rodzin F3:BC, AIII311, AIIT380, AIII406 i BIII554 mimo prawdopodobnej obecno$ci QTL odpornosci
na chromosomach 3B i 5A charakteryzowaly si¢ rowniez wysokim (50-70%) stopniem porazenia
klosow przez patogena. Przyczyny mozna upatrywaé w niekorzystnym uktadzie alleli dla pozostatej
cze$ci genomu, ktory negatywnie (supresja) wplywa na poziom ekspresji loci odpornosci.
W przypadku chromosomu 6B znakomita wigkszo$¢ badanych obiektow posiada segment
chromosomu 6B pochodzacy z odmiany Scarlet, ktory zawiera locus warunkujacy podwyzszona
zawartos$¢ biatka w ziarnie i blisko z nim sprzgzony gen odpornosci na rdz¢ z6tta Yr36. Natomiast,
wydaje si¢ mato prawdopodobne aby nastepujgce rosliny zawieraly pozadany segment 6B dawcy
(Scarlet): F2BC2A451, F2BC1B739 i F2BC1B286.

Podsumowujac, sposrod rodzin F3BC2 wysoki poziom odpornosci na FHB reprezentujg rodziny
AIII62 i AIII75, ktére zostaly wyprowadzone z ro$lin F,BC, o potwierdzonej obecnosci QTL-i
odpornosci na chromosomach 3B i SA. Na podstawie przeprowadzonych analiz molekularnych
stwierdzono, ze wspomniane linie zawieraja rowniez gen odporno$ci na rdz¢ z6ita Yr36 i gen Gpc-Bl
warunkujacy podwyzszong zawarto$¢ biatka w ziarnie.



http://www.plantbreeding.wur.nl/

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 7.

Tytul projektu: Poszukiwanie Zrédel odpornosci na rdze brunatng Puccinia triticina
u pszenicy Triticum aestivum.

Kierownik projektu: dr A. Strzembicka

Celem pracy byto wyodrgbnienie zrodet odpornosci na rdz¢ brunatng Puccinia triticina w stadium
ro$liny dorostej sposrod perspektywicznych form i réznych genotypoéw pszenicy ozimej.

Materiat badawczy stanowily 144 genotypy pszenicy ozimej z doswiadczen wstepnych 2012/13 oraz
271 genotypdéw pochodzacych z 5-ciu réznych rejonéw uprawy pszenicy. Ponadto materiatem
badawczym bylo 29 genotypdw, ktore w poprzednich 2-ch latach badan zostaly wytypowane jako
wysoce odporne. Ogotem w roku sprawozdawczym przebadano 444 genotypy pszenicy 0zimej.
Jesienia 2012 roku w Grodkowicach i w Krzeczowicach wysiano wymieniony wyzej material
badawczy w jednym powtdrzeniu po 2 rzadki wraz z wzorcami wrazliwosci. W sezonie wegetacyjnym
przeprowadzono w Grodkowicach w polu sztuczng inokulacje rdza brunatng wszystkich genotypow
pszenicy. Ro$liny inokulowano w stadium przed kloszeniem przez oprysk zawiesing uredospor,
mieszaning patotypow P. triticina

Oceng porazenia rdzg brunatng genotypdw pszenicy przeprowadzono w Grodkowicach
i w Krzeczowicach 3-krotnie w oparciu o wizualng skalg 9-cio stopniows: 9. wysoka odpornos¢,
1. wysoka wrazliwo$¢. Celem okreslenia poziomu odpornosci badanych genotypow na rdze brunatna,
ocen¢ porazenia przeksztalcono w skale okreslajaca Sredni procent porazenia roélin, a poziom
odpornosci oceniano wyliczajac powierzchnie pod krzywa rozwoju choroby stosujac wspotczynnik
AUDPC. Dla zbadania zr6znicowania genotypéw pod wzgledem odpornosci okreslono wspotczynniki
zmiennos$ci CV %.

W omawianym roku badan wieksze nasilenie rdzy brunatnej obserwowano w Krzeczowicach
zwlaszcza na przelomie czerwca i lipca. W obu miejscowosciach zakres porazenia dla badanych
genotypow pszenicy wynosit 9-3 w skali 9-cio stopniowej.

Sposrod 144 badanych genotypow z doswiadczen wstgpnych jedynie 15 odznaczato si¢ wysokim
poziomem odpornosci polowej 1 niskg wartoscia AUDPC zar6wno w Grodkowicach jak
i Krzeczowicach. Wspodtczynnik zmiennosci CV=16,9% dla Grodkowic wskazuje na niewielkie
zroznicowanie badanego materiatu pod wzgledem odpornosci na P. triticina. W Krzeczowicach, gdzie
rdza wystapita w wigkszym nasileniu stwierdzono wigksze zrdznicowanie obiektow przy
wspotczynniku zmienno$ci CV=24,7%.

Sposrod 271 badanych obiektéw z 5-ciu rejondow uprawy wysoka odpornos¢ na rdz¢ notowano u 45
i 50 form odpowiednio w Grodkowicach i Krzeczowicach. Przy czym w Krzeczowicach z uwagi na
wigksze nasilenie choroby, notowano znaczng liczbe genotypow (109), o wysokiej wrazliwosci.

Ocena materialu badawczego w obu miejscowosciach pozwolita na wyodrebnienie sposrod form
z doswiadczen wstgpnych 7 genotypdw pszenicy o wysokim poziomie odpornosci polowej. W roku
sprawozdawczym w badaniach brato udzial 29 genotypow z doswiadczen wstepnych, ktére na
podstawie wynikéw uzyskanych w poprzednich latach badan zostaly wyodrebnione jako wysoce
odporne na rdz¢ brunatng. Genotypy te rowniez w tegorocznych badaniach charakteryzowaty si¢
wysoka odporno$ciag polowg oraz niska warto$cia krzywej rozwoju choroby AUDPC.

Wyodrebnione w trakcie badan genotypy pszenicy o wysokiej odpornosci w stadium rosliny doroste;j
stanowig interesujacy materiat jako zrodta odpornosci na rdz¢ brunatng P. triticina. Wyniki badan
moga stanowi¢ podstawe do opracowania bazy genetycznej odpornych genotypow, okreslenia sposobu
dziedziczenia i przekazywania odpornosci. Wsrdod badanych obiektow notowano stosunkowo
niewielki udzial wysoce odpornych genotypow. W zwigzku z powyzszym celowym sa ciagle prace
nad poszukiwaniem zrodet odpornosci sposrod roznych materialtow hodowlanych pszenicy.
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Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 12.

Tytul projektu: Poszukiwanie Zrodel genetycznych wysokiej jakosci technologicznej
w formach ozimych i jarych pszenicy zwyczajnej (Triticum aestivum ssp. vulgare).
Kierownik projektu: dr inz. P. Szecowka

Pszenica ozima

Wséréd badanych cech we wszystkich obiektach pszenicy ozimej najwigksza $rednig zmienno$¢
zaobserwowano dla cech uwzgledniajacych wlasciwosci reologiczne ciasta tj. czas statosci
(CV=81%), liczba jakosci (CV=74%), rozmigkczenie (CV=40%) oraz energia ciasta (CV=40%).
Wséréd cech oceny skroconej, najwyzsza Srednig zmienno$¢ zaobserwowano dla liczby opadania
(CV=29%) i liczby sedymentacji (CV=29%).

Czg$¢ materialu posiadala obnizong jako$¢ ze wzgledu na wystepujacy porost, ktory obnizat
przydatno$¢ technologiczng =ziarna (niska liczba opadania). Na podstawie pelnej oceny
technologicznej wytypowano 126 obiektow pszenicy ozimej charakteryzujacej si¢ cechami
przydatnosci:

E - elitarne — 2,

maki jakosciowe o bardzo dobrych cechach wypiekowych: 32,

maki chlebowe o przecietnych cechach jakosciowych: 56,

C - odmiany o ztych cechach jakosciowych, do przeznaczenia na paszg i inne cele: 36.

Wyniki oceny badanych obiektéw pszenicy ozimej poréwnywane byly do wzorcéw: Tonacja,
Muszelka i Ozon.

Przeprowadzona analiza korelacji badanych cech wsrdd obiektow pszenicy ozimej wykazata istotng,
na wysokim poziomie wspotzalezno$¢ pomigdzy % zawartosci bialtka w suchej masie, a zawarto$cig
glutenu mokrego. W zakresie wilasciwosci reologicznych istotna korelacje na wysokim poziomie
zaobserwowano pomiedzy czasem stalosci i liczbg jakosci. Liczba sedymentacji, bedaca wskaznikiem
jakosci wypiekowej maki byta istotnie skorelowana ze wszystkimi cechami na poziomie niskim za
wyjatkiem liczby warto$ci chleba, gdzie korelacja byta bliska 0 i nie istotna.

W celu poréwnania ze sobg pod wzglgdem jako$ciowym badanych rodow przeprowadzono analize
wielowymiarowa (wielozmiennego) zrdznicowania pomiedzy badanymi liniami oraz wzorcami,
wykorzystano analiz¢ gtownych sktadowych Hotellinga (PCA) oparta na macierzy korelacji.

Do wskazania sktadowych gltownych opisujacych w znaczacy sposob obserwowang zmienno$¢
pomigdzy badanymi liniami oraz wzorcami wykorzystano kryterium wartosci wtasnej (tzw. kryterium
Kaisera). Dla tak wybranych sktadowych wyznaczono warto$ci tadunkow oraz przygotowano wykresy
prezentujace przestrzenne zréznicowanie pomigdzy badanymi obiektami w ukltadzie dwoch
pierwszych sktadowych glownych. Obliczenia wykonano w pakiecie R.

Analiza wielowymiarowa cech wartosci technologicznej wéréd rodow pszenicy ozimej HR Danko
wykazala, ze jedynie cztery pierwsze skltadowe gtowne w znaczacy sposob opisywaty obserwowanag
wielowymiarowa zmienno$¢ pomiedzy badanymi obiektami. Lacznie 4 skltadowe opisywaty 81,4%
zmiennos$ci. Pierwsza skladowa (32,6% zmiennosci) budowana byla przez: L.S. z SDS (wplyw
ujemny); Rozmigkczenie ciasta, (wplyw dodatni); Energia ciasta (wplyw ujemny). Druga skladowa
(20,4% zmiennosci) budowana byta przez % biatka (wpltyw ujemny) i Objetos¢ chleba (wplyw
ujemny). Trzecia sktadowa (15,3% zmiennos$ci) budowana byta przez L.O. (wptyw ujemny). Czwarta
sktadowa (13,1% zmiennos$ci) budowana byta przez Wodochtonno$¢ (wptyw ujemny) i Wymiat
(wptyw dodatni).

Analiza wielowymiarowa cech wartosci technologicznej wsréd rodow pszenicy ozimej Matopolskiej
HR wykazata, Ze jedynie trzy pierwsze sktadowe glowne w znaczacy sposob opisywaty obserwowang
wielowymiarowa zmienno$¢ pomiedzy badanymi obiektami. Lacznie 3 sktadowe opisywaty 72,6%
zmienno$ci. Pierwsza sktadowa (38,2% zmiennosci) budowana byta przez L.S. z SDS (wplyw
ujemny). Druga sktadowa (20,8% zmiennosci) budowana byla przez Wodochtonnos¢ (wpltyw
dodatni). Trzecia sktadowa (13,6% zmiennosci) budowana byta przez Objetos¢ chleba (wpltyw
ujemny).

Analiza wielowymiarowa cech warto$ci technologicznej wsrdéd rodéw pszenicy ozimej HR Smolice
wykazata, ze jedynie trzy pierwsze sktadowe gldéwne w znaczacy sposdb opisywaly obserwowang
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wielowymiarowa zmienno$¢ pomigdzy badanymi obiektami. Lacznie te 3 sktadowe opisywaly 72,6%
zmienno$ci. Pierwsza sktadowa (48,5% zmienno$ci) budowana byta przez L.S. z SDS (wplyw
ujemny). Druga sktadowa (16,1% zmienno$ci) budowana byta przez % biatka (wptyw ujemny) i Obj.
chleba (wplyw ujemny). Trzecia sktadowa (13,2% zmienno$ci) budowana byla przez L.O. (wptyw
dodatni).

Analiza wielowymiarowa cech wartosci technologicznej wsréd rodéw pszenicy ozimej HR Strzelce
wykazata, ze jedynie trzy pierwsze skladowe gléwne w znaczacy sposob opisywaly obserwowana
wielowymiarowa zmienno$¢ pomi¢dzy badanymi obiektami. Lacznie te 3 sktadowe opisywaly 77,3%
zmiennos$ci. Pierwsza sktadowa (43,3% zmiennosci) budowana byla przez Rozmigkczenie ciasta
(wplyw dodatni). Druga sktadowa (18,6% zmiennos$ci) budowana byla przez L.O. (wplyw ujemny).
Trzecia sktadowa (15,3% zmienno$ci) budowana byla przez Obj. chleba (wplyw ujemny) oraz
Wymiat (wptyw dodatni).

Pszenica jara

Wsrod badanych cech we wszystkich obiektach pszenicy jarej najwickszg $rednig zmienno$é
zaobserwowano dla cech uwzgledniajacych wlasciwosci reologiczne ciasta tj. czas statosci
(CV=55%), liczba jakosci (CV=51%), rozmi¢kczenie (CV=24%) oraz energia ciasta (CV=31%).

Na podstawie pelnej oceny jakosciowej okreslono przydatno$¢ technologiczng maki 28 badanych
obiektéw pszenicy jarej:

¢ maki jakosciowe o bardzo dobrych cechach wypiekowych: 14,

e maki chlebowe o przecigtnych cechach jakosciowych: 11,

e C - odmiany o ztych cechach jakosciowych, do przeznaczenia na pasz¢ i inne cele: 3.

Wyniki oceny badanych obiektéw pszenicy jarej porownywane byly do wzorcow Tybalt Trappe
i KWS Torridon.

Przeprowadzona analiza wielowymiarowa cech wartosci technologicznej wérdd rodow pszenicy jarej
HR Henrykéw wykazata, ze jedynie trzy pierwsze sktadowe gtdéwne w znaczacy sposob opisywaty
obserwowang wielowymiarowg zmienno$¢ pomigdzy badanymi obiektami. Lacznie te 3 sktadowe
opisywaty 68,0% zmiennosci. Pierwsza sktadowa (33,2% zmienno$ci) budowana byta przez % biatka
(wptyw ujemny) oraz Rozmigkczenie ciasta (wplyw dodatni). Druga sktadowa (20,9% zmiennosci)
budowana byla przez Wodochtonnos¢ (wplyw dodatni) oraz Wymial (wplyw ujemny). Trzecia
sktadowa (14,0% zmiennosci) budowana byta przez Energi¢ ciasta (wptyw ujemny) oraz Objetosc
chleba (wptyw dodatni).

Analiza wielowymiarowa cech wartosci technologicznej wsréd rodéw pszenicy jarej HR Strzelce
wykazata, ze jedynie trzy pierwsze skladowe gléwne w znaczacy sposob opisywaly obserwowana
wielowymiarowa zmienno$¢ pomiedzy badanymi obiektami. Lacznie 3 skltadowe opisywaty 85,9%
zmiennos$ci. Pierwsza sktadowa (39,4% zmiennosci) budowana byta przez L.S. z SDS (wplyw
ujemny). Druga sktadowa (29,0% zmiennosci) budowana byta przez Objetos¢ chleba (wpltyw ujemny).
Trzecia sktadowa (17,6% zmiennosci) budowana bylta przez Rozmigkczenie (wptyw dodatni).

Podsumowanie:

Wartosci zmiennosci poszczegélnych badanych cech oraz ich wzajemne powigzanie jest typowe dla
obiektow pszenicy ozimej i jarej. Wieloletnie wyniki badan z zakresu oceny przydatnosci
technologicznej pszenicy ozimej i jarej wskazujg na postep hodowlany, ktérego efektem jest wzrost
ilodci pszenic z klasy A i B, a wigc o najwyzszej przydatnosci technologicznej maki.

W tegorocznych badaniach odnaleziono dwa rody o klasie E (KBP 08 14 i POB 307/09).
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Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 13.

Tytul projektu: Analiza zmienno$ci genotypowo-Srodowiskowej oraz genetycznego
uwarunkowania waznych cech zbéz.

Kierownik projektu: dr T. Smiatowski

Prace realizowane byly w 5 zadaniach;

1. Analiza zmienno$ci genotypowo-srodowiskowej oraz genetycznego uwarunkowania waznych
cech pszenicy.

2. Analiza zmienno$ci genotypowo-§rodowiskowej oraz genetycznego uwarunkowania waznych
cech pszenzyta.

3. Analiza zmiennosci genotypowo-srodowiskowe] oraz genetycznego uwarunkowania waznych
cech zyta.

4. Analiza zmiennosci genotypowo-srodowiskowej oraz genetycznego uwarunkowania waznych
cech jeczmienia.

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

Prace obejmowaty rozlosowanie, dla wszystkich zadan tgcznie, 138 doswiadczen z 1054 obiektami:

pszenicy ozimej i jarej, pszenzyta ozimego i jarego, zyta ozimego, jeczmienia ozimego i jarego i owsa

oplewionego i nagoziarnistego. Na podstawie wykonanych rozlosowan opracowano karty obserwacji

i ksigzki polowe, ktore przekazano wykonawcom doswiadczen. W trakcie wegetacji przeprowadzono

lustracje polowe wybranych do$wiadczen, sprawdzono zakres obserwacji i ocen oraz zawansowanie

i jako$¢ wykonywanych analiz.

W oparciu o wspdlne ustalenia i przekazane karty obserwacji po zakonczeniu prac polowych

i doswiadczen laboratoryjnych, na podstawie zebranych i zestawionych plonéw ziarna, pomiarow,

obserwacji i analiz, przeprowadzono obliczenia statystyczne obejmujgce syntezy plondéw i cech

botanicznych, rolniczych i jako$ciowych oraz analize zmiennos$ci i genetycznego uwarunkowania

cech. Do realizacji zaplanowanych w temacie analiz wykorzystano wilasne programy obliczeniowe

(TP-7), Eksplan (2), SAS EG oraz aplikacje dostepne w pakiecie Office.

Podstawowe obliczenia obejmowaty analizy wariancji dla kazdej miejscowosci, taczne syntezy
(analizy wariancji plonow dla wszystkich miejscowosci), srednie wartosci z powtorzen dla plonu
W miejscowosciach i $rednie z miejscowosci, srednie wartosci dla pozostatych cech badanych rodow
i odmian w kazdym zadaniu tj. pszenicy, pszenzyta, zyta, jgczmienia i owsa oraz tabele zbiorcze
plonéw i cech.

Dla kazdego zadania wykonana 3 opracowania:

1. Syntezy plonu z pojedynczych miejscowosci:

e analize wariancji dla kazdej miejscowosci i taczng analize wariancji dla plonu z wszystkich
miejscowosci,

e zestawienie plonéw obiektow w miejscowosciach i $rednie (w dt/ha) uszeregowanych wg
sredniego plonu, s$rednie generalne, warto$ci dla miejscowosci i obiektow wzorcowych,
wspotczynniki zmiennos$ci dla btedu, wspotczynniki zgodnosci plonu, oceng poziomu istotnosci
NIR (0, 05) oraz NIRP (%),

e odchylenia plonéw od $redniej warto$ci wzorcowych odmian,

o odchylenia plonéw w procentach éredniej warto$ci wzorca.

2. Tabele zbiorcze syntezy cech rolniczych uszeregowano malejgco lub rosnaco, obejmowaly one:

e warto$ci cechy w miejscowosciach, $rednie generalne i §rednie obiektow wzorcowych,

e odchylenia warto$ci cechy od wzorca.

3. Tabele zbiorcze plonéw i cech uszeregowane malejaco wg plonu w tabeli prezentujace;j:
e warto$ci plonu i cech,
e opis cech.
Badaniami objgto 5 gatunkéw zbdz: pszenicg, pszenzyto, zyto, jeczmien i owies w 15
miejscowosciach w roznych seriach doswiadczen (facznie 138 ukladow dla 5 zadan). Razem
przebadano 1054 obiektéw. W trakcie badan wykonano obserwacje, pomiary i analizy 241 cech.
Spektrum badanych cech obejmowato oceny wschoddéw siewek, przezimowania, mrozoodporno$ci w
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warunkach naturalnych i prowokacyjnych, oceny stopnia porazenia na choroby w warunkach
naturalnych i prowokacyjnych (sztuczna infekcja), oceny podatnosci na wyleganie w 2 terminach,
pomiary wysokosci roslin, dat wczesnosci ktoszenia i dojrzewania. Po zebraniu ziarna z poletek (plon
zwazono dla wilgotnosci ziarna przeliczonej na 15% H,O) zwazono mase¢ 1000 ziaren, mas¢
hektolitra, oznaczono zawarto$¢ biatka, liczbe opadania, liczbe sedymentacji, zawarto$¢ skrobi,
sktadnikow mineralnych (popiotu), procent tuski i procent ziaren z tuska.

Stosownie do zatozonego celu tematu, badane cechy poddawane byty obliczeniom statystycznym
majacym na celu poznanie ich genetycznego uwarunkowania i zakresow zmiennosci.

Na podstawie obliczen zestawiono s$rednie wartosci plonéw (X;j), zmiennosci (CV%) i wskaznikow
genetycznego uwarunkowania (H) dla badanych w ww. zadaniach gatunkow zboz.

Wyniki badan:

Najwyzszym przecietnym plonem wyr6znity si¢ odmiany pszenicy ozimej (84,7 (dt/ha) i pszenzyta
jarego 78,6 (dt/ha) oraz pszenzyta ozimego 78,9 (dt/ha), najnizSzym owies jary nagoziarnisty
49.1 (dt/ha). Cecha ta charakteryzowata si¢ znaczng zmiennoscig wahajgcg si¢ od silnego
zroznicowania stwierdzonego dla jeczmienia jarego pastewnego - CV=34,1% do bardzo niskiego
U jeczmienia ozimego dwurzgdowego - CV=13,7%. Pszenica 0zima odznaczata si¢ rowniez wysokim
zroéznicowaniem plonu: CV=22,5%. Wysokie zréznicowanie plonu badanych zbo6z sprzyjato
wyodrgbnieniu najplenniejszych obiektow. Najplenniejszym obiektem wsrod badanych zboz okazat
si¢ 10d pszenicy ozimej DD-100/09 osiagajac bardzo wysoki plon 95,1 (dt/ha) tj. 112,2% wzorca.
Niespodziewanie wysoko plonowato pszenzyto jare, a rod DC-06177-49 osiagnat bardzo wysoki plon
84,8 (dt/ha) tj. 115% wzorca. Pszenzyto ozime plonowato tylko nieznacznie stabiej ale rdd
MAH 33881-14 osiagnat imponujacy plon 93,6 (dt/ha) tj. 117% w stosunku do $redniej 2 odmian
wzorcowych. Cenne i powszechnie uprawiane w kraju zboze jakim jest zyto ozime plonowato tylko
nieznacznie nizej od pszenicy i pszenzyta, a najplenniejszy mieszaniec DC-1123 osiagnat wysoki plon
94,1 (dt/ha) tj. 107% sredniej plonu wzorcowych odmian mieszancowych. Wazne w bilansie
paszowym 1 wykorzystywane w przemysle browarnym rody jeczmienia jarego plonowaly na
poziomie, co jest zaskoczeniem, wyzszym od jgczmienia ozimego. Rekordowy plon w br uzyskat
owies oplewiony - 76,3 dt/ha a najplenniejszy ro6d STH-3.3 osiagngt 81,6 (dt/ha). Wskazniki
genetycznego uwarunkowania dla plonu u badanych zb6z byly bardzo wysokie. Najwyzszy wskaznik
(H) odnotowano dla zyta ozimego co $wiadczy o duzej uniwersalno$ci tego zboza, ktoérego plon
stabilnie reaguje na rozne warunki Srodowiska (lokalizacje). RoOwniez wysokie wartosci wskaznika (H)
powyzej 0,8 stwierdzono u pszenicy ozimej i jarej, pszenzyta ozimego, jeczmienia jarego pastewnego
i owsa nagoziarnistego, a tylko nieznacznie nizsze dla pozostatych zb6z. Uzyskane wyniki wskazuja,
ze plonowanie nowo hodowanych gatunkéw zboz powinno by¢ stabilne i w malym stopniu zaleznie
od czynnikow wynikajacych z lokalizacji doswiadczenia (Srodowiska). Przeprowadzona w roéznych
warunkach $rodowiskowych ocena polowa i laboratoryjna umozliwita dokonanie szerokiej
charakterystyki badanych odmian, linii, mieszancéw i rodow pod wzgledem wielu cech. Grupy cech
takich jak wysoko$¢, termin kloszenia masa 1000 ziaren, podatno$¢ na wyleganie, maczniaka
odnotowywane sa dla wszystkich gatunkéw zbdz a inne specyficzne tylko dla wybranych gatunkow
np. % tuski dla owsa oplewionego lub % ziaren z tuskg dla owsa nagoziarnistego. Obiekty badanych
zb6z wchodzily w interakcje ze srodowiskiem co potggowato zroznicowanie cech morfologicznych
i botanicznych. Badane zboza odznaczatly sie szerokim spektrum cech np. wysokos¢ roslin wahata sie
od 171 cm u owsa oplewionego do 72,6 cm u jeczmienia jarego pastewnego. Inna wazna cecha,
podatno$¢ na wyleganie wahala si¢ od niskich wartosci - 4,2° dla zyta ozimego, do 8,6° dla jeczmienia
jarego pastewnego (skala 1-9), gdzie 1 - ocena staba, 9- ocena doskonata. Analiza zawarto$ci biatka w
ziarnie ujawnita réwniez znaczne réznice pomiedzy gatunkami, od niskich wartosci dla pszenzyta
jarego - 10,5% do wysokich - 14,7% dla jeczmienia ozimego wielorzedowego. Zmienno$¢ badanych
cech charakteryzowata si¢ rowniez duzg rozpigto$cig. Najwyzszg zmiennos$¢ stwierdzono dla liczby
opadania u zyta - CV=45.6 % i pszenzyta ozimego CV=43.2 %, natomiast niskie zmiennosci dla
terminu ktoszenia u wszystkich badanych zbo6z.

Wyniki badan prezentowano na 2 konferencjach oraz wyjazdach stuzbowych:

Konferencja Nauka dla Hodowli Roslin Uprawnych, Zakopane, luty 2013. Celem byta prezentacja
oraz konsultacja wynikoéw prac w temacie ,,Analiza zmienno$ci genotypowo - $rodowiskowej oraz
genetycznego uwarunkowania waznych cech u zb6z.”
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43 Miegdzynarodowe Colloquium Biometryczne, Siedlce, wrzesien 2013. Celem byta prezentacja

pracy pt. ,,Analiza zmienno$ci genotypowo - §rodowiskowej oraz genetycznego uwarunkowania

waznych cech u zb6z” oraz konsultacje z innymi naukowcami z kraju i zagranicy dotyczacymi
metodyki, najnowszych osiagnie¢ z zakresu statystyki i doswiadczalnictwa.

Whioski:

e Wykonana w oparciu o wyniki plonowania i obserwacji pozostatych cech botanicznych
i rolniczych analiza statystyczna wykazata bardzo wysoka precyzj¢ do§wiadczen.

e Wykonany szeroki zakres obserwacji, pomiaréw i analiz najwazniejszych cech botanicznych,
morfologicznych i rolniczych umozliwit analize zmiennos$ci badanych genotypow.

e Stosownie do zaplanowanego celu badan przeprowadzona analiza zmiennosci ujawnita duza
rozpigto§¢ plonéw i cech badanych gatunkéw zbdz. Wyniki wskazuja duze mozliwosci
wyodrebniania najlepszych genotypéw pod wzgledem plonowania oraz waznych cech rolniczych.

e Uzyskane wyniki stanowia podstawe wykonania poglebionych analiz zmiennos$ci §rodowiskowo-
genotypowej, zalezno$ci fenotypowo-genotypowej cech, oceny stabilnosci badanych gatunkow.
Wyniki sa sukcesywnie udostgpnione zainteresowanym placowkom oraz prezentowane na

konferencjach i sympozjach naukowych w postaci referatow i plakatow oraz w formie publikacji.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 18.

Tytul projektu: Badanie systemu meska sterylno$¢ — przywracanie plodnosci typu
Pampa u zyta.

Kierownik projektu: dr hab. I. Kolasirniska prof. IHAR-PIB

Cel badan:

1. Identyfikacja efektywnych restorerow wsrdd genotypow, pochodzacych z réznych populacji zyta
oraz okreslenie ich zdolnosci przywracania ptodno$ci u mieszancow F; z cytoplazma Pampa.

2. Porownanie efektywnosci dziatania zroéznicowanych genetycznie restoreréw oraz okreslenie
mozliwosci ich wykorzystania do dalszych badan genetycznych oraz prowadzenia kumulacji
roéznych genow przywracania meskiej ptodnosci w restorerach nowej generacji.

3. Okreslenie sposobu dziedziczenia przywracania ptodnosci pylnikow u wybranych, peinych
restorerow.

Material badawczy:

Linie wsobne wyprowadzone z polskich populacji zyta — odmian i rodow (R-pol),

Linie wsobne wyprowadzone z tureckich populacji miejscowych zyta (R-tur),

Linie wsobne pochodzace z nowoczesnych puli genowych zyta (R-pop),

Linie restorery efektywnie przywracajace meska ptodnose,

Populacje mieszancowe wytworzone w wyniku krzyzowania linii o r6znej zdolnosci przywracania

plodnosci z grupy R-pol,

e Linia meskosterylna z cytopazma Pampa (343P) uznana za trudng do przywrocenia meskiej
ptodnosci,

e Meskosterylny mieszaniec pojedynczy, jako CMS-tester trudny do przywrocenia ptodnosci
(CMS-T),

e Mieszance testowe wytworzone poprzez krzyzowanie CMS-Tt z liniami wsobnymi i populacjami
r6znego pochodzenia,

e Mieszance pokolenia F; pochodzace z krzyzowania linii 343P z pelnymi restorerami
wyprowadzonymi z udziatem tureckich populacji oraz roslinami populacji IRAN IX.

Metodyka prac:

— Zdolno$¢ przywracania ptodnosci réznych genotypow zyta okreslano poprzez krzyzowanie ich

Zz CMS testerem trudnym do przywrdocenia plodno$ci (CMS-Tt) i ocene meskiej ptodnosci

mieszancow testowych,
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— Krzyzowania testowe linii wsobnych z meskosterylnym testerem wykonano r¢cznie, uzywajac kilku
pojedynczych roslin lub grupy ro$lin pomigdzy ekranami izolacyjnymi. Jednocze$nie wykonano
samozapylenie uzytych w krzyzowaniach roslin ojcowskich,
— Siew mieszancow z w/w krzyzowan wykonano r¢cznie w polu i/ lub w tunelach foliowych oraz
siewnikiem na poletkach obserwacyjnych,
— Wstepng ocene ptodnosci mieszancow testowych prowadzono metoda wizualnej bonitacji w skali
1-9° intensywnos$ci pylenia ktosow roslin na poletkach obserwacyjnych lub w doswiadczeniach
(Geiger i Morgenstern, 1975),
— Szczegdtowa ocene ptodnosci mieszancow testowych oraz mieszancoOw pokolenia F; prowadzono
poprzez oznaczanie sterylnosci/ptodnosci pojedynczych roslin metoda wizualnej bonitacji pylnikow
wskali 1-9° (Morgenstern, 1983), przy czym 1 oznacza pylniki silnie zdegenerowane, puste
i niepekajace, a 9 pylniki normalnej wielko$ci, pgkajace i obficie pylace. Rosliny oznaczone 1, 2, 3
sklasyfikowano jako mgskosterylne [ms], rosliny 4, 5, 6 jako czeSciowo-ptodne [pmf], a rosliny 7, 8, 9
jako ptodne [mf]. Ocene prowadzono w pelni kwitnienia roslin na minimum 3 ktosach 30-60 roslin
kazdego mieszanca. Nastgpnie obliczono procentowy udzial ros§lin o rdéznym stopniu
sterylno$ci/ptodnos$ci oraz wyznaczono indeks restoracji wedtug wzoru: IR = % mf + 1/2 % pmf.
Omowienie wynikow:
Wstepna ocena zdolno$ci przywracania ptodnosci 528 roznych genotypow pochodzacych z polskich
populacji zyta wykazala, ze przewazajaca wigkszos¢ (88,5%) sposrod nich w niewielkim stopniu
przywrocita meska ptodnos¢ mieszancow testowych. W badanej grupie genotypow udziat
efektywnych restorerow byl niewielki (3%). Oceng zdolno$ci przywracania ptodnosci grupy 56 linii
wsobnych pokolenia S, wyprowadzonych z nowoczesnych populacji przeprowadzono metoda
wizualnej bonitacji pylnikow w skali 1-9° pojedynczych roslin mieszancoéw testowych w warunkach
tuneli foliowych i w polu. Przewazajaca wigkszo$¢ linii (68%) okazata si¢ efektywnymi restorerami
ptodnosci (IR ponad 70%). Indeks restoracji ponad 90% w warunkach polowych wykazata prawie
polowa linii (46%), a w obu warunkach uprawy 37,5% linii. Pi¢¢ linii wytworzylo mieszance
sktadajace si¢ ze 100% roslin catkowicie ptodnych w obu warunkach uprawy. Mieszance testowe tej
grupy genotypow charakteryzowaty si¢ troche wyzszg ptodno$cia pylnikow w warunkach polowych
niz w warunkach tuneli foliowych. Oba wskazniki — procent roslin ptodnych i IR byty o okoto 10%
wyzsze dla mieszancow uprawianych w polu niz w tunelach foliowych. Wykazano $cisty zwigzek
pomigdzy wynikami ptodno$ci pylnikow mieszancOw oznaczonej w warunkach polowych oraz
w tunelach. Korelacja pomigdzy ptodnoscig w polu i w tunelu byta wysoka i istotna na poziomie
a=0.01. Wspdtczynniki korelacji wynosity dla procentowego udziatu ro$lin ptodnych — 0.84**, a dla
indeksu restoracji — 0.87**,
W 2013 roku przeprowadzono pordéwnanie zdolnosci przywracania plodnosci 21 dotychczas
zidentyfikowanych genotypoéw o zadawalajacej i petnej zdolnosci przywracania ptodnosci. W tym celu
przeprowadzono ocen¢ meskiej ptodnosci roslin mieszancow testowych uzyskanych poprzez
krzyzowanie tych restorerow z CMS-Tt w tunelach foliowych i w polu. Zdecydowana wickszos¢
sposrod tych genotypow (76,2%) wykazala pelng zdolno$¢ przywracania ptodno$ci w warunkach
polowych (IR ponad 70%). Na szczegolne wyrdznienie zastuguje 7 genotypoéw (33,3%), ktorych
mieszance testowe zawieraly 100% catkowicie ptodnych roslin w obu warunkach uprawy.
Rozpoczeto badania nad poréwnaniem sposobu dziedziczenia sterylnosci/ptodnosci pylnikéw u dwoch
grup genow restorujgcych — donoréw R-tur i IRAN IX. Wykonano krzyzowanie roslin donoréw R-tur
i populacji IRAN IX z tymi samymi, pojedynczymi ro$linami linii meskosterylnej 343P. Oceniono
sterylno$¢/ptodnos¢ pylnikow ogotem 1300 roslin u 40 mieszancoéw pokoleniu Fy. Samozapylono 230
pojedynczych roslin i ich nasiona wysiano do kontynuacji badan. Okazuje si¢ jednak, ze badanie tego
problemu w dalszych latach zaproponowane w projekcje ,,Genetyczna determinacja zdolno$ci
przywracania meskiej ptodnosci w cytoplazmie Pampa u zyta” nie bedzie kontynuowane.
Whioski:
e Stwierdzono bardzo niska frekwencje (3%) pelnych restorerow ptodnosci w CMS-Pampa wsrod
nowej grupy linii wsobnych wyprowadzonych z polskich populacji zyta,
e Wysoka frekwencj¢ pelnych restorerow (68%) stwierdzono w grupie genotypdéw pochodzacych
z nowoczesnych puli genowych (R-pop), a pie¢ z nich wytworzyto mieszance sktadajace si¢ ze
100% roslin catkowicie ptodnych w obu warunkach uprawy,
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e Pig¢ restorerow wyprowadzonych z udziatem populacji tureckich potwierdzito petng zdolnosé¢
przywracania ptodnosci pylnikow oraz zadawalajacy poziom cech uzytkowych,

e Porownanie efektywnos$ci dziatania zgromadzonych restorerdw rdéznego pochodzenia wykazato, ze
siedem z nich charakteryzuje si¢ pelna i stabilng zdolno$cig przywracania ptodnosci pylnikoéw
mieszancow testowych (%omf=100),

e Pelne restorery, pochodzace z trzech grup genotypow (R-pol, R-tur, R-pop), stanowig dokonaty
material ro$linny do badan genetycznych nad okresleniem sposobu dziedziczenia przywracania
plodnosci w systemie CMS-Pampa oraz donory réoznych genow Rf, ktore mogg by¢ skumulowane
w pelnych i stabilnych restorerach nowej generacji.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 19.

Tytul projektu: Badanie ogélnej i swoistej zdolnosci kombinacyjnej r6znych genotypow
zyta.

Kierownik projektu: dr hab. I. Kolasiniska prof. IHAR-PIB

Cel badan:

Okreslenie znaczenia og6lnej i swoistej zdolno$ci kombinacyjnej u réznych genotypow zyta

W zréznicowanych warunkach srodowiska.

Materiatl badawczy:

e Mieszance eksperymentalne pokolenia F; pochodzace z krzyzowania w uktadzie czynnikowym
zroznicowanych meskosterylnych komponentéw matecznych z trzema réznymi populacjami
ojcowskimi,

e mieszance eksperymentalne pokolenia F; uzyskane w wyniku krzyzowania zréznicowanych
czterech meskosterylnych mieszancow pojedynczych ze spokrewnionymi populacjami ojcowskimi,

e komponenty mateczne to meskosterylne mieszafice pojedyncze (CMS-SC) z cytoplazmg Pampa,
w tym: CMS-SC pochodzace z tej samej puli genowej i CMS-SC specjalnie wytworzone w wyniku
krzyzowania linii P i N wyprowadzonych z réznych puli genowych.

e komponenty ojcowskie stanowily wybrane zrdéznicowane pochodzeniem populacje zyta oraz
spokrewnione (potsiostrzane) populacje specjalnie wytworzone dla tych badan.

Metodyka prac:

Komponenty mateczne — meskosterylne mieszafce pojedyncze (CMS-SC) wytworzono w wyniku
krzyzowania linii meskosterylnych z wybranymi liniami dopetniajacymi sterylno$¢ w tunelach
foliowych 1 na polach przestrzennie izolowanych. Tworzenie i/lub rozmnozenie komponentow
ojcowskich oraz wytworzenie mieszancOw eksperymentalnych prowadzono w tunelach foliowych
oraz na polach przestrzennie izolowanych.

Doswiadczenia polowe (D01 13, D02 13, D03 13) zalozono metodg blokéw niekompletnych
W trzech powtdrzeniach, powierzchnia poletek - 5 m% gestosé siewu - 250 kietkujacych ziaren na 1m?
W trzech zréznicowanych warunkach srodowiska. Oceniono cechy uzytkowe tj.: plon ziarna (dt/ha),
wysoko$¢ roslin (cm), termin kloszenia (liczba dni od 1.05), intensywnos$¢ pylenia (skala 1-9°),
porazenie maczniakiem prawdziwym, porazenie rdzg brunatng (skala 1-9°), wyleganie (skala 1-9°),
masa 1000 ziaren (g). Obliczenia statystyczne wykonano przy pomocy programow komputerowych
Sergen i Eksplan. Przeprowadzono analizy i syntezy genetyczno-statystyczne doswiadczen
obejmujgce 0golng analize zmiennosci, analize zmienno$ci wartosci kombinacyjnej oraz oszacowanie
wartosci 1 istotnosci efektow ogodlnej (GCA) 1 swoistej zdolnosci kombinacyjnej (SCA) i okreslenie
ich interakcji ze srodowiskiem.

Omowienie wynikow:

W sezonie 2012/2013 prowadzono gtéwnie badania nad okresleniem znaczenia ogolnej (GCA)
i swoistej zdolnosci kombinacyjnej (SCA) w catkowitej zmienno$ci genetycznej u zrdéznicowanych
komponentéw matecznych oraz wybranych, zréznicowanych pochodzeniem komponentow
ojcowskich. Badaniami objg¢to ogdétem 87 mieszancow eksperymentalnych pok. F; pochodzacych
Z krzyzowania 29 zro6znicowanych komponentéw matecznych (CMS-SC) z trzema populacjami
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ojcowskimi w trzech doswiadczeniach polowych (D01 13, D02 13 i D03 13) zlokalizowanych
W trzech miejscowosciach. Analiza wariancji wykazata istotng zmienno$¢ $rodowiska oraz istotna
zmienno$¢ mieszancéOw pod wzgledem wszystkich cech uzytkowych we wszystkich trzech
doswiadczeniach. W kazdym do$wiadczeniu interakcja genotypu ze Srodowiskiem okazata si¢ istotna
dla wigkszo$ci cech uzytkowych. We wszystkich do$wiadczeniach stwierdzono istotng interakcje
genotypu ze Srodowiskiem dla wysokosci ro$lin i porazenia rdzg brunatng. Analiza wariancji warto$ci
kombinacyjnej wykazata istotne zroznicowanie komponentow matecznych pod wzgledem wigkszoSci
cech uzytkowych. We wszystkich doswiadczeniach komponenty mateczne wykazaty istotna
zmienno$¢ ogolnej zdolnosci kombinacyjnej dla cech: plon ziarna, wysoko$¢ roslin, masa 1000 ziaren
i pylenie mieszancow, czyli wplywu na stopien przywrocenia ich ptodnosci. W dwoch
doswiadczeniach stwierdzono istotng zmienno$¢ GCA matek dla wczesnosci kloszenia oraz porazenia
maczniakiem i rdzg brunatng. Komponenty mateczne nie wykazaty istotnej zmiennosci GCA dla
wylegania. Wyniki wszystkich trzech do$wiadczen wskazujg, ze wybrane komponenty ojcowskie
istotnie roznity si¢ ogdlng zdolnosciag kombinacyjng dla wszystkich cech z wyjatkiem porazenia
maczniakiem i rdzg brunatng. Zmienno$¢ swoistej zdolnosci kombinacyjnej (SCA) najczesciej byta
istotna wsrdd par rodzicielskich pod wzgledem takich cech jak: wysokos¢ roslin, masa 1000 ziaren
i stopien przywrocenia ptodnosci (pylenie). Zmienno$¢ SCA we wszystkich grupach par rodzicielskich
okazata si¢ nieistotna dla porazenia maczniakiem i wylegania. Istotng zmiennos¢ SCA dla plonu,
wczesno$ci kloszenia i porazenia rdza wykazano tylko w jednej grupie par rodzicielskich. Istotna
interakcje GCA matek ze S$rodowiskiem najczesciej stwierdzono dla genotypdéw ocenianych
w doswiadczeniach DO1 13 i D02 13 dla cech: wczesno$¢ kloszenia, intensywno$¢ pylenia
i porazenie maczniakiem. Interakcja GCA ojcoéw ze $rodowiskiem najczesciej byta istotna dla plonu,
pylenia i masy 1000 ziaren. Interakcja SCA ze srodowiskiem odegrata niewielka role, gdyz najczesciej
byta nieistotna.

Analiza wariancji umozliwita szczegdélowe oszacowanie wartosci i istotnosci efektow ogolnej
zdolno$ci kombinacyjnej (GCA) 29 komponentéw matecznych oraz trzech komponentéw ojcowskich
oraz swoistej zdolno$ci kombinacyjnej (SCA) 87 par rodzicielskich. W doswiadczeniach D01 13
i D02_13 przeprowadzono ocene zdolnoSci kombinacyjnej 11 specjalnie wytworzonych,
zréznicowanych komponentdow matecznych oraz trzech zréznicowanych populacji ojcowskich.
W doswiadczeniu D03 13 oszacowano zdolno$¢ kombinacyjng siedmiu komponentéw matecznych,
pochodzacych z tej samej puli genowej poprzez krzyzowanie ich z tymi samymi trzema populacjami
ojcowskimi. Sposréd komponentéw matecznych grupy DO1 13 wyrdznit si¢ WSIN 13, ktory
charakteryzuje si¢ dobra zdolnoscia kombinacyjng plonu ziarna (7,11 dt/ha). Pozostate cechy jego
potrodzenstwa byly zblizone (réznice nieistotne) do $redniej ogolnej kombinacji w wykonanym
uktadzie krzyzowania. Ponadto stwierdzono, ze dwa komponenty mateczne grupy D02 13 - CSIN 314
i WCSIN 264 warunkuja wysoki potencjal plonowania swojego potomstwa, przy zachowaniu
pozostatych cech na poziomie $redniej wszystkich kombinacji w wykonanym uktadzie krzyzowania
(efekty GCA nieistotnie rozne od zera). Srednie efekty GCA tych genotypéw dla plonu ziarna
wynosza odpowiednio 10,73 dt/ha i 4,10 dt/ha. Istotne interakcje efektow GCA matek ze
srodowiskiem najczgsciej wykazano dla porazenia rdza i maczniakiem. Analiza $rednich efektow
GCA grupy D03 13 wskazuje, ze komponent mateczny WSIN 45 przekazal potomstwu wysoki
potencjal plonowania i odpornos¢ na choroby (istotne dodatnie efekty GCA) i nie spowodowat
pogorszenia pozostatych cech uzytkowych (nieistotnie rézne od zera efekty GCA). Zdolnos¢ ta
potwierdzajg wiclkosci efektow GCA w poszczegdlnych miejscowosciach. Dane te wskazujg, ze ten
genotyp wptynat takze korzystnie na mase 1000 ziaren, wysoko$¢ roslin i odporno$¢ na wyleganie.

W roku sprawozdawczym badano takze zdolno$¢ kombinacyjng 10 spokrewnionych populacji
ojcowskich, oznaczonych numerami od RD1 do RD10 poprzez krzyzowanie ich z 4 meskosterylnymi
mieszancami (T1, T2, T3, T4). Analiza wariancji wykazata istotne zrdéznicowanie genotypdéw pod
wzgledem wszystkich cech uzytkowych. Interakcja genotypu ze srodowiskiem byla istotna tylko dla
pylenia i porazenia maczniakiem. Jednak stwierdzono nieistotng zmiennos$¢ zdolnosci kombinacyjnej
wsérod populacji ojcowskich dla wszystkich cech. Analiza wariancji warto$ci kombinacyjnej
przeprowadzona na podstawie wynikow doswiadczen w poszczegdlnych miejscowosciach wykazata
istotng zmienno$¢ GCA populacji ojcowskich pod wzgledem plonu tylko w warunkach Radzikowa.
Komponenty mateczne roznity si¢ istotnie tylko pod wzgledem wysokosci roslin i wplywu na
ptodnos¢ mieszancoOw (pylenie). Zmienno$¢ SCA par rodzicielskich okazata si¢ nieistotna dla
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wigkszosci cech z wyjatkiem porazenia rdzg i masy 1000 ziaren. Interakcja GCA ojcow ze

srodowiskiem byta nieistotna dla wszystkich cech. Interakcja SCA ze $rodowiskiem okazala si¢

istotna tylko dla porazenia maczniakiem. Srednie efekty GCA wskazuja, ze tylko dwa sposrod
komponentéow ojcowskich (RD 6R i RD 8R) wplywaja korzystnie na dwie cechy uzytkowe.

Populacja RD_6R zwigkszyta potencjal plonowania i odporno$¢ na rdze brunatng, a populacja RD _8R

wptyneta korzystnie na wyleganie i mase 1000 ziaren potomstwa.

Whioski:

e Stwierdzono istotny wpltyw $rodowiska (miejscowosci) na wszystkie analizowane cechy
wszystkich grup genotypow.

e Genotypy (mieszance eksperymentalne zyta) wykazaty istotne zroéznicowanie pod wzgledem
wszystkich cech uzytkowych we wszystkich przeprowadzonych doswiadczeniach.

e Interakcja genotypu ze $rodowiskiem okazata si¢ istotna dla wigkszosci cech badanych grup
genotypow matecznych. Najczesciej istotng interakcje genotypu ze srodowiskiem stwierdzono dla
wysokosci roslin i porazenia rdzg brunatna.

e Zmienno$¢ ogdlnej zdolnosci kombinacyjnej odgrywata gléwna role w zmiennoséci genetycznej
wszystkich cech uzytkowych mieszancow zyta.

e Zmienno$¢ swoistej zdolnosci kombinacyjnej byta przewaznie nieistotna dla wigkszosci cech
uzytkowych. Istotng zmienno$¢ SCA wykazano gtéwnie dla wysoko$ci roslin, masy 1000 ziaren
i intensywnosci pylenia,

e Niektore komponenty mateczne charakteryzowaly si¢ wysoka i stabilng zdolnoscig kombinacyjna
plonu ziarna i pozostatych cech uzytkowych: WSIN 13, CSIN 314, WCSIN 264 i WSIN 45.

e Sposrod komponentow ojcowskich wyroznit si¢ SR 20, ktory tworzyt plenne mieszance o nizszej
wysokosci roslin i wyzsze] odporno$ci na wyleganie, przy zachowaniu pozostatych cech na
poziomie $redniej ogdlnej kombinacji w wykonanym uktadzie krzyzowania.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 23.

Tytul projektu: Badania nad optymalizacja otrzymywania podwojonych haploidow
zyta.

Kierownik projektu: prof. dr hab. J. Zimny

Cel badan:

Celem prac prowadzonych w roku 2013 bylo zbadanie reakcji androgenicznej 20 linii zyta
przygotowanych przy wykorzystaniu roznych komponentow rodzicielskich oraz zbadanie wplywu
jonow miedzi na liczb¢ zregenerowanych zielonych roslin. Uzyskiwane ta metoda linie
homozygotyczne moga by¢ wykorzystywane w procedurze hodowlanej ze wzgledu na ich stabilnosé
wewnatrz linii, a jednoczesnie ich r6znorodnoseé.

Materialy i metody:

Dwadziescia mieszancow zyta uprawiano w kontrolowanych warunkach, w fitotronie. Klosy do badan
pobierano w stadium po6znej mikrospory. W celu zmiany szlaku rozwojowego mikrospor w kierunku
na sporofitowy zastosowano szok termiczny, chlodzenie w temperaturze 4°C przez okres 21 dni.
Z ktosoéw pobierano pylniki, ktore uktadano na zestalonej pozywce indukujacej. Szalki z pylnikami
inkubowano w ciemnosci w temp. 26°C przez ok. 4 miesigce. Pojawiajace si¢ kalusy i struktury
zarodkopodobne o $rednicy przekraczajacej 1-2 mm przenoszono na pozywke regeneracyjng. Zielone
rosliny przenoszono do kolb Elenmayera z pozywka ukorzeniajgca, w celu wyksztalcenia systemu
korzeniowego. Regeneranty przesadzono do plat z gleba i poddawano aklimatyzacji w fitotronie.
Nastepnie ro$liny jarowizowano w chtodni w temp. 4°C i wysadzono gleby. W warunkach
kontrolowanych rosliny uprawiano do dojrzatosci.

W celu zbadania wptywu jondéw miedzi na efektywno$¢ regeneracji zielonych roslin u zyta, pylniki
z polowy klosa wyktadano na pozywke indukujaca o standardowym sktadzie, a reszt¢ pylnikow
wyktadano na t¢ samag pozywke wzbogacona CuSO,. Struktury zarodkopodobne przenoszono na
pozywki regenerujgce rowniez standardowe i wzbogacone jonami miedzi.
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Wyniki:

Z poszczegolnych genotypdéw wyltozono od 2500 do 6200 pylnikéw. W sumie wyizolowano 82 tys.
pylnikéw. Obserwacje prowadzono co 7 dni przez czas trwania inkubacji. Po 6 tygodniach na
niektorych szalkach obserwowano pierwsze kalusy oraz struktury zarodkopodobne. Zaobserwowano
indukcje kalusa u 19 z 20 badanych genotypoéw. Szczegélnie intensywnie kalusowaty pylniki trzech
linii o trzech r6znych pochodzeniach (z r6znych hodowli).

Poszczegolne linie wykazywaty silne zroznicowanie pod wzglgdem reakcji adrogenicznej mikrospor.
U dwunastu linii udato si¢ zregenerowac¢ rosliny, przy czym u dwoch zregenerowano tylko rosliny
albinotyczne. W przypadku jednej linii NS1503 zregenerowano 165 zielonych ro$lin. Trzy linie
wykazaly wysoka, jak na zyto efektywnos¢ regeneracji - NS 1396 — 50 roslin, NS 1282 — 46 roslin
oraz S 1164/12 — 46 roslin.

Liczba zregenerowanych zielonych roslin w przeliczeniu na ktos wahata sie od 0,1 do 8,7, a na 100
pylnikow od 0,1 do 5,5 dla réznych kombinacji krzyzowkowych. W wyniku przeprowadzonych
badan, zregenerowano 326 zielonych roslin. Zaobserwowano duze zréznicowanie pod wzgledem
liczby roslin albinotycznych. Procent roslin zielonych wahat si¢ od 1 do 80%. Ogo6lny udziat
albinosow stanowit 58% liczby regenerantow i byl duzo wyzszy niz w roku ubieglym (35%).
W przypadku najwydajniejszej linii NS1503 odsetek albinoséw byt niski i wyniost 26%. U dwoch
genotypdéw odnotowano wytgcznie albinotyczne regeneranty (3006 i 3017), a u jednego — S1185/12
jedna roslina na 98 byta zielona. Udziat roslin albinotycznych jest zwigzany z prawdopodobnie z ttem
genetycznym. Dla linii NS wyniost 33,6% a dla linii S 83%.

Wykazano brak pozytywnego wpltywu jonéw miedzi na liczbg regenerujacych roslin zielonych.
Poréwnanie liczby zregenerowanych roslin dla obu kombinacji nie wykazato istotnej réznicy.

W roku sprawozdawczym prowadzono tez uprawe regenerantdw z roku poprzedniego. Zebrano
nasiona, ktore zostaty wysiane, a rosliny poddane bedg dalszej analizie.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 25.

Tytul projektu: Poszukiwanie markeréw molekularnych sprzezonych z glownymi
genami przywracania plodnosci pylku zyta (Secale cereale L.) do cytoplazmy
sterylizujacej typu Pampa.

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

Cytoplazmatyczna meska sterylno$¢ jest zjawiskiem zlozonym, jest warunkowana wieloma genami
jadrowymi od ekspresji ktorych zalezy zdolnos$¢ do przywracania ptodnosci lub utrzymania jatlowosci
pytku. Cecha ta moze by¢ warunkowana zarowno genami gtéwnymi jak i genami modyfikujacymi.
Z tego wzgledu identyfikacja genéw odpowiedzialnych za ta ceche u danego gatunku, okreslenie
relacji pomigdzy genami ja warunkujagcymi oraz funkcji poszczegélnych gendw jest niezmiernie
istotne dla lepszego zrozumienia cytoplazmatycznej meskiej sterylnosci.

Cytoplazmatyczna meska sterylno$¢ pytku typu pampa wykorzystywana u zyta ozimego jest
warunkowana szeregiem genoéw jadrowych oraz genami mitochondrialnymi. Wiadomo, ze glowne
geny jadrowe lokalizujg si¢ na chromosomach 1R, 4R a geny o mniejszym znaczeniu wystepuja na
3R, 5R, 6R i prawdopodobnie 7R. Badania realizowane gtownie w Niemczech oraz Polsce umozliwity
identyfikacje markero6w w rdéznym stopniu sprz¢zonych z tymi genami. Ze wzgledu na fakt, ze gen na
chromosomie 4R odpowiada za wigksza cz¢$¢ zmienno$ci fenotypowej cechy badania realizowane
w Niemczech koncentrowatly si¢ na tym genie. Analogiczne prace prowadzone sa réwniez w Polsce.
W tym przypadku uwaga skupia si¢ na identyfikacji markeréw sprzgzonych z mozliwie szerokim
spektrum tych gendéw. Takie podejscie pozwoli na ukierunkowane kumulowanie gendéw cechy
W obrgbie wybranych genotypdw oraz, w razie potrzeby, przyczyni si¢ do okreslenia sekwencji tych
genodw 1 poznania ich funkcji.

Celem realizacji zadan postawionych w projekcie kontynuowano wyprowadzanie rekombinacyjnych
linii wsobnych (RIL) populacji mapujacych, prowadzono krzyzowania wsteczne (krzyzujac formy
ojcowskie — linie RIL z formami matecznymi z cms pampa) celem okreslenia czy w trakcie
wyprowadzania linii RIL (prowadzone na normalnej cytoplazmie) nie utracono genoéw przywracania
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ptodnosci. Materialy te przebadano za pomocag testu przesiewowego (opracowanego we
wczesniejszych latach) do réznicowania linii ptodnych i sterylnych (na bazie np. genéw przywracania
ptodnosci znajdujacych si¢ na chromosomach 1R czy 4R). Na podstawie uzyskanych wynikow
wytypowano linie RIL zawierajagce marker na chromosomie 4R oraz formy nie posiadajace tego
markera.

Marker identyfikujacy gen przywracania ptodnosci na chromosomie 4R zostal wykorzystany do
kontrolowanego przenoszenia tego genu do linii ojcowskich o odmiennym sktadzie takich genow.
Pozwoli to uzyska¢ szereg zroznicowanych linii ojcowskich, ktére w przysziosci moga byc
wykorzystane do badania wzajemnych relacji tych genow oraz ich roli w przywracaniu ptodnosci
pyltku w zalezno$ci np. od srodowiska.

Ze wzgledu na konieczno$¢ identyfikacji markeréw molekularnych silnie sprzezonych z genami
przywracania ptodnosci pytku u zyta z cms pampa, DNA linii rekombinacyjnych badanych populacji
mapujacych poddano markerowaniu za pomocg markerow SNP (markery GBS). Uzyskane wyniki
postuzyly do opracowania map genetycznych oraz mapowania asocjacyjnego. Interwalowe
mapowanie kompozytowe pozwolito identyfikowa¢ QTL genu przywracania ptodnos$ci pytku w grupie
sprzgzen LGI1. Najblizej maksimum QTLa, w pozycji 210,9 cM, =znalazt si¢ marker
*(Gsc3364180TG40.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 28.

Tytul projektu: Poszukiwanie zrodel odpornosci na rdz¢ brunatna (Puccinia triticina),
rdze zolta (Puccinia striformis) i maczniaka (Blumeria graminis) u pszenzyta.

Kierownik projektu: dr A. Strzembicka

Celem pracy bylo wyodrebnienie zrodet odporno$ci na rdzg¢ brunatng Puccinia triticina, rdze zo6tta
Puccinia striiformis i maczniaka Blumeria graminis spo$rod perspektywicznych genotypow pszenzyta
0zimego.

W roku sprawozdawczym w badaniach braty udziat 43 rody pszenzyta ozimego z doswiadczen
wstepnych 2012/13, ponadto do badan wlaczono 79 genotypéw pochodzacych z 2-ch réznych rejonow
uprawy pszenzyta oraz 24 formy, ktore w poprzednim okresie badan charakteryzowaly si¢ wysoka
odpornoscig na rdzg brunatng i maczniaka. Ogélem w roku sprawozdawczym przebadano 146
genotypow.

Jesienig 2012 roku w Grodkowicach i w Krzeczowicach wysiano wymieniony wyzej materiat
badawczy w jednym powtorzeniu po 2 rzadki wraz z wzorcami wrazliwos$ci.

Odporno$¢ genotypdéw pszenzyta na wymienione patogeny badano w stadium siewki i w stadium
ro$liny dorostej w polu w warunkach sztucznej inokulacji i naturalnej infekcji. W szklarni siewki
zakazano mieszaning izolatow poszczegdlnych grzybow w stadium 2-go liscia. Uzyte w badaniach
izolaty rdzy brunatnej i maczniaka pochodzily zarowno z pszenicy jak i z pszenzyta. W przypadku
rdzy zottej P. striiformis do badan wykorzystano jedynie mieszaning izolatéw pochodzacych
Z pszenzyta

W Grodkowicach w polu przeprowadzono sztuczng inokulacje rdzg brunatng i rdzg z6ttg genotypoéw
w stadium przed kloszeniem. Roéliny inokulowano przez oprysk zawiesing uredospor mieszaniny
izolatow P. triticina i P. striiformis pochodzacych z pszenzyta .Wykonano 3-krotng oceng porazenia
form pszenzyta rdzg brunatng, z6tta i maczniakiem w oparciu o 9— cio stopniowa skale porazenia:
9 wysoka odporno$¢, 1 wysoka wrazliwo§¢. Uzyskane stopnie porazenia przeksztalcono na
procentowe warto$ci powierzchni porazenia, wyliczono poziom odpornosci polowej poszczegdlnych
form, okreslajac wielko$¢ powierzchni pod krzywa rozwoju choroby (AUDPC). Celem okreslenia
zréznicowania pomi¢dzy badanymi obiektami obliczono wspoétczynnik zmiennosci CV%.

Wyniki oceny 43 genotypodw pszenzyta ozimego z doswiadczen wstepnych pod wzgledem odpornosci
w stadium siewek na populacje izolatow P. triticina wskazuja, ze badane genotypy pszenzyta
odznaczajg si¢ wigkszg wrazliwoscig na izolaty pochodzace z pszenzyta, niz z pszenicy. Wsrod
badanych form tylko 15 odznaczato sie odpornoscig. Natomiast na populacje P. triticina pochodzaca
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z pszenicy odporno$¢ notowano u 37 form. Odpornoscia na obydwie populacje patogena
charakteryzowato si¢ 13 genotypow.

Tylko 4 formy wykazaty odporno$¢ na populacj¢ B. graminis z pszenzyta, podczas gdy odpornoscia
na populacje pochodzgcg z pszenicy charakteryzowato si¢ 39 genotypow. Z liczby 43 badanych rodow
odporno$¢ na obydwie populacje wykazaty 4 formy Odporno$¢ w stadium siewek na populacje rdzy
z0ttej P. striiformis notowano u 39 genotypow. Wyniki oceny porazenia w stadium siewek 79
genotypow pszenzyta pochodzacych z 2-ch rejonéw uprawy swiadczg o duzej wrazliwosci tych form
na populacje P. triticina i B. graminis pochodzace z pszenzyta (odpowiednio 52 i 77). Zdecydowana
wigkszos¢ form charakteryzowata si¢ odporno$ciag na wymienione populacje grzybow pochodzace
z pszenicy (69 form odpornych na rdzg brunatng i 74 odporne na maczniaka). Odpornos¢ na populacje
P. striiformis pochodzaca z pszenzyta notowano u 75 badanych form. Odporno$cig na obydwie
populacje P. triticina odznaczato si¢ 26 form, natomiast jedynie 2 genotypy zaliczono do odpornych
na populacje B. graminis pochodzace z obydwu gatunkow zboz.

W roku sprawozdawczym w Grodkowicach nie notowano form wysoce wrazliwych na porazenie rdza
brunatng. Zapewne na pelny rozwdj choroby nie pozwolity warunki pogodowe. Sposrod 43 rodow
pszenzyta z doswiadczen wstepnych, wysokim poziomem odpornosci na rdze¢ brunatng
w Grodkowicach charakteryzowato si¢ 19. Nieco wigksze nasilenie rdzy brunatnej na badanych
genotypach pszenzyta obserwowano w Krzeczowicach. Wysokg odpornoscia odznaczaty si¢ 23 formy,
obserwowano 2 formy wysoce wrazliwe. Wspdtczynniki zmienno$ci CV% wskazuja na pewne
zroznicowanie badanego materiatlu pod wzgledem odpornosci na P. triticina, ich wartos¢ wyniosta
20,5% i 28,7% odpowiednio w Grodkowicach i Krzeczowicach.

W roku badan nie notowano porazenia rdza zo6tta wszystkich badanych genotypéw, zaréwno
w Grodkowicach w warunkach sztucznej inokulacji jak i w Krzeczowicach.

Porazenie maczniakiem w obu miejscowosciach bylo na poziomie $rednim. W grupie badanych
genotypow z doswiadczen wstgpnych wysoka odporno$cia na maczniaka, charakteryzowato si¢
41 form w Grodkowicach i 31 w Krzeczowicach, gdzie notowano trochg¢ wigksze nasilenie choroby.
Sposrod 79 form pszenzyta ozimego z 2—ch rejondow uprawy w Grodkowicach w warunkach sztucznej
inokulacji wysoka odpornoscig na rdz¢ brunatng charakteryzowato si¢ 47 genotypow, 2 zaliczono do
wysoce wrazliwych. Natomiast w Krzeczowicach w warunkach naturalnej infekcji 39 form zaliczono
do wysoce odpornych, 7 za§ wykazato wysoka wrazliwos¢. Wsrod 79 badanych w Grodkowicach
genotypow 9 odznaczato si¢ wysoka odpornoscig na rdzg brunatng w obydwu stadiach rozwoju.
W grupie tej, nie stwierdzono zréznicowanej reakcji na porazenie maczniakiem, wszystkie badane
formy odznaczaty si¢ wysoka odpornosciag. Natomiast w Krzeczowicach, wysoka odpornos¢
stwierdzono u 64 genotypow, 15 form charakteryzowato si¢ §rednig odpornoscia.

Przeprowadzone w obu miejscowosciach badania odpornosci na rdzg¢ brunatng genotypow pszenzyta
z doswiadczen wstepnych pozwolity na wyodrebnienie 13 form odpornych w stadium rosliny dorostej,
wsrod nich 4 wykazaly odporno$¢ réwniez w stadium siewki. Ponadto wytypowano 29 genotypow,
ktore charakteryzowaly si¢ odpornoscig polowa na maczniaka, w tym 4 taczyly odpornos¢ w obu
stadiach rozwoju Wsrdd tych wysoce odpornych genotypdéw odporno$¢ polowa na obydwa patogeny
faczyto 10 form.

W roku sprawozdawczym do badan wlaczono 24 genotypy pszenzyta z doswiadczen wstepnych, ktore
w poprzednich latach odznaczaty si¢ odporno$cig na rdz¢ brunatng i maczniaka, nie ulegly tez
porazeniu rdza z6lta. Genotypy te potwierdzitly wysoka odpornos¢ polowa na wymienione patogeny
oraz niskg wartos¢ krzywej rozwoju choroby AUDPC.

Przeprowadzone badania genotypoéw pszenzyta pod wzgledem odpornosci na rdz¢ brunatng, zoita
i maczniaka w stadium siewek i w stadium ro$liny dorostej umozliwity wytypowanie form
odznaczajacych si¢ wysokim poziomem odpornosci w obu miejscowosciach i w latach badan.
Szczegodlne znaczenie majg genotypy taczace odporno$¢ w obu stadiach rozwojowych, jak rowniez
odporne zar6wno na rdz¢ jak i na maczniaka. Odporne genotypy stanowig interesujacy material jako
zrodta odpornosci i moga by¢ podstawa do badan okreslenia sposobu dziedziczenia i przekazywania
odpornosci.
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Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 29.

Tytul projektu: Wytworzenie zrodel genetycznych pszenzyta ozimego o skréconym
zdzble i zwiekszonej odpornosci na septorioze lisci i plew.

Kierownik projektu: prof. dr hab. E. Arseniuk

Prace laboratoryjne majace na celu wytworzenie linii podwojonych haploidéw (DH) prowadzone byty
w Pracowni Hodowli Odpornosciowej IHAR PIB Radzikow. Materiatem wyjsciowym byty mieszance
F1 dostarczone przez hodowcow. W roku sprawozdawczym 2013 w pracowni pracowano z liniami
mieszancowymi przekazanymi w latach:

e 39 linii mieszancow pszenzyta z 2011 r.,

e 40 linii mieszancow pszenzyta z 2012 r.

W celu otrzymania linii DH nasiona mieszancéw wysiewano do pojemnikow, ktore umieszczono
w komorach fitotronowych. Klosy zbierano w okresie, gdy osiagnety one s$rodkowa faze
jednojadrowego stadium ziaren pytku. Nastepnie umieszczono je na okres 7 do 10 dni w chiodni.
Pylniki wykfadano na szalki z pozywka A i przenoszono do inkubatora do temp. 26°C. Po okoto
6 tygodniach rozpoczeto sukcesywne przektadanie kalusa na pozywke R;. Nastgpnie wytworzone
z kalusa rosliny przenoszono do kolbek na pozywke ukorzeniajaca R4. Zregenerowane rosliny po
ukorzenieniu poddawano jarowizacji trwajacej 6 tygodni w temp. 4°C. Po zakonczeniu jarowizacji
rosliny wysadzano do pojemnikéw z ziemig i wstawiono do komory fitotronowej do momentu
uzyskania ziarniakow.

Doswiadczenia polowe — atestacja odporno$ci na S. nodorum

e 45 rodoéw pszenzyta do doswiadczen wstepnych,

48 linii DH pszenzyta pokolenia R; — kontynuacja doswiadczenia polowego (3 rok doswiadczen),
25 linii DH pszenzyta pokolenia R, — kontynuacja doswiadczenia polowego (2 rok do§wiadczen),
70 linii DH pszenzyta pokolenia R; — kontynuacja doswiadczenia polowego (1 rok do§wiadczen),
18 linii DH pszenzyta pokolenia Ry wysiewane r¢cznie.

Wszystkie materialty wysiane zostaly w 4 powtorzeniach obejmujacych 1 powtodrzenie kontrolne
1 3 powtdrzenia zakazane w ukladzie losowanych blokéw. Poletka inokulowano trzykrotnie w ciggu
sezonu zawiesing zarodnikow S. nodorum. Pierwsza inokulacja przeprowadzona zostala w fazie
wczesnej butonizacji (na krotko przed ktoszeniem) (GS 45 wg skali Zadoksa), druga inokulacje
przeprowadzono w fazie kloszenia, natomiast trzecia w poczatkowej fazie kwitnienia (GS 59). Poletka
kontrolne opryskiwane byty Tiltem 250 EC (0,1% s.a.— propikonazol). W do$wiadczeniu oceniano:
wczesno$¢ kloszenia roslin (okreslang liczbg dni od 1 stycznia do poczatku kloszenia), wysokosc¢
ro§lin (podang w cm) oraz odpornos¢ w skali od 1 do 9 (gdzie 1 oznacza rosliny podatne,
a 9 odporne). Oceng stopnia porazenia roslin przez S. nodorum rozpoczynano w momencie pojawienia
si¢ pierwszych objawow choroby. Stopien odpornosci lisci oceniano szesciokrotnie, klosow
pieciokrotnie w tygodniowych odstgpach czasu az do naturalnego zamierania roslin.

Zgodnie z harmonogramem niniejszego tematu inokulum S. nodorum o tacznej objetosci 16 litrow
zostalo przestane do terenowych punktéw doswiadczalnych w celu wykonania inokulacji testowanych
obiektow pszenzyta.

Wyniki fenotypowej analizy odporno$ci rodéw pszenzyta w doswiadczeniu wstepnym:

Zakres terminow kloszenia roslin poszczegdlnych linii miescit si¢ w przedziale od 155 do 165 dni,
badane ros$liny mierzyly od 93 cm do 126.0 cm, zakres reakcji na porazenie linii DH pszenzyta
ozimego przez S. nodorum dla lisci oscylowal w granicach od 4,3 (skala 1-9) do 5,8, natomiast dla
plew ktoséw od 4,3 do 5,4.

Wyniki fenotypowej analizy odpornosci linii DH pszenzyta:

Zakres terminéw kloszenia ros$lin poszczegoélnych linii miescit si¢ w przedziale od 154 do 157 dni,
badane rosliny mierzyly od 65 cm do 138 cm, zakres reakcji na porazenie linii DH pszenzyta ozimego
przez S. nodorum dla lisci oscylowal w granicach od 2,8 (skala 1-9) do 5,61, natomiast dla plew
ktoséw od 3,5 do 5,53.

Zaleznosci miedzy porazeniem lisci oraz ktosow od wysokos$ci obiektow zobrazowano na ponizszych
wykresach:
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Obserwacje wykonane w ramach obcych ustug badawczych:

Ocene obiektow pszenzyta ozimego pod wzglgdem odpornosci na S. nodorum poza Radzikowem
wykonano w 4 punktach dos$wiadczalnych zgodnie z wyzej opisanymi procedurami. Cztery rody:
BOHD_1186-1, MAH_33881-4, DANKO_10, MAH_33424-3/2 wykazaly $rednig odpornos¢ lisci
wigksza niz obydwie odmiany wzorcowe. W przypadku odpornosci kloséw najwicksza Srednig
odpornoscia, przewyzszajaca odpornos¢ obu wzorcow, charakteryzowatly sie rody: MAH 33113-1,

DANKO 9.
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Whioski:

e Linie DH oraz obiekty badane w do$wiadczeniu wstepnym na poletkach o pow. 1m?
charakteryzowaty si¢ rozktadem wczesnos$ci ktoszenia zamykajacym si¢ w przedziale 154-165 dni,
liczonych wg kalendarza gregorianskiego, tj. od 01.01; rozkladem wysokosci rosliny w przedziale
65-138 cm; rozktadem odpornosci lisci w skali 2,8—5,6 oraz rozktadem odpornosci plew w skali
3,5-5,5 (1 — krancowo podatne oraz 9 — krancowo odporne reakcje).

e Obicktem o najwyzszej odpornosci lisci w doswiadczeniu wysiewanym na poletkach 1m? byt rod
BOHD 1186-1, niewiele nizsza odpornoscia charakteryzowaty si¢ linie DH R1: 679/13/1, 658/15/2,
658/6/7, oraz kolejny rod doswiadczenia wstgpnego MAH 33424-3/2. Kilkanascie linii DH oraz
kilkanascie obiektow DW wykazato odpornos$¢ lisci wyzsza badz porownywalng z odmianami
wzorcowymi.

e Wirod obiektow testowanych na poletkach 1m? najwyzsza odpornos¢ plew stwierdzono u linii DH
R1: 677/36/, 677/34/9. Ogoétem odporno$¢ plew wyzsza badz poréwnywalng z odporniejsza
odmiang wzorcowg Borwo wykazato pigc¢ linii DH, oraz sze$¢ rodow doswiadczenia wstepnego.

e Wisrdd przebadanych linii DH zidentyfikowano znacza liczbg obiektow o skroconym zdzble
charakteryzujacych si¢ akceptowalnym poziomem odpornosci lisci, a w szczegdlnosci plew.

e Wirdd linii DH Rq (wysiew reczny) znajduja si¢ obiekty o dos¢ wysokim poziomie odpornosci lisci
oraz plew, jednakze ze wzgledu na réznice w sposobie wysiewu ich parametry odpornosci beda
zweryfikowane w kolejnych badaniach.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 30.

Tytul projektu: Badanie odporno$ci genotypéw pszenzyta na fuzarioze klosow
I akumulacje¢ mikotoksyn fuzaryjnych w ziarnie.

Kierownik projektu: dr T. Goral

Material badawczy stanowily genotypy pszenzyta ozimego tradycyjnego, genotypy pszenzyta ozimego
tradycyjnego wybrane na podstawie wynikoéw uzyskanych w roku 2011 i 2012 oraz wzorce: wysoko
plonujace odmiany Borwo, Fredro, Borowik. Obiekty wysiane zostaly w trzech powtorzeniach
w doswiadczeniu polowym w Radzikowie. Materialem infekcyjnym byla mieszanina 3 izolatow
Fusarium culmorum, wytwarzajacych deoksyniwalenol, niwalenol oraz zearalenon. Pszenzyto
inokulowane bylo przez oprysk kloséw zawiesing zarodnikow w okresie pelni kwitnienia.
Przeprowadzono ocen¢ nasilenia fuzariozy klosow. Oceniano indeks fuzariozy kloséw (IFK)
okreslajacy udzial porazonych ktoskéw w ogodlnej liczbie kloskéw na poletku. Wykonano pomiary
wysokosci roslin. Po zbiorze kloséw oznaczony zostal stopien uszkodzenia ziarniakoéw przez
Fusarium (FDK).

Doswiadczenie infekcyjne przeprowadzono réwniez w warunkach czesciowo kontrolowanych
w tunelu foliowym z instalacjg zraszajaca. Pszenzyto inokulowane bylo przez oprysk klosow
zawiesing zarodnikow izolatu F. culmorum. Po inokulacji roslin przez kilka dni utrzymywano wysoka
wilgotnos¢ powietrza. Oceng liczby punktow infekcji przeprowadzono 10 dni po inokulacji. Porazenie
ktosow oceniano 21 i 30 dni po inokulacji.

Analizowano zawarto$¢ mikotoksyn fuzaryjnych w ziarnie z do$wiadczenia polowego. Zearalenon
(ZON) oznaczano za pomocg iloSciowego testu immunoenzymatycznego AgraQuant® ZON.
Trichoteceny  grupy B (deoksyniwalenol [DON],  3-acetyl-deoksyniwalenol, 15-
acetyldeoksyniwalenol, niwalenol [NIV]) byly analizowane przy wykorzystaniu techniki
chromatografii gazowej.

Doswiadczenia infekcyjne z 49 genotypami pszenzyta ozimego zalozono dodatkowo w 4 punktach
doswiadczalnych: Borowo (woj. wielkopolskie), Debina (woj. pomorskie), Matyszyn (woj. lubuskie),
Szelejewo (woj. wielkopolskie). Zastosowano ten sam zestaw izolatow F. culmorum co
w Radzikowie. Metodyka inokulacji byta zblizona. Okre$lano odporno$¢ w skali procentowej lub
w 9°. Wyniki zostaty przetransformowane do skali procentowe;.

Srednie nasilenie fuzariozy ktoséw dla badanych 48 genotypéw pszenzyta ozimego wynosito 12,9%.
Zakres reakcji miescit si¢ w granicach od 5,7 do 24,5%. Najstabiej porazane bylo 7 genotypow.
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Najsilniej porazane byly 4 genotypy i odmiana Fredro. W warunkach prowokacyjnych w tunelu
srednie porazenie klosa wyniosto 50,0%. Zakres zmiennosci cechy 30,0-75,0%. Najmniej porazone
bylo 5 genotypow. Najsilniej porazone zostaty klosy 5 genotypoéw i odmiany Fredro. Liczba punktow
infekcji F. culmorum wyniosta $rednio 2,6. Zakres zmienno$ci cechy miescit si¢ w granicach od 1,6
do 3,8. Wysoko$¢ roslin nie korelowata z indeksem fuzariozy ktosa, natomiast stwierdzono negatywna
zalezno$¢ pomiedzy terminem kwitnienia i nasileniem choroby. Indeks fuzariozy kloséw oceniany
w doswiadczeniu polowym korelowatl istotnie z porazeniem klosow w warunkach prowokacyjnych.
Liczba punktow infekcji (odpornos¢ typu I) korelowala istotnie z porazeniem klosow w warunkach
prowokacyjnych. Nie bylo natomiast korelacji z dos§wiadczeniem polowym, gdzie byla nizsza presja
infekcyjna.

Srednie nasilenie fuzariozy ktosow dla 27 genotypdéw pszenzyta ozimego wykazujacych odpornosé
w latach 2011 1 2012 wynosito 6,1%. Zakres reakcji miescit si¢ w granicach od 3,0 do 12,7%. Do
najstabiej porazanych nalezaly 4. Najsilniej porazane byly 2 genotypy. W warunkach prowokacyjnych
w tunelu, $rednie porazenie klosa wyniosto 41,6%. Zakres zmiennos$ci cechy 20,0-65,0%. Najmniej
porazone bylo 6 genotypoéw. Liczba punktow infekcji F. culmorum wyniosta $rednio 2,5. Zakres
zmiennos$ci cechy miescit si¢ w granicach od 1,8 do 3,4. Wysoko$¢ roélin i termin kwitnienia nie
korelowaly z indeksem fuzariozy klosa. Indeks fuzariozy ktosé6w oceniany w doswiadczeniu polowym
korelowal istotnie z porazeniem ktoséw w warunkach prowokacyjnych. Liczba punktow infekcji
(odpornos¢ typu 1) nie korelowata istotnie z porazeniem kloséw w warunkach prowokacyjnych.

Na podstawie powyzszych doswiadczen zidentyfikowanol5 genotypow o najwyzszej odpornosci.

Odporno$¢ 49 genotypow pszenzyta ozimego tradycyjnego badano rowniez w do$wiadczeniach
polowych w 5 punktach do$wiadczalnych: Borowo, D¢bina, Matyszyn, Szelejewo oraz w Cerekwicy
k/Poznania.

Najwyzsze nasilenie fuzariozy klosow obserwowano w Borowie (42,7%) oraz w Degbinie (36,2%),
nizsze w Szelejewie (22,4%) 1 najnizsze w Malyszynie. Najwigkszy zakres zmienno$ci cechy
obserwowano w Borowie (9,3-81,6 %) i w Debinie (4,9—87,7 %) oraz najnizszy w Matyszynie (1,6—
48,1 %). Jedynie kilka genotypow charakteryzowato si¢ stabilng odpornoscig w 4 punktach. Wysoka,
stabilng podatno$cia cechowat si¢ 4 genotypy. Srednie nasilenie fuzariozy klosoéw w 4 punktach
doswiadczalnych korelowato istotnie ze indeksem fuzariozy kltosow w Radzikowie w polu oraz ze
srednia z doswiadczen (3) w Radzikowie i Cerekwicy. Nieistotna byta natomiast korelacja
z porazeniem ktosow w tunelu w Radzikowie oraz z wynikami uzyskanymi w Cerekwicy. WyniKki
obserwacji z Borowa nie korelowaly z wynikami z pozostatych lokalizacji. Wyniki uzyskane
w Debinie korelowaty z wynikami z Matyszyna i Szelejewa. Analiza sktadowych glownych pozwolita
na wyrdznienie grup genotypoéw odpornych i podatnych.

Do analiz wybrano 32 genotypy, w tym 2 z roku 2011 i 11 z roku 2012, 2 odmiany wzorcowe (Borwo,
Fredro) oraz 4 genotypy najsilniej porazone w Radzikowie i Cerekwicy jako wzorce podatnosci.
Fuzarioza ktoséw wybranych 35 genotypow wynosita w Radzikowie $rednio 8,0% (bez wzorcow
i genotypow podatnych). Zakres zmiennosci od 3,0% do 16,7% (bez wzorcow i genotypow
podatnych).

W ziarnie badanych genotypéw pszenicy stwierdzono zawarto$¢ toksyn fuzaryjnych.
Deoksyniwalenol (DON) oraz niwalenol (NIV) wystepowaty we wszystkich probach. Zawartosé
zearalenonu (ZEA) stwierdzono w 20 prébach, w tym w 19 powyzej limitu wykrywalno$ci
wynoszacego 20 ug/kg. Pochodne DON - 3-acetyl- i 15-acetyldeoksyniwalenol wystepowaty
w ilo$ciach $ladowych. Srednia zawartosé DON w ziarnie 41 genotypow wyniosta 2,142 mg/kg.
Zakres zmienno$ci zawartosci od 0,738 do 12,725 mg/kg. Jezeli chodzi o NIV, to jego $rednia
zwarto$¢ wyniosta 0,670 mg/kg. Zakres zmiennosci od 0,145 do 1,570 mg/kg. W ziarnie genotypow
wybranych w latach 2011 i 2012 zawarto$¢ toksyn wynosita odpowiednio 1,771 mg/kg DON i 0,502
mg/kg NIV. Srednia zwartos¢ ZEA wynosita 35 pug/kg. ZEA nie stwierdzono w ziarnie 21 genotypow.
Indeks fuzariozy kloséw nie korelowatl istotnie z zwartosciami DON i NIV w ziarnie. Dla FDK
wspotczynnik korelacji z sumg DON i NIV byt istotny. Zawarto$¢ trichotecen korelowata
z zawartoscig ZEA w ziarnie.

Wykonano analiz¢ wielocechowa PCA (analiza skladowych gléwnych). Analiza pozwolita na
wyroznienie 12 genotypdw taczacych typy odpornosci na fuzarioze ktoséw — odporno$é na porazenie
klosa oraz na akumulacj¢ toksyn fuzaryjnych. Z tej grupy 4 pochodzity z roku biezgcego.
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Najwazniejsze osiggniecia:

o Identyfikacja nowych genotypow pszenzyta odpornych na fuzarioze kloséw w rdznych
srodowiskach.

e Potwierdzenie stabilnosci odporno$ci genotypdw pszenzyta na fuzariozg ktoso6w w kolejnych latach
badan.

o Identyfikacja genotypow pszenzyta taczacych rozne typy odpornosci na fuzariozg ktosow.

e Stwierdzenie stabszej zaleznos$ci zawarto$ci mikotoksyn i uszkodzenia ziarniakoéw od objawow
porazenia klosa niz w przypadku pszenicy.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 32.

Tytul projektu: Badania zdolnosci dopelniania meskiej sterylnosci i przywracania
plodnosci pylku w systemie CMS — T. timopheevi przez genotypy pszenzyta (Triticosecale
Wittm).

Kierownik projektu: dr R. Warzecha

Celem badan byla identyfikacja genotypéw ojcowskich dopetniajacych megska sterylnosc
i przywracajacych ptodnos¢ pytku w systemie meskiej sterylnosci pszenzyta CMS — T.timopheevi.
Przedmiotem analizy byto 121 mieszancow F; — 68 wytworzonych z genotypami ojcowskimi z puli
genowej HT i 53 z genotypami ojcowskimi z puli genowej LT.

Wyrézniono 3 mieszance catkowicie meskosterylne, skladajace si¢ wylacznie z roslin
meskosterylnych: MS x HT 962, MS x HT 969, MS x HT 1006. Ponadto 21 genotypéw ojcowskich
czgsciowo dopetniato meska sterylnos¢, gdyz w potomstwach F; tych genotypow poza roslinami
meskosterylnymi wystapily rosliny cze¢$ciowo meskosterylne (PMS). Wyrdzniono 92 mieszance
(48 wytworzonych z genotypami ojcowskimi z puli genowej HT i 44 mieszance z genotypami
ojcowskimi z puli genowej LT) o przywrdconej ptodnosci. Sredni indeks restoracji (liczba nasion
przypadajaca na 1 ktosek) mieszancow F; z liniami ojcowskimi HT wyniost 1,75 (0,82-2,56). Sredni
indeks restoracji mieszancow z liniami ojcowskimi LT wyniost 1,63 (0,66-2,34).

W pokoleniu BC; wyrdzniono 4 mieszance catkowicie meskosterylne (forma ojcowska HT 944) oraz
2 czesciowo meskosterylne (formy ojcowskie HT 896, HT 947). Wsrdd mieszancéw z genotypami
ojcowskimi z puli genowej LT wyrdzniono: 6 mieszancoOw meskosterylnych i 2 mieszance czesciowo
meskosterylne. Ich formami ojcowskimi byty genotypy: LT 384, LT 387, LT 342, LT 373.

W pokoleniu BC,, wérod mieszancéw z genotypami ojcowskimi z puli genowej HT wyrdzniono:
3 mieszance meskosterylne oraz 2 mieszance czgsciowo meskosterylne. Ich formami ojcowskimi byty
genotypy: HT 855, HT 869. Wsérod mieszancow z genotypami ojcowskimi z puli genowej LT
wyrozniono: 7 mieszancow meskosterylnych i 18 mieszancow czesciowo meskosterylnych. Ich
formami ojcowskimi byly nastepujace genotypy: LT 287, LT 318, LT 319, LT 322, LT 326.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 34.

Tytul projektu: Okreslenie cech warunkujacych odpornos¢ na porastanie materialow
mieszancowych i linii DH pszenzyta.

Kierownik projektu: dr inz. P. Szecowka

Porastanie przedzniwne stanowi powazny problem w uprawie pszenzyta. Odporno$¢ roznych form
uwarunkowana jest zaréwno czynnikami S$rodowiskowymi jak i1 genetycznymi. Odporno$¢ na
porastanie oznacza si¢ przewaznie w tzw. warunkach prowokacyjnych traktujac dojrzate
technologicznie klosy sztucznym deszczem. Powoduje to uwalnianie hamujacych kielkowanie
substancji w tkance plew. Dodatkowo w ten sposdb pokonywane sg fizyczne bariery zabezpieczajace
ziarno przed wilgocia - okrywa woskowa oraz dtugie o$ci.
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Analiza dostepnych danych meteorologicznych dla lokalizacji Krakowa i Malyszyna wykazata, ze
przebieg warunkow klimatycznych w obu punktach byl odmienny. Zakres r6znic $redniej temperatury
dobowej i ilosci opaddw w poszczegdlnych dekadach od chwili "ruszenia wegetacji" do zbioru
pszenzyta byl zmienny i odbiegal od $redniej wieloletniej. Zestawione dane meteo w postaci podziatu
na dekady kazdego miesigca pozwalajg na zobrazowanie réznic w rozktadzie opadow i temperatury
w obu lokalizacjach, w ktorych zatozono doswiadczenia. Zrdznicowanie ilosci opadow w ostatnich
dekadach okresu wegetacyjnego w obu punktach do$wiadczalnych mogto wplyna¢ na rozbieznosc¢
uzyskanych wynikow analiz LO i oceny bonitacyjnej stopnia porastania pszenzyta w ktosie. Waznym
czynnikiem atmosferycznym wpltywajacym na przyspieszenie dojrzewania pszenzyta w Krakowie
byla $rednia temperatura powietrza od wczesnego przedwiosnia az do zniw, ktora w warunkach
polowych w ostatniej dekadzie lipca siggata do 39°C w cieniu w dzien i w przypadku punktu
doswiadczalnego byla najwyzsza temperaturag od ostatniego rekordu z 1833 roku. Podobnie
odbiegajace od S$redniej wieloletniej i nierownomierne ilo$ci opaddéw zwlaszcza w pierwszych
dekadach maja i czerwca wplynely na rozwdj roslin na poletkach doswiadczalnych Zaktadu Roslin
Zbozowych w Krakowie.

Stwierdzono znaczne zréznicowanie badanych form pod wzgledem badanych cech. W zakresie prac
Zwigzanych z oceng na porastanie w klosach w trzech terminach, wartosci oceny wahaly sie
w przedziale od 1 do 9 w przeliczeniu na skale bonitacyjng. Ocena porastania metoda prowokacyjng
w dedykowanych do tego celu komorach o ustalonej wilgotnosci w zakresie od 96-100% wykazata, ze
uzyskane wyniki byly $rednio wyzsze o 1,5 punktu w skali bonitacyjnej w poréwnaniu z testami
kietkowania ktoséw na szalkach.

Analiza liczby opadania byla zréznicowana dla badanych form. Wigkszo$¢ wynikow oscylowata
w przedziale 60-100 sekund. Przeprowadzone testy kietkowania réwniez byly zréznicowane wérod
badanych form i wynosity $rednio od 81% do 94% skielkowanych nasion kolejno w pierwszym
i drugim terminie. Kilka obiektow uzyskato wartosci ponizej 70% skietkowanych nasion wykazujac
tym samym ich dtuzszy okres spoczynkowy, co miato odzwierciedlenie w wynikach oceny odpornosci
na porastanie.

Na podstawie uzyskanych wynikow badan w 2013r. przeprowadzona analiza korelacji wykazala, ze
istnieje wysoka istotna wspotzalezno$¢ pomiedzy oceng porastania w warunkach prowokacyjnych,
a porastaniem w klosach (metoda Wu i Carver) (-0,75). Wspodtzaleznos¢ pomigdzy liczbg opadania,
a testem w warunkach prowokacyjnych (komory do oceny porastania) byta w tegorocznych badaniach
istotna cho¢ ksztaltowala si¢ na niskim poziomie (0,4). Przeprowadzona analiza korelacji pomiedzy
liczbg opadania i porastaniem w klosach wykazala istotng zalezno$¢ badanych cech na niskim
poziomie (0,46). Przeprowadzona analiza korelacji pomigdzy testami kietkowania, a porastaniem
w klosach wykazata istotng zalezno$¢ pomiedzy badanymi cechami na poziomie wysokim (TI 0,72
i TI10,68).

Na podstawie przeprowadzonej analizy z wykorzystaniem opracowanego wskaznika porastania "Wp"
uwzgledniajgcego dlugos¢ spoczynkowa nasion, wytypowano jeden obiekt o odpornos$ci na porastanie
wyzszej od odmiany Fredro. Wérdd badanych obiektow 10 charakteryzowalto si¢ wysoka odpornoscia
na porastanie powigzang z wydtuzonym (w stosunku do pozostatych) okresem spoczynkowym nasion
analizowanym w trakcie oceny kietkowania (MAH 33544-3, MAH 33113-1, DANKO 6, DANKO 10,
BOH 534-4, MAH 33424-3/2, MAH 32459-1, DANKO 1, DANKO 9, MAH 34068-5).

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 36.

Tytul projektu: Poszukiwanie znacznikow molekularnych zréznicowania genetycznego
w obre¢bie gatunku pszenzyta.

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

Pszenzyto (x Triticosecale Wittmack) jest zbozem o istotnym znaczeniu gospodarczym w Polsce.
W ostatnich latach duzym zainteresowaniem cieszy si¢ hodowla heterozyjna tego gatunku
wykorzystujgca zjawisko cytoplazmatycznej meskiej sterylnosci na bazie cytoplazmy Tt. Jednak
podtoze genetyczne zjawiska praktycznie nie zostalo poznane. Wiadomo, Zze w procesie utrzymania
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sterylnosci pytku uczestniczy¢ moze szereg genoéw jadrowych lokalizujacych si¢ na chromosomach
pszenicznych jak i zytnich, jednak ich lokalizacja chromosomowa wciaz wymaga potwierdzenia.
Dotychczasowe badania sugeruja, ze sg to geny, ktérych ekspresja odpowiada za niewielka czgsé
zmiennos$ci fenotypowej cechy.

Prowadzone badania maja na celu identyfikacj¢ markerow DNA sprzezonych z licznymi jadrowymi
genami utrzymania sterylno$ci pytku u pszenzyta z cms Tt za pomoca mapowania genetycznego oraz
asocjacyjnego na Dbazie licznych populacji mapujagcych. W ramach niniejszego projektu
wyprowadzany jest unikalny materiat roslinny dedykowany do realizacji stawianych w nim zadan.
Wyprowadzano kolejne pokolenia linii RIL (F4-Fs) oraz krzyzowki wsteczne linii pokolenia F, (RIL)
i formy matecznej (cms Tt). Na formach F4 linii RIL okreslano liczne cechy uzytkowe (np. wysokos¢
ro$lin). Natomiast na potomstwie krzyzowek wstecznych zostanie stwierdzone czy w obrebie linii RIL
prowadzonych krzyzowek zostaly zachowane geny utrzymania sterylno$ci pytku.

Analiza molekularna GBS przeprowadzona na DNA linii wsobnych pokolenia F, (materiat
wykorzystywany do uzyskania linii rekombinacyjnych) z normalna cytoplazma pozwolita na
uzyskanie profili molekularnych tych linii. Na bazie uzyskanych wynikéw opracowano mapy
genetyczne dla dwoch populacji mapujacych pszenzyta.

Dane fenotypowe dotyczace wysokosci roslin zostaty zestawione z markerami molekularnymi celem
identyfikacji markerow sprzgzonych/asocjowanych z genami wysokosci ro$lin. Interwalowe
mapowanie kompozytowe pozwolilo na wykreslenie QTLa w grupie sprzezen, ktéra na podstawie
znanej lokalizacji obecnych w niej markeréw mozna przypisa¢ do chromosomu 1B, badz 5B.
Najblizej maksimum QTLa, w odlegtosci 0.21 c¢M, znalazt si¢ marker 3617468AC11. Mapowanie
asocjatywne potwierdzito silne asocjacje markeréw znajdujacych sie najblizej maksimum QTLa
z cecha wysokosci. Warto$ci asocjacji okreslone na bazie ogdlnego modelu liniowego (GLM)
wynosily od 0.275 do 0.572, natomiast w analizie MLM od 0.388 do 0.509. Dodatkowo za pomoca
analizy GLM zidentyfikowano trzydziesci pig¢ markeréw asocjowanych z badang cecha, ktore nie
znalazly si¢ na mapie genetycznej oraz siedem w grupie LGI13 i jeden w grupie LG20. Nalezy
przeprowadzi¢ identyfikacje kolejnych cech uzytkowych oraz okreslenie ich wstepnej lokalizacji
chromosomowej czy tez markerow zwigzanych z tymi cechami.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 37.

Tytul projektu: Poszukiwanie form odpornych na stresy biotyczne wsrod linii
podwojonych haploidow pszenzyta.

Kierownik projektu: dr S. Oleszczuk

Celem prowadzonych badan w roku sprawozdawczym bylo uzyskanie w kulturze pylnikéw czystych
linii pszenzyta ozimego zawierajacych genetyczne zrédta odpornosci na rdzg brunatng oraz
charakteryzujacych si¢ zimotrwatoscig i odpornoscig na okresowe susze.

Druga cz¢$¢ pracy dotyczyta analizy zjawiska androgenezy pod wzglgdem tworzenia si¢ regenerantow
o identycznym sktadzie genetycznym.

Porownano efektywno$¢ regeneracji w kulturze pylnikow 12 wyselekcjonowanych mieszancow
pszenzyta ozimego. Regeneranty uzyskano dla wszystkich badanych kombinacji mieszancowych.
Srednia liczba zregenerowanych zielonych roslin w przeliczeniu na ktos wahata si¢ od 0,5 do 11,5
w zaleznosci od kombinacji. W wyniku przeprowadzonych prac zregenerowano ponad 2500 roslin.
Potomstwo mieszanca MAH 32110-2 x DS 1112-4 odznaczalo si¢ najwyzsza warto$cig wskaznika
regeneracji zielonych roslin, zas§ mieszanca DL 593/07 x Mikado najnizsza. Czesto$¢ pojawiania si¢
albinosow byta najwyzsza dla mieszanca BOH 1311 x Twingo (ok. 80%). Uzyskane rosliny po okresie
jarowizacji beda kolchicynowane. Wyprowadzone linie hodowlane zostang scharakteryzowane
i poddane ocenie pod wzglgdem badanych cech.

Do oceny genetycznego zroznicowania w obrebie androgenicznych regenerantéw, wykorzystano
markery mikrosatelitare (SSR). Materiat do badan stanowit zestaw linii DH pszenzyta
0 zroznicowanym pochodzeniu. Wytypowane markery pozwalaty na rozréznienie od 2 do 6 form
allelicznych w testowanych genotypach. Srednia liczba alleli przypadajaca na jeden locus
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mikrosatelitarny wynosila 4,4, a przecigtna warto§¢ PIC - 0,51. Liczba markeréw polimorficznych na
kombinacj¢ krzyzéwkowa wahata sie od 2 do 9. Wykazano, ze na drodze androgenezy dochodzi do
tworzenia si¢ sklonowanych linii DH, a przyczyna tego zjawiska wynika ze sposobu regeneracji.
Wykazano, ze klony linii DH powstawaty z kalusa, wielozarodkéw oraz zarodkéw blizniaczych. Do
analiz DNA wybrano 189 roélin, ktére na podstawie ich pochodzenia zaklasyfikowano do 33 grup
(proby zbiorcze). 102 rosliny pochodzity z 20 wielozarodkow za$§ 87 regenerantdw powstato z kalusa.
Maksymalna liczba regenerantow uzyskanych z pojedynczej struktury androgenicznej wynosita 10
w przypadku kalusa oraz 8§ w przypadku wielozarodkéw. Regeneranty otrzymane z 27 struktur
(81.8%) wykazywaty homogeniczno$¢ pod wzgledem okre$lonych alleli. Biorac pod uwage $rednia
liczbe polimorficznych markeréw, poziom istotnosci roéwny 93.75% $wiadczyt o obecnosci klondw.
Jednoczesnie wykazano, ze osobniki zregenerowane z tej samej tkanki kalusowej moga by¢
genetycznie rozne, co §wiadczy o ich pochodzeniu z ré6znych mikrospor. W przypadku 4 grup roslin
uzyskanych z tkanki kalusowej oraz 2 grup pochodzacych z wielozarodkow stwierdzono
heterogeniczno$¢. Potwierdzono, ze wszystkie regeneraty pochodzity z komoérek szlaku
gametofitowego. Udowodniono, przydatno$¢ markerow SSR do badan zwigzanych z identyfikacja
poszczegdlnych linii DH pszenzyta (w tym klondéw) i oceny poziomu zrdéznicowania genetycznego.
Wykazano, ze analiza DNA przy uzyciu co najmniej 10 polimorficznych markerow jest uzasadniona
w przypadku regeneracji ro$lin z tkanki kalusowej ze wzgledu na mozliwos¢ identyfikacji
dodatkowych unikalnych linii (ok. 30%), natomiast testowanie DNA linii DH wywodzacych si¢
z wielozarodkow zasadniczo nie prowadzi do identyfikacji dodatkowych genotypow.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 38.

Tytul projektu: Okreslenie interakcji miedzy odpornoscia na stresy biotyczne a cechami
wartosci gospodarczej jeczmienia jarego.

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

Przeprowadzono w warunkach kontrolowanych ocene linii F:BC; 51 populacji mieszancowych
uzyskanych w roku 2012. Linie oceniano pod wzgledem homozygotycznosci odpornosci na
maczniaka i rdz¢ kartowa na podstawie reakcji na zakazenie 20-25 siewek izolatami Blumeria
gramnis f. sp. hordei i P. hordei. Siewki linii odpornych na oba patogeny, w warunkach
szklarniowych po 18 roslin doprowadzono do petnej dojrzatosci nasion. Z posrdd rozmnazanych linii
usuni¢to linie niekorzystne pod wzgledem innych waznych cech gospodarczych, np.: 6-rzedowos¢
ktosa, wysokos¢ roslin, krotki klos, itp. Do dalszych badan — wysiewu w szkdtce polowej wybrano
290 linii.

W szkoélce polowej przeprowadzono doswiadczenie z 290 liniami F4BC,, ktére wyselekcjonowano
jako odporne na maczniaka i rdze kartowa w warunkach kontrolowanych na etapie pokolenia F;BC;.
Dos$wiadczenie zatozono jako 1 — powtdrzeniowe, w rozstawie 2 x 0,25 x 0,07 z odmianami
wzorcowymi na przemian: Stratus i Iron. W okresie wegetacji przeprowadzono ocen¢ wizualng linii
pod wzgledem odpornosci na choroby i inne cechy wartoéci gospodarczej. Korzystnie ocenione 76
linii zebrano do dalszych badan.

W ramach ustugi badawczej przeprowadzono doswiadczenie w 5 miejscowosciach z ponad 990
liniami w siewie 1-rzadkowych poletek z odmianami wzorcowymi stosowanymi w poszczegolnych
miejscowosciach w podobnych doswiadczeniach wiasnych. Badane linie oceniono pod wzgledem
porazenia przez: maczniaka, rdze karlowa, plamisto$¢ siatkowana i rynchosporize. Nasilenie porazenia
przez poszczegdlne choroby i w réznych miejscowosciach bylo roézne. Porazenie linii i odmian
wzorcowych przez Pyrenophora teres oraz Rhynchosporium secalis bylo znikome, stad ocene
odpornosci linii na te patogeny pomini¢to w wyborze linii do dalszych badan. Poniewaz celem
prowadzonych badan jest uzyskanie linii jeczmienia jarego odpornych na maczniaka i rdz¢ kartowa
oraz dobrej wartosci innych cech gospodarczych, z posrdd ocenianych w 5 miejscowosciach do
dalszych prac wybrano 38 linii rownocze$nie o wysokiej odpornosci na maczniaka i rdz¢ kartowa.
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Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 39.

Tytul projektu: Poszukiwanie nowych zrédel odpornosci jeczmienia jarego na
patogeniczne grzyby.

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

Zatozono doswiadczenia z 200 liniami jeczmienia jarego z kolekcji Pracowni Genetyki Stosowanej
IHAR-PIB (w tym: 175 linii odpornych na maczniaka i 21 odpornych na rdz¢ karlowa
wyselekcjonowanych z odmian miejscowych oraz odmiany wzorcowe: Manchurian, Peegy, Iron dla
maczniaka i L94 dla rdzy kartowej) w miejscowosciach: Bakow, Choryn, Nagradowice, Polanowice,
Strzelce i Radzikéw. W stadium najwigkszego nasilenia poszczegélnych chordob wykonano oceng
porazenia w skali 9-cio stopniowej stosowanej w COBORU dla: maczniaka, rdzy karlowe;,
plamistosci siatkowanej i rynchosporiozy. W 2013 roku nasilenie chordb na jeczmieniu byto: duze
maczniaka i rdzy kartowej, slabe plamistosci siatkowanej za wyjatkiem Choryni, gdzie choroba
wystapita ze $rednim nasileniem i jej ocen¢ zamieszczono w zestawieniu zbiorczym. W ocenianegj
szkotce infekcyjnej w roku 2013 nie odnotowano rynchosporiozy. Na 171 linii we wszystkich
miejscowosciach, 51 byto odpornych na maczniaka, z nich 15 byto rownoczesnie odpornych na rdzg
kartowa a 43 na plamisto$¢ siatkowang. Na 21 ocenianych linii odpornych na rdzg kartowa, wszystkie
byly na nig odporne, w tym 2 byly réwnoczesnie odporne na mgczniaka a 13 na plamistosé
siatkowang. Uzyskane wyniki oceny kolekcji linii odpornych na maczniaka lub rdzg kartowa
w warunkach naturalnej infekcji potwierdzilty si¢ w roéznych srodowiskach w 29% dla linii
okreslonych jako odporne na maczniaka i w 100% dla linii okre§lonych jako odporne na rdz¢ kartowa.
Przeprowadzono ocen¢ reakcji na zakazenie izolatem Bgh 27 Blumeria graminis f.sp. hordei
5 populacji F, pochodzacych ze skrzyzowania linii: 173-1-2, 255-3-3, 569-3-3, 815-3-5 i 5317-1-1
Z podatng odmiang Manchurian CI 2330.

Na podstawie uzyskanych wynikow stwierdzono, ze badane linie majg po jednym dominujacym genie
warunkujgcym odporno$¢ na zakazenie izolatem Bgh 27 B. graminis f.sp. hordei.

Geny odpornosci badanych linii r6znig si¢ ekspresja reakcji na zakazenie dziewigcioma izolatami
B. graminis f.sp. hordei, od 0 do 2 wg skali Mainsa i Dietza.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 40.

Tytul projektu: Badania nad wspoéldzialaniem wysokiej wartosci cech uzytkowych
Z odpornoscia na stresy biotyczne i abiotyczne u jeczmienia ozimego.

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

W warunkach kontrolowanych — fitotron — oceniono reakcje 7 populacji F,, tacznie 1488 roslin na
zakazenie izolatami wirulentnymi w stosunku do odmian ojcowskich. Do analiz molekularnych
wybrano 461 roslin o fenotypie mlo. Wybrane rosliny w warunkach szklarniowych doprowadzono do
pelnej dojrzatosci, uzyskujac linie F3 0 genotypie mlo do dalszych badan.

W szkoétce polowej rozmnozono i oceniono 489 linii Fs pod wzgledem odpornosci w warunkach
naturalnej infekcji na maczniaka i inne wazne cechy warto$ci gospodarczej. Na podstawie wizualnej
oceny do dalszych badan wybrano 97 linii. Przeprowadzono w ramach ustugi badawczej
doswiadczenie z 14 liniami odpornymi na maczniaka i dwoma odmianami wzorcowymi w trzech
miejscowosciach: Bakow, Szelejewo i Wiatrowo, w 4 powtorzeniach, na poletkach Sm? do zbioru.
Wsrod badanych linii, RAH 5735 plonowatl na poziomie lepszego wzorca Titus. Na poziomie $redniej
wzorcow plonowaly linie: RAH 977 i RAH 1169.

Lini¢ RAH 5735 przekazano do Banku Genéw IHA-PIB w Radzikowie pod nr kolekcyjnym 501050.
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Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 43.

Tytul projektu: Monitoring zréznicowania genetycznego ziarna jeczmienia jarego
browarnego i pastewnego pod wzgledem przydatnosci browarnej, paszowej i na
konsumpcje.

Kierownik projektu: prof. dr hab. D. Boros

Celem prac byt monitoring zmiennosci genetycznej cech jakosciowych, ktore determinujg przydatnosé
nowowprowadzanych odmian oraz zaawansowanych materiatow hodowlanych jeczmienia jarego do
réznych sposoboéw wykorzystania ziarna, a mianowicie do produkcji stodu lub do produkcji paszy.
Prace zaplanowane w harmonogramie na rok 2013 wykonano w 100%.

Materiatem badawczym byly odmiany wzorcowe oraz zaawansowane linie hodowlane jeczmienia
typu browarnego i pastewnego. W serii browarnej badania wykonano na 3 zestawach ziarna, kazdy
sktadajacy si¢ z 27 linii i 3 odmian wzorcowych pochodzacych z trzech réoznych warunkéw uprawy.
W serii pastewnej materiatem do badan byly probki ziarna 93 linii wraz z odmiang wzorcowa
Suweren. Badania wartosci browarnej zostalty wykonane w taki sam sposob jak w latach ubieglych i
obejmowaty monitoring 11 cech ziarna, stodu badz brzeczki. Wyniki przedstawiono jako wartosci
srednie danej cechy z 3 miejscowosci uprawy. Na podstawie 5-ciu cech, liczby Kolbacha,
ekstraktywnos$ci, lepkosci brzeczki, odfermentowania i sity diastatycznej, wyliczono sumaryczny
wskaznik wartosci browarnej Q. Wskaznik ten wyliczono rowniez w stosunku do odmiany Blask.
Uzyskane wartos$ci dla tego wskaznika umozliwity ranking badanych linii jeczmienia pod wzgledem
warto$ci browarne;j.

Stwierdzono, iz badany material jeczmienia browarnego wyprodukowany w 2013 roku
charakteryzowat si¢ ogo6lnie dobra przydatnoscia do produkcji stodu, ze $rednig wartoscig wskaznika
Q rowng 6.65. Zmienno$¢ tego wskaznika byla na poziomie 18% i miescita si¢ w zakresach od 3.40 do
8.25. Cecha najbardziej roéznicujacg badany zestaw linii jeczmienia, na poziomie okoto 45%, byta
zawarto$¢ wysokoczasteczkowego B-glukanu w brzeczce, w zakresie od 26 do 196 mg/L, przy
sredniej zawartosci 113 mg/L. Aktywno$¢ enzymatyczna, wyrazajaca zdolno$¢ do przeprowadzania
przemian skrobi w cukry proste w stodzie, byta cechg w drugiej kolejnosci rdéznicujgca badane linie.
Wspotczynnik zmiennoSci sity diastatycznej wynosit 20%, w zakresie od 140 do 350 j.W-K. Z kolei
cechami o najnizszych wspotczynnikach zmiennosci byly ekstraktywnos$¢ stodu, celnos¢ ziarna,
lepko$¢ brzeczki oraz odfermentowanie, ktorych zmienno$¢ nie przekraczata 2.5%. Warunki glebowo-
klimatyczne wyprodukowania ziarna w roku zbioru 2013 nie miaty znacznego wptywu na cechy
determinujace warto$¢ browarna jeczmienia. Na podstawie wskaznika wartosci browarnej Q
wyodrebniono 3 linie, ktoére mialy wartos¢ tej cechy wyzsza (8.25 vs. 8.10) od wartosci uzyskanej dla
wzorcowej odmiany Olympic i byla to kategoria browarna bardzo dobra. Az 14 linii wraz z odmiang
wzorcowg Blask charakteryzowaty si¢ dobra do bardzo dobrej kategorig warto$ci browarne;.

Linie jeczmienia pastewnego nie roéznity si¢ znacznie pod wzgledem zawartosci skrobi przyswajalne;j,
przy czym stwierdzono wigksze zréznicowanie mi¢gdzy genotypami, w granicach 44% do ponad 53%,
niz miejscem ich wytworzenia, w granicach 48.7% dla ziarna wytworzonego w Bakowie do 51.8% w
Modzurowie. Srednia zawarto$¢ biatka ogdtem byta zblizona migdzy poszczegdlnymi miejscami
wytworzenia linii, w zakresie od 9.1 dla materiatu z Modzurowa i Polanowic do 10.6% dla materiatu z
Bakowa i Nagradowic. Wigksze zréznicowanie tej cechy stwierdzono miedzy genotypami, jednakze
byto ono podobne we wszystkich osrodkach hodowlanych, od 8.14 do 11.83%, przy wspotczynniku
zmiennos$ci od 4.5 do 7.5%. W odniesieniu do lepkosci wodnego ekstraktu ziarna (WEV), ktéra to
cecha jest wskaznikiem zawarto$ci rozpuszczalnego B-glukanu, a wigc rowniez warto$ci pastewnej
jeczmienia, najnizsze wartosci tej cechy stwierdzono dla materialu wytworzonego w Polanowicach
(1.41 mP.s), najwyzsze w Bakowie (2.31 mP.s).

Badania wykazatly istnienie zroznicowania cech warunkujgcych przydatno$¢ linii jeczmienia jarego na
cele browarne lub pastewne. Okreslity, ktoére z tych cech moga zosta¢ wykorzystane w selekcji
materialdow hodowlanych jeczmienia w kierunku poprawionej wartosci browarnej lub paszowe;j.
Badania pozwolily rowniez na uszeregowanie badanych linii hodowlanych pod wzgledem
przydatno$ci do okreslonego kierunku uzytkowania ziarna. Wyniki badan moga przyczyni¢ si¢ do
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bardziej efektywnego wykorzystania ziarna jgczmienia jarego w Polsce. Sg pomocne hodowcom w ich
pracach selekcyjnych.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 44.

Tytul projektu: Praktyczne wykorzystanie androgenezy jeczmienia w celu uzyskania
stabilnych linii odpornych na stresy biotyczne i abiotyczne.

Kierownik projektu: prof. dr hab. J. Zimny

W biezacym roku sprawozdawczym, celem prowadzonych badan byto uzyskanie homozygotycznych
linii jeczmienia pokolenia F;, odpornych na stresy biotyczne i abiotyczne, oraz poprawa efektywnosci
regeneracji roznych odmian jeczmienia w kulturach in vitro.

Metodyka:

Podwojone haploidy uzyskiwano na drodze androgenezy z wykorzystaniem kultur pylnikowych.
Wyprowadzenie materiatu jak i regeneracja linii homozygotycznych przeprowadzana byta zgodnie
z procedurami opracowanymi w ZBiCR.

Badania nad poprawa efektywnosci regeneracji dotyczyly analizy roznych stezen zwigzkoéw
0 charakterze przeciwutleniajacym (zredukowana i utleniona forma glutationu i inhibitora syntezy
glutationu) oraz substancji z grupy arabinogalaktanow (larcoll, guma arabska) pod kontem wptywu na
proces androgenezy.

Wyniki:

Zbadanie zdolnosci do androgenezy réznych genotypow jeczmienia

Poréwnano efektywno$¢ proceséw androgenezy i regeneracji w kulturze pylnikow dla 40 genotypow
jeczmienia jarego oraz 10 genotypow jeczmienia ozimego. Srednio dla jednego genotypu
wyizolowano pylniki z ponad 22 ktoséw. W sumie dla wszystkich genotypow jeczmienia wytozono na
pozywki indukujace ponad 1100 kloséw. Przez okres 4 miesiecy od zalozenia doswiadczenia
przetozono ponad 160 tys. struktur androgenicznych na pozywki regeneracyjne, z ktoérych otrzymano
5869 ro$lin zielonych i okolo 15,5 tys. roslin albinotycznych. Indukcje kalusa uzyskano dla
wszystkich badanych genotypoéw. Efektywno$¢ wytwarzania struktur androgenicznych w przeliczeniu
na 100 pylnikow wahata si¢ w granicach od 43 do 507 w zaleznosci od genotypu, a zréznicowanie
tego parametru zwigzane bylo z pochodzeniem materiatu wyjsciowego. Maksymalna regeneracja
wyniosta 30 zielonych roslin w przeliczeniu na 100 pylnikow. Efektywnos¢ otrzymywania struktur
androgenicznych nie przektadata si¢ na liczbe uzyskanych roslin np.: dla genotypu Rubinek x Fariba,
u ktérego uzyskano najwigcej struktur androgenicznych (ponad 9 tys.), zregenerowano 5,6 roslin
zielonych i 24 albinotycznych w przeliczeniu na 100 pylnikow. Najwiecej zielonych roslin (30
w przeliczeniu na 100 pylnikow) zregenerowano dla genotypu 1/13, dla ktorego poziom wytwarzania
struktur zarodkopodobnych byt na érednim poziomie. Sredni procentowy udziat roslin zielonych
sposrod wszystkich otrzymanych regenerantoéw w przeliczeniu na 100 pylnikow wynosit 30. Analiza
wynikow pozwolita wyodrebni¢ kilka genotypow charakteryzujacych si¢ dobrymi parametrami
androgenezy w kulturach in vitro. Najlepiej regenerujacymi genotypami okazaty si¢: Hajduczek
X STH 8911; 1/13; 20/13.

Whptyw arabinogalaktanéw na efektywnos¢ androgenezy jeczmienia

Badania dotyczace wplywu arabinogalaktanow na efektywnos$¢ androgenezy wykazaly obiecujgce
zalezno$ci. W odniesieniu do kontroli, gdzie efektywno$¢ regeneracji zielonych roslin w przeliczeniu
na 100 pylnikdéw wynosita okoto 11 dla genotypu NADI19 i 19 dla genotypu NAD2 wzbogacenie
pozywki indukujacej o rdzne stezenia arabinogalaktanow w wigkszosci przypadkéow podnosito
efektywnos$¢ regeneracji zielonych roslin. Najlepsze wyniki otrzymano dla pozywki wzbogaconej
0 gumg arabskg w obydwu badanych genotypach. W przypadku genotypu NAD19 zregenerowano
okoto 52 zielone ro$liny na 100 pylnikow przy stezeniu gumy arabskiej 10 mg/l, oraz 50 zielonych
ros$lin na 100 pylnikow przy st¢zeniu gumy arabskiej 5 mg/l. Odpowiednio dla genotypu NAD?2
zregenerowano w przyblizeniu 33 i 28 zielonych rosélin. W przypadku tego genotypu bardzo zblizone
wyniki uzyskano dla pozywki wzbogaconej o 10 mg/l larcollu. W kombinacji z 5 mg/l larcollu
uzyskano mniej zielonych ro$§lin niz w kontroli w obydwu przebadanych genotypach.
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W przeprowadzonym doswiadczeniu badano réwniez wplyw arabinogalaktanéw na liczbe
zregenerowanych roslin albinotycznych. Najmniej roslin bezchlorofilowych uzyskano dla genotypu
NADI19 w wariancie z 5 mg/l gumy arabskiej. Dla genotypu NAD2 zjawisko albinizmu utrzymywato
si¢ na podobnym poziomie we wszystkich kombinacjach.
Dla 790 regenerantow przebadanych pod wzgledem poziomu ploidalnosci, procent spontanicznie
podwojonych haploidow wsréd odmian jeczmienia jarego wynosit $rednio 60%. Oprocz roslin
haploidalnych (H), podwojonych haploidow (DH), wyselekcjonowano ro$liny o innym poziomie
ploidalnosci. Stanowity one $rednio 4,2 % spos$rod wszystkich przeanalizowanych roslin.
Wyodrgbnione po analizach cytometrycznych ro$liny haploidalne zostalty wykorzystane
w doswiadczeniu dotyczacym wptywu zastosowanego stgzenia kolchicyny na efektywnos$¢ duplikacji
genomu. Na obecnym etapie badan wyniki moga dotyczy¢ jedynie przezywalnosci roslin po
zastosowaniu 2 stezen kolchicyny. Dla genotypu NAD19 przezywalno$¢ roslin wyniosta 81% przy
stezeniu 0,06% kolchicyny a 58% przy stezeniu 0,14% kolchicyny. W przypadku genotypu NAD2
tendencja byla podobna, cho¢ réznice w przezywalnosci byly nieznaczne i stanowity 79% i1 72%
odpowiednio przy stgzeniu 0,06% 1 0,14%.
Wplyw réznych form utlenowania glutationu i inhibitora syntezy glutationu na efektywnosé
androgenezy jgczmienia:
W przypadku zastosowania w pozywce indukujacej 3 stezen zredukowanej formy glutationu (GSH)
najlepsze wyniki w stosunku do kontroli otrzymano dla stezenia 1,0 mM. GSH w stgzeniu 2,0 mM
W znacznym stopniu obnizato ilo$¢ zregenerowanych ro$lin zielonych w obydwu przebadanych
genotypach.
Analizy dotyczace wplywu utlenowanej formy glutationu (GSSG) na ilo$¢ zregenerowanych roslin
zielonych wskazuja na tylko nieznaczna poprawe wynikéw w stosunku do kontroli dla stezenia
0,1 mM GSSG. Stezenie GSSG wynoszace 1,0 mM w znaczny sposob redukowato liczbe
otrzymanych roslin.
Wykazano wyrazne oddziatywanie inhibitorow wydzielania glutationu (BSO) na efektywnos¢
regeneracji roslin na drodze androgenezy. Dla genotypu 51/13 niezaleznie od zastosowanego stg¢zenia
BSO liczba otrzymanych regenerantow byla znacznie mniejsza niz w kontroli. Odwrotna tendencje
zanotowano dla genotypu 56/13, gdzie BSO w stgzeniu 0,lmM i 1,0mM podnosito liczbe
regenerantow w porownaniu z kontrola. Dla st¢zenia 2,0 mM uzyskane wyniki byly porownywalne
z rezultatami otrzymanymi dla kontroli.
Najwazniejsze osiggniecia
e Zbadano zdolnosci do androgenezy 50 genotypow jeczmienia, réznego pochodzenia, z czego
uzyskano 5869 homozygotycznych linii jgczmienia.
o Wyselekcjonowano genotypy, z ktérych mozna regenerowaé duze ilosci zielonych ro$lin oraz
genotypy nie posiadajgce zdolno$ci do androgenezy.
e Wykazano, iz wzbogacenie pozywki indukujacej o arabinogalaktany podnosi efektywnosé
uzyskiwania zielonych ro$lin.
e Oceniono wplyw roznych form glutationu oraz inhibitora syntezy glutationu na efektywnos$é¢
regeneracji w kulturach in vitro.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 45.
Tytul projektu: Poszukiwanie form owsa o wysokich wartosciach zywieniowych.
Kierownik projektu: prof. dr hab. D. Boros

Glownym celem badawczym byto poszukiwanie form owsa charakteryzujacego si¢ wysoka wartoscig
zywieniowg. Na cech¢ t¢ poza wysoka wartoscia odzywcza biatka o wysokiej zawarto$ci
aminokwasow egzogennych sklada si¢ wysoka zawarto$¢ tluszczu o korzystnym stosunku
nienasyconych do nasyconych kwasow tluszczowych, witamin rozpuszczalnych w tluszczach, a
przede wszystkim btonnika pokarmowego z wysoka koncentracja rozpuszczalnego B-glukanu oraz
zwigzkow fenolowych. Wykorzystujagc kompleksowe wyniki badan uzyskane w tym projekcie
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podjeliSmy probe opracowania wyr6éznikéw jakosci dla ziarna owsa. Badania sg kontynuacja prac
prowadzonych od 2008 roku.

Materiatem badawczym byly trzy te same zestawy ziarna 15 linii hodowlanych owsa, kazda z nich
zostata wyprodukowana w trzech lokalizacjach o odmiennych warunkach glebowo-klimatycznych.
Badania byly prowadzone gtownie na formach obtuszczonych, jako surowcu do produkcji zywnosci.
Materiat analizowano pod wzglgdem zawarto$ci biatka, sktadnikéw mineralnych, lipidow ogotem,
skrobi strawnej, nieskrobiowych polisacharydow (NSP) z podziatem na frakcje rozpuszczalne i
nierozpuszczalne, w tym p-glukanu, dalej ligniny Klasona, oraz sumy btonnika pokarmowego (TDF).
Oznaczono takze lepkos$¢ ekstraktu wodnego (WEV), ktora to cecha jest gtdwng miarg wlasciwos$ci
funkcjonalnych ziarna owsa i posredniag metodg pomiaru poziomu rozpuszczalnego B-glukanu. Wyniki
przedstawiono w postaci wskaznika wartosci odzywczej (SSO) wyliczonego na podstawie sumy
zawarto$ci biatka, skladnikow mineralnych, lipidow 1 skrobi oraz wskaznika wlasciwosci
bioaktywnych (WWB) jako wypadkowej sumy zawarto$ci TDF i iloczynu WEV i S-NSP.

Badania umozliwity wytypowanie linii hodowlanych najbardziej przydatnych do tworzenia odmian na
cele zywieniowe, do produkcji zywnosci, a wigc o wysokiej zawartosci zarowno skladnikoéw
odzywczych jak i o potencjalnych wtasciwosciach bioaktywnych. Sposrod badanego materiatu, linia
POB 1418/10 charakteryzowala si¢ najwyzsza warto$cia SSO, natomiast linia POB 4109/10
najwyzszym WWB. Wysoka zawartos$cia SSO, powyzej wartosci $redniej dla 15 linii, odznaczaly si¢
ponadto linie POB 3643/10, DC 07026-6/4 oraz DC 07041-12/2, a linie STH 2-9 oraz DC 06011-8
wyzszym WWB. Linie te moga by¢ wykorzystane do tworzenia odmian przydatnych do produkcji
zywnosci o duzych wiasciwosciach funkcjonalnych.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 48.

Tytul projektu: Wyodrebnienie z populacji mieszancowych Avena sativa X Avena
macrostachya zrodel genetycznych do poprawy podstawowych cech fizycznych
i chemicznych ziarna owsa.

Kierownik projektu: dr B. Lapinski

Po zimowej obrobce pozniwnej mieszancéw owsa uprawnego z A. macrostachya i uzupetnieniu
danych wybrano materialy do szkotki obserwacyjnej (50 obiektow, w tym 9 nagonasiennych) i do
doswiadczenia (18 linii oplewionych i 5 nagonasiennych). Kryteriami selekcji byly plon ziarna, cigzar
1000 nasion, zawarto$¢ tuski (u form nagonasiennych udzial ziaren z tuska), zawartosci biatka,
thuszczu, witokna w ziarnie. Preferowano formy wcze$niejsze, bardziej odporne na wyleganie
i choroby. Zaréwno szkotke obserwacyjna jak i doswiadczenie (1-powtdrzeniowe na poletkach 5m?)
wysiano w czterech miejscowosciach: Kopaszewie k/Ko$ciana, Polanowicach k/Krakowa, Radzikowie
k/Btonia i Strzelcach k/Kutna. Okreslono plon i jego podstawowe parametry jako$ciowe. Z analizy
warto$ci $rednich z doswiadczenia wynikto, ze wséréd 18 owsow oplewionych tylko jeden,
z kontrolnej kombinacji bez udziatu A. macrostachya plonowat o 1% wyzej od wzorca ‘Bingo’.
Natomiast wsrod pieciu owsoéw nagonasiennych dwa mieszance plonowaly wyraznie lepiej od wzorca
jakim byta odmiana ‘Siwek’: wysokottuszczowy (ponad 7% tluszczu) ro6d 5M9.21 (113% plonu
wzorca) i wysokobiatkowy (ponad 18% biatka w ziarnie) rod 5T8.33011 (105% plonu wzorca). Drugi
z wymienionych rodow potwierdzit wyniki z lat ubieglych wykazujac wysoki i stabilny poziom
fizycznych parametrow jakosciowych ziarna, przewyzszajac wzorcowa odmiang masg ziarniaka
(0 26%), lepszym wyrdéwnaniem ziarna i ponad 3-krotnie mniejszg domieszkg ziaren oplewionych.

W szkotkach obserwacyjnych wysoka masg ziarniaka (MTZ>47g) charakteryzowaly si¢ trzy nowe
linie owsa oplewionego i dwie nagonasiennego (MTZ>30g). Niski udziat tuski (22,3%) stwierdzono
w mieszancu Ax302.0. W trzech nowych liniach (w tym dwoch mieszancowych) zawarto$¢ biatka
przekraczata 20% (w tym w jednej typu oplewionego). Zawartoscia thuszczu ponad 6,3% wyrdzniala
si¢ jedna mieszancowa linia typu oplewionego i trzy nagonasienne (ponad 7,4% thuszczu). Nie byto
form lepszych od sublinii wczesniej wyodrebnionego rodu SM9.21. Najcenniejszymi nowymi liniami
mieszancow ze szkoltki okazaty si¢ oplewiony owies FIPH8.001 (MTZ=47,5g; biatko>20% i prawie
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catkowita odporno$¢ na rdze¢) i nagonasienny 5Q5.41021 (MTZ>30g, udziat ziaren z tuskg < 1 %,
wczesno$¢ na poziomie odmiany wzorcowej).

Potwierdzono wnioski z ubiegtego sezonu co do gléwnych kierunkéw hodowli, w ktérych mieszance
z A. macrostachya sa szczegélnie przydatne, tj. zwigkszania cigzaru ziarniaka (MTZ) i zmniejszania
udziatu ziaren z tuskg u form nagonasiennych, ktére lepiej zareagowaly na zmienno$¢ obcego
gatunku, niz formy oplewione. Do zestawu istotnych cech, ktore moga by¢ poprawione z uzyciem
badanych mieszancow, dotaczono wyréwnanie ziarna.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 50.

Tytul projektu: Poszukiwanie zrédel odpornosci na rdze¢ koronowa (Puccinia coronata)
i maczniaka (Blumeria graminis sp.) u owsa.

Kierownik projektu: dr A. Strzembicka

Celem pracy bylo wytypowanie zroédet odpornosci na rdz¢ koronowa Puccinia coronata i maczniaka
prawdziwego Blumeria graminis f.sp. avenae sposrod perspektywicznych form i materialow owsa.
W 2013 roku w badaniach brato udzial 27 genotypow owsa oplewionego z do§wiadczen wstepnych,
8 obiektow nagonasiennych z doswiadczen wstgpnych oraz 37 form oplewionych z doswiadczen
przedwstepnych. Materialem do badan bylo takze 155 genotypéw owsa pochodzacych z trzech
roznych rejondéw uprawy, ponadto 13 genotypdw, ktore w ubieglych latach charakteryzowaly sie¢
wysoka odpornoscia na rdz¢ koronowa. Ogotem w badaniach wzieto udziat 240 genotypow a takze
17 zrejonizowanych odmian owsa. Przeprowadzono ocen¢ wyzej wymienionych genotypow owsa
w stadium siewek, w kontrolowanych warunkach pod wzgledem odpornosci na populacje¢ P. coronata
i B. graminis. Wiosna biezacego roku w Grodkowicach, Kopaszewie i w Strzelcach wysiano materiat
badawczy w formie szkotek po 2 rzadki z wzorcem wrazliwosci odmiang Jawor. Dodatkowo
w Grodkowicach wysiano formy owsa z centralnego rejonu uprawy oraz odmiany zrejonizowane.
W sezonie wegetacyjnym w Grodkowicach i Kopaszewie przeprowadzono w polu sztuczng inokulacje
materialu badawczego rdza koronowa. Rosliny inokulowano przez oprysk zawiesing uredospor
populacja P. coronata w stadium przed kloszeniem. Po inokulacji w wymienionych wyzej
miejscowosciach, oraz w Strzelcach w warunkach naturalnej infekcji, przeprowadzono 3-krotne
obserwacje porazenia stosujac skale 9-cio stopniowa. Material badawczy zostat oceniony pod
wzgledem odpornosci na porazenie maczniakiem B. graminis w polu w warunkach naturalnej infekcji.

Wyniki oceny 72 genotypow owsa z do$wiadczen wstepnych i przedwstepnych pod wzgledem
odpornosci w stadium siewek na populacje P. coronata wskazujg, ze wigkszo$¢ badanych form
charakteryzuje wysoka wrazliwo$¢, jedynie 21 form wykazato odporno$¢. Sposrod 155 genotypow
owsa pochodzacych z 3-ch rejonow uprawy zaledwie u 41 notowano odpornos¢, pozostate w liczbie
114 okazaty si¢ wysoce wrazliwymi na populacj¢ rdzy koronowej. Wszystkie genotypy owsa biorace
udziat w doswiadczeniu w roku biezgcym, podobnie jak w poprzednich latach badan,
charakteryzowaty si¢ wrazliwosciag w stadium siewek na populacje maczniaka B. graminis.

W omawianym roku sprawozdawczym obserwowano znaczne nasilenie rdzy koronowej
W wymienionych wyzej miejscowosciach zwlaszcza pod koniec okresu wegetacji, na co miaty wpltyw
sprzyjajace warunki pogodowe. Wyniki oceny porazenia rdzg koronowg P. coronata wymienionych
genotypéw w poszczegdlnych miejscowosciach wskazuja na duze zrdéznicowanie materiatu pod
wzgledem odpornosci na tego patogena. Obliczone wspolczynniki zmienno$ci byly wysokie,
szczegoblnie w Kopaszewie i Strzelcach — 21,6-32,8% i 34,1-54,6% odpowiednio. W Grodkowicach
obserwowano nieco mniejsze zroznicowanie badanego materiatu (CV% 16,3-28,2%).

Ogotem sposrod 72 badanych genotypow wysoka odpornoscia polowa w Grodkowicach odznaczaty
si¢ zaledwie 4 formy, do wysoce wrazliwych zaliczono 22, wigkszo$¢ badanych form wykazata
srednig odpornos¢. Znaczng liczbe form wrazliwych (54) obserwowano w Kopaszewie, przy jedynie
4 formach wysoce odpornych, w Strzelcach 17 odznaczato si¢ odpornoscia, 45 zaliczono do wysoce
wrazliwych.

W roku biezagcym warunki klimatyczne nie byly sprzyjajace dla rozwoju maczniaka, jedynie
w Strzelcach obserwowano pewne zroéznicowanie reakcji na tego patogena. W omawianej grupie 72
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genotypow owsa 49 form odznaczato si¢ odpornoscig, 20 zaliczono do $rednio odpornych, 3 do
wysoce wrazliwych.

Sposrod 155 genotypdw z 3-ch rejondw uprawy owsa badanych w Grodkowicach zaledwie 18 form
zaliczono do odpornych na rdz¢ koronowa, 44 odznaczato si¢ wysoka wrazliwoscig. Natomiast wsrod
85 genotypdéw owsa z dwodch rejondw uprawy, ktore braty udziat w doswiadczeniu w Kopaszewie
i Strzelcach jedynie kilka wykazato wysoka odpornos¢ polowa, pozostate charakteryzowata wysoka
wrazliwo$¢. Najwieksze porazenie rdzg notowano w Strzelcach, przy bardzo wysokim zréznicowaniu
badanych genotypow o czym $wiadczy wysoki wspotczynnik zmiennosci CV% w tej miejscowosci
57-71,8%.

W grupie 85 genotypow owsa z 2-ch rejonow uprawy badanych w Strzelcach, gdzie nasilenie
maczniaka byto mate, 28 zaliczono do $rednio odpornych, u 55 form nie notowano porazenia.

Sposrod badanych 17 zrejonizowanych odmian owsa jedynie Arden i Breton odznaczaty si¢ $rednia
odpornoscia polowa na rdz¢ koronowa w warunkach sztucznej inokulacji w Grodkowicach, pozostale
ulegly porazeniu.

Przeprowadzona ocena materialu badawczego owsa w roku sprawozdawczym w trzech
miejscowosciach pozwolita na wyodrgbnienie 4 genotypdéw owsa o wysokiej odpornosci polowej na
rdz¢ koronowsg (P. coronata), przy czym genotypy te odznaczajg si¢ takze odpornos$cig w stadium
siewki.

W roku biezacym wysiano w polu w 3-ch miejscowosciach: Grodkowice, Kopaszewo, i Strzelce 13
genotypow owsa, ktore odznaczaty si¢ znaczng odpornosciag na rdze¢ koronowa w poprzednich latach
badan Uzyskane tegoroczne wyniki, szczegdlnie w Strzelcach, niestety nie potwierdzily wysokiej
odporno$ci polowej na rdz¢ koronowa u wszystkich 13 badanych form. Wyodrgbniono jedynie
3 genotypy, ktore charakteryzowaly si¢ wysoka 1 $rednia odpornoscia we wszystkich
miejscowosciach. Genotypy te charakteryzowaly si¢ rowniez odpornoscig na maczniaka w polu oraz
odpornoscig w stadium siewek na obydwa patogeny.

Podsumowujac uzyskane wyniki mozna stwierdzi¢, ze warunki atmosferyczne, takze zr6znicowanie
biologiczne miejscowej populacji P. coronata maja decydujacy wptyw na rozwéj choroby. Badane
genotypy owsa byly w roéznym stopniu porazane przez rdz¢ koronowa w poszczegdlnych
miejscowosciach i okazaly si¢ materiatem o duzym zrdéznicowaniu. Istotny wplyw na stopien
porazenia miata zastosowana sztuczna inokulacja tym patogenem przy sprzyjajacych warunkach
klimatycznych, w zwlaszcza w Kopaszewie. W warunkach naturalnej infekcji w Strzelcach
obserwowano silne porazenie genotypow owsa rdzg koronowa i maczniakiem w pierwszej potowie
lipca.

Liczba odpornych genotypow wsrdd zaawansowanych i mtodszych materiatow owsa jest bardzo mata.
W zwigzku z powyzszym celowa jest kontynuacja prac nad poszukiwaniem zrodet odpornosci.
Szczegolnie istotne jest prowadzenie dalszych badan w przypadku rdzy koronowe;.
Wyselekcjonowane na przestrzeni 3 lat tylko 3 genotypy owsa odporne na rdz¢ koronowa i maczniaka
zardbwno w fazie siewki jak i rosliny dorostej mogg stanowi¢ cenne zrodlo odpornosci w pracach
hodowlanych nad tym gatunkiem zboza.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 52.

Tytul projektu: Poszerzenie zmiennoSci zawartosci kwaséw thuszczowych, thuszczu
i glukozynolanéow u rzepaku ozimego za pomoca metod rekombinacyjnych
I biotechnologicznych.

Kierownik projektu: dr S. Spasibionek

Celem projektu bylo wuzyskanie genotypow r1zepaku ozimego podwdjnie ulepszonego
0 zréznicowanym skladzie kwasow tluszczowych lgczacych cechy wysokiej zawartosci tluszczu,
ekstremalnie niskiej zawartosci glukozynolandéw oraz o wysokiej plennosci.

Uzyskane w Zaktadzie Genetyki i Hodowli Roslin Oleistych IHAR-PIB Oddziat w Poznaniu linie
wsobne mutantéw i rekombinantéw oraz linie DH stanowity wazne Zrédlo zmienno$ci genetycznej
potrzebnej do dalszych prac badawczych i hodowlanych nad rzepakiem o zmienionych cechach
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jakosciowych. Otrzymane zmiany w zawartosciach kwasow: oleinowego, linolowego i linolenowego,
zawartosci tluszczu i glukozynolandéw przenoszone byty do warto$ciowych gospodarczo odmian oraz
rodow hodowlanych na drodze hodowli rekombinacyjne;.

Badanie efektywnosci metod hodowli rekombinacyjnej z udziatem mutantéw

W wyniku krzyzowania odmian rzepaku ozimego z liniami mutantow wysokooleinowych typu HO—
(ang. high oleic) i z liniami mutanta niskolinolenowego typu LL—(ang. low linolenic) uzytymi jako
formy ojcowskie uzyskano 51 rekombinantéw pokolen F,,—F; o ustabilizowanej wysokiej zawarto$ci
kwasu oleinowego (78,3%-82,1%) i obnizonej zawartosci kwasow: linolowego i linolenowego
odpowiednio (5,7%-8,3%) oraz (5,1%-8,0%). Zawartosci sumy glukozynolanow i glukozynolanow
alkenowych u badanych linii wynosily (6,3—15,7uM g™nasion) i (1,7-10,9uM g™'nasion). Zawarto¢
thuszczu w nasionach ksztattowata sie na poziomie (40,4-49,9%).

W celu zwigkszenia warto$ci agronomicznej genotypow przeprowadzono jedno— (BC;) i dwukrotne
(BC,) krzyzowania wsteczne z odmianami rzepaku ozimego. Wyselekcjonowano 46 rekombinantow
pokolen Fi;—F7(BC;)(BC,) typu HO z podwyzszong zawartoSciag kwasu oleinowego (do 81,1%)
i obnizong zawarto$cig kwasow linolowego (do 6,2%) i linolenowego (do 5,0%) oraz kombinacje typu
HOLL o wysokiej zawartosci kwasu oleinowego (do 81,8%) i obnizonej zawartosci kwasu
linolenowego (do 3,5%). Otrzymane genotypy pod wzgledem zawartosci sumy glukozynolanow
i glukozynolanoéw alkenowych charakteryzowaty si¢ odpowiednio na poziomie (od 6,8—14,5uM
g™nasion) i (od 2,6-10,3uM g'nasion) natomiast pod wzgledem zwartosci tluszczu w nasionach na
poziomie (od 40,8-49,6%)

Analiza genetyczna rekombinantdéw z genotypem mutanta typu LL

Badano DNA wyizolowany ze 134 linii rekombinantéw ze wzgledu na obecno$¢ poszczegdlnych
kombinacji allelicznych gendéw desaturazy FAD3 metoda SNaPshot. Sposrod analizowanych 134 linii
(linie mutanta typu LL (M681) x odmiany, rody hodowlane i mutanty typu HO) 60 linii
rekombinantow  wykazywalo homozygotyczny genotyp, charakterystyczny dla mutantow
niskolinolenowych (aacc). Pozostale genotypy wykazywaly cechy form, z réznym udziatem
poszczegblnych alleli:

—homozygotyczny genotyp form typu dzikiego (AACC) — 23 linie rekombinantow
—heterozygotyczny genotyp form, z udzialem alleli: (AaCc) — 2 linie rekombinantow; (AACc) —
5 linii; (AAcc) —34 linie; (Aacc) —7 linii; (aaCc) — 1 linia; (aaCC) — 2 linie.

Na podstawie otrzymanych wynikdéw analiz genotypoéw badanych rekombinantdéw oraz obserwacji
fenologicznych i analiz biochemicznych zostaly wytypowane linie do prowadzenia dalszych
krzyzowan w celu otrzymania nowych, wartosciowych form niskolinolenowych rekombinantow.

Metody hodowli rekombinacyjnej z udzialem genotypdw o ulepszonych parametrach jako$ciowych

W badaniach wykorzystano populacje rekombinantow miedzyliniowych i liniowo-odmianowych
uzyskanych z krzyzowan linii wtasnych o niskiej zawartoéci glukozynolandw (ponizej 5uM g™ nasion)
1 0 podwyzszonej zawartosci kwasu oleinowego (okoto 70%) z odmiang Contact. Do badan wiaczono
takze mieszance wybrane z krzyzowan linii podwojonych haploidow (DH). Badane linie
charakteryzowatly si¢ rowniez wysoka zawarto$cig thuszczu w nasionach.

W celu podniesienia plennosci linie o najwyzszej zawartosci kwasu oleinowego byly systematycznie
krzyzowane z wartosciowymi odmianami. Z krzyzowan linii wysokooleinowych (uzyskanych
z selekcji linii DH) z odmianami rzepaku ozimego oraz z krzyzowan linii wysokooleinowych z liniami
wysokooleinowymi i z liniami wysokotluszczowymi wyselekcjonowano populacje rekombinantow
pokolen Fi,—F; o niskiej zawartosci sumy glukozynolanéw (1,6-7,8uM g'nasion) i ekstremalnie
niskiej zawartoéci sumy glukozynolanéw alkenowych (0,2-4,4uM g™'nasion) oraz wysokie]
ustabilizowanej zawarto$ci kwasu oleinowego (74,7-81,5%) a takze o znacznie podwyzszonej
zawartosci thuszczu (do 50,6%).

Ocena rekombinantow z udziatlem mutantéw i genotypéw o ulepszonych parametrach jakosciowych
w doswiadczeniach porownawczych

W sezonie wegetacyjnym 2012/2013 najlepsze 33 linie rekombinantéw tj. 15 rekombinantow
uzyskanych w wyniku krzyzowan odmian polskich i zagranicznych z liniami mutantéow typu HO
i z liniami mutanta typu LL oraz 18 rekombinantéw uzyskanych w wyniku krzyzowan
(migdzyliniowych i liniowo-odmianowych) oceniono w 2-ch do§wiadczeniach poréwnawczych PNI1,
PN2 pod wzgledem sktadu kwasdéw thuszczowych, zawartosci glukozynolandéw oraz gtdéwnych cech
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uzytkowych. Sporzadzona synteza wynikow dla 18 rekombinantow badanych w doswiadczeniu PN1
wykazata, ze plon nasion istotnie roznicowal badane linie. Pig¢ linii plonowato powyzej $redniej
ogolnej. Pod wzgledem zawartosci ttuszczu 5 linii (47,5-49,7%) istotnie przewyzszatlo odmiane
mieszancowa (Visby F1-47,2%) natomiast odmian¢ Monolit (46,2%) 10 linii (46,5-49,7%). Na
podstawie uzyskanych wynikéw analiz sktadu kwasow ttuszczowych w oleju nasion stwierdzono, ze
badane linie utrzymaty wysoka zawarto$¢ kwasu oleinowego (do 79,9%). Wigkszo§¢ wybranych linii
charakteryzowala si¢ niskg zawartosciag glukozynolanéw (suma glukozynolanow (od 4,0—15,0uM
g™'nasion), suma glukozynolanéw alkenowych (od 1,0-9,8uM g 'nasion).

Przeprowadzona synteza wynikow dla 15 rekombinantéw ocenianych w do$wiadczeniu
porownawczym PN2 wykazata rowniez istotne zrdznicowanie badanych obiektéow pod wzgledem
plonowania. Pie¢ linii plonowaty (47,1-49,1 dt ha™) powyzej wzorcowej odmiany Chagall (46,7dt ha
1. Pod wzgledem zawartosci thuszczu 3 linie (47,4-47,8%) przewyzszaty odmiang wzorcowa Chagall
(46,9%) natomiast odmiang Monolit (46,1%) 8 linii (46,2—47,8%). Badane linie utrzymaty wysoka
zawarto$¢ kwasu oleinowego w przedziale (74,1%-80,3%). Badane genotypy cechowaty si¢ niska
zawarto$cig sumy glukozynolanéw (od 4,2—13,8uM g™nasion) i sumy glukozynolanéw alkenowych
(od 1,7-10,3uM g™nasion).

Analiza ogoélnej i specyficznej zdolnosci kombinacyjnej dla zawartosci kwaséw 18-weglowych
i thuszczu — w nasionach roélin pokolen F; i F,

Na podstawie uzyskanych wynikow pokolen F; i F, (otrzymanych w wyniku krzyzowania
diallelicznego) stwierdzono, ze linie mutanta M10464 i linie rekombinacyjne 1769 i 1771 typu HO
niezaleznie od kierunku krzyzowania w kazdej badanej kombinacji zarowno w mieszancach pokolen
Fi, jak i F, wptywaly na wzrost zawarto$ci kwasu oleinowego (C18:1) (do 81,1%), a linia mutanta
typu LL (M681) znacznie obnizata zawarto$¢ kwasu linolenowego (C18:3) (do 1,5%).
Przeprowadzona wedlug metody Griffinga (1956) analiza wariancji diallelicznego uktadu krzyzowan
dla zawartosci kwasu oleinowego (C18:1), linolowego (C18:2) i linolenowego (C18:3) wykazata
istotne zroznicowanie efektow GCA i SCA dla badanych mieszancow pokolen F; i F, dla wszystkich
badanych kwasow. Natomiast istotno$¢ efektow krzyzowan odwrotnych wykazano jedynie
w przypadku kwasu linolowego (C18:2) i linolenowego (C18:2) w pokoleniu F,. Dla zawarto$ci
thuszczu stwierdzono wysoce istotne zroznicowanie efektow GCA 1 SCA dla mieszancow pokolenia
F,. Stwierdzono takze istotnos¢ efektow krzyzowan odwrotnych.

Linie rodzicielskie pod wzglgdem GCA dla zawarto$ci kwasow tluszczowych w oleju nasion
wykazaty istotne zrdznicowanie zarowno w pokoleniu F; jak i F,. Linie mutanta M10464 i linie
rekombinacyjne 1769 i 1771 typu HO o wysokiej dodatniej wartosci GCA dla kwasu oleinowego
(C18:1) 1 uyjemnej wartosci GCA dla kwasu linolowego (C18:2) odpowiednio zwigkszaty zawartos§¢
kwasu oleinowego (C18:1) i obnizaly zawarto§¢ kwasu linolowego (C18:2) w oleju z nasion
mieszancoéw. Linia mutanta typu LL M681 o wysokiej dodatniej wartosci GCA dla kwasu linolowego
(C18:2) wptywata na wzrost zawartosci tego kwasu, a jego ujemna wartos¢ dla kwasu linolenowego
(C18:3) decydowata o obnizeniu zawarto$ci tego kwasu w oleju nasion mieszancow. Wysoce istotne
dodatnie warto$ci GCA stwierdzone u M10464 1 A1-2 dla zawarto$ci thuszczu wptywaty na wzrost tej
cechy.

Obliczono odziedziczalno$¢ w szerokim i1 waskim sensie dla zawarto$ci kwasow tluszczowych
18-weglowych w pokoleniach F; i F, i tluszczu w pokoleniu F, Dla analizowanych kwaséw
thuszczowych otrzymano wysokie wartosci tych wspotczynnikdbw w obu pokoleniach (w szerokim
sensie 0,91-0,98, w waskim sensie 0,54-0,95). Natomiast dla zawartos$ci thuszczu ich warto$¢ wynosita
odpowiednio 0,68 i 0,51.

Najwazniejsze osiggniecia:

Poszerzono pule genowe o wyselekcjonowane linie 0: ekstremalnie niskich zawartosciach sumy
glukozynolanéw (do 1,6 uM g™ nasion) i glukozynolanéw alkenowych (do 0,2 uM g™ nasion); linie
typu HO o wysokiej zawartosci kwasu oleinowego (do 82,1%), linie typu HOLL o wysokiej
zawarto$ci kwasu oleinowego (do 82,1%) i obnizonej zawartosci kwasu linolenowego (do 3,5%) oraz
znacznie podwyzszonej zawartosci thuszczu (do 50,6%).

Do selekcji wykorzystano markery funkcjonalne, specyficzne dla niezmutowanych i zmutowanych
alleli genow desaturazy FAD3 stuzace monitorowaniu genotypoéw niskolinolenowych typu LL form
rzepaku uzyskanych w wyniku mutagenezy.
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Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 53.

Tytul projektu: Badanie zjawiska heterozji u genotypow rzepaku ozimego
0 zmienionych cechach jakosciowych.

Kierownik projektu: mgr W. Poplawska

Zadanie 1

Sktad kwasow tluszczowych obecnie uprawianych odmian rzepaku ozimego podwdjnie ulepszonego
czyni olej pozyskiwany z nasion przydatnym dla celéw spozywczych jak i technicznych, do produkcji
biopaliw. Jednak dla zwigkszenia jego wartosci zwlaszcza na cele paliwowe konieczne jest uzyskanie
form wysokooleinowych i niskolinolenowych, a dla celow spozywczych (zwlaszcza glebokiego
smazenia) pozadane sg formy o podwyzszonej do ponad 75% zawarto$ci kwasu oleinowego przy
niewielkiej obnizce kwasu linowego i linolenowego. Jednakze obnizka zwtaszcza kwasu linolenowego
wptywa niekorzystnie na plennos¢ tego typu genotypoéw. Uzyskanie odmian o takim profilu kwaséw
thuszczowych i jednocze$nie plennych mozliwe jest poprzez hodowlge odmian mieszancowych. Z tego
wzgledu rozpoczeto badania celem szybkiego wytworzenia linii CMS ogura i linii restoreréw
0 zmienionych cechach jakosciowych z wykorzystaniem metod biotechnologicznych.

W sezonie wegetacyjnym 2012/2013 wykonano krzyzowania pomiedzy 28 liniami CMS ogura
pokolenia BCg z 10 wysokoplennymi liniami rzepaku pokolenia Fy o zawartosci glukozynolanéw
w nasionach od 2,8 do 6,4 umol g™ nasion oraz kwasu oleinowego od 77,4 do 79,6 %. Uzyskano 55
linii meskosterylnych typu ogura pokolenia BCy ktorych nasiona charakteryzujg sie stabilng, wysoka
zawarto$cig kwasu oleinowego w zakresie od 78,4 do 82,8%, niska zawarto$cig kwasu linolenowego
od 3,9% do 6,1% oraz glukozynolanéw od 3,3 do 10,8 pmol g nasion.

W ramach poszerzania puli linii restorerow o podwyzszonej zawarto$¢ kwasu oleinowego i obnizonej

zawartosci kwasu linolowego badano populacje:

e 120 roslin pokolenia Fg, bedaca rozmnozeniem 22 rekombinantow pokolenia Fs, uzyskanego
w wyniku krzyzowania 4 plennych linii restorujacych - podwojonych haploidow (DH): PN 17/5,
18/5, 19/2, 21/4 z linig mutanta PN 2185/1/05 o zmienionym sktadzie kwasoéw thuszczowych. Dla
66 rekombinantow stwierdzono wzrost zawartosci kwasu oleinowego w oleju powyzej wartosci
sredniej dla catej populacji, ktéra wynosita 78,9%. Natomiast obnizeniu ulegla zawartos¢ kwasu
linolenowego w zakresie od 4,6 do 9,6% przy $redniej zawartosci 6,4% oraz glukozynolanow
w zakresie od 2,7 do 12,4 umol g™ nasion.

e 400 roslin pokolenia BCj3 bedgca rozmnozeniem 67 rekombinantow pokolenia BC, Analizy
molekularne z wykorzystaniem markera izoenzymatycznego PGI-2 sprzezonego z genem
restorerem umozliwity wyselekcjonowanie 218 genotypéw homozygotycznych 1 167
heterozygotycznych pod wzgledem obecnodci alleli genu restorera charakteryzujacych si¢ wysoka
zawartoscig kwasu oleinowego w zakresie od 72,1 do 82%, niska zawartoScig kwasu linolenowego
od 4,1% do 10% oraz glukozynolanéw od 2,6 do 12 umol g™ nasion.

e 150 rekombinantow pokolenia F, [Q restorery HO F; x (& DH, o zmienionym skladzie kwasow
thuszczowych x odmiany)]. Na podstawie wynikow analiz izoenzymatycznych z wykorzystaniem
markera PGI-2 wyselekcjonowano 85 restorerow homozygotycznych i 65 heterozygotycznych pod
wzgledem obecnosci alleli genu restorera. Zebrane nasiona rekombinantow pokolenia F,
charakteryzowaly si¢ zawartoscig kwasu oleinowego w zakresie od 71,0 do 81,1%, kwasu
linolenowego od 5.2 do 9,7% i glukozynolanéw od 1,9 do 13,3 pmol g™ nasion.

e 100 rekombinantow pokolenia F, (9 restorery HO Fsz x & DH, o zmienionym skladzie kwasow
thuszczowych), ktorych nasiona charakteryzowaly si¢ podwyzszong zawartoscig kwasu oleinowego
w zakresie od 72,6 do 81,2% obnizong zawartoscia kwasu linolenowego od 4,2 do 8,5%
i glukozynolanéw od 2.4 do 11,6 umol g™ nasion.

Plennos¢ 15 mieszancdéw o zmienionych cechach jakosciowych oraz ich komponentow rodzicielskich
(3 linie meskosterylne CMS ogura, 5 wysokooleinowych linii restorujacych) oceniono w sezonie
2012/2013 w doswiadczeniu polowym PN 4, zalozonym w dwoch miejscowosciach, w uktadzie
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blokéw kompletnie zrandomizowanych w czterech powtorzeniach, na poletkach o powierzchni 10 m?,
wzorcem w doswiadczeniu byta odmiana populacyjna Monolit oraz odmiana mieszancowa
zrestorowana Visby F;.

Dla wszystkich obiektow doswiadczenia przeprowadzono obserwacje fenotypowe w okresie wegetacji
1 kwitnienia oraz okre$lono plon nasion, zawarto$¢ tluszczu, kwasow ttuszczowych i glukozynolandéw
w nasionach, a takze sktadniki struktury plonu: liczbg rozgatezien i zawigzanych na roslinie tuszczyn,
srednig dtugos¢ tuszezyny, liczbe osadzonych w niej nasion, mase 1000 nasion.

10 mieszancow zrestorowanych plonowalo powyzej s$redniej dla doswiadczenia, wynoszacej
45,4 dt/ha, a najlepiej plonujacy mieszaniec PN 824/2012 osiagnat plon 53,9 dt/ha (96,9% wz. odm.
Monolit). Najlepiej plonujaca linia restorera PN 813/2013 plonowata na poziomie 74,0% wzorca.
Srednie plony linii restoreréw wahaty sie od 33,4 do 41,1 dt/ha. Natomiast $rednie plony linii CMS
byly wyzsze i zawieraty si¢ w zakresie od 44,9 do 49,2 dt/ha.

Badane obiekty doswiadczalne cechowaly si¢ zmienionym skladem kwasow tluszczowych
W poréwnaniu z odmianami Monolit i Visby F;. Stwierdzono wyzszg istotnie zawartos¢ kwasu
oleinowego w oleju, ktoéra wahata si¢: dla mieszancow od 72 do 76%, dla restoreréw od 71,6 do 75%,
dla linii CMS od 70,6 do 70,8%. Natomiast zawarto$¢ kwasu linolenowego ulegla obnizeniu $rednio
do 8,5% w nasionach mieszancoéw i restorerow oraz do 9,1% w liniach CMS.

Dla 15 mieszancow zrestorowanych pokolenia F; dokonano oceny efektu heterozji w plonie nasion
W stosunku do $redniej form rodzicielskich. W plonie nasion 13 badanych mieszancow
zrestorowanych stwierdzono efekt heterozji wzgledem s$redniej rodzicow w przedziale od 1,2 do
21,9%. Efekt heterozji w plonie nasion dla najwyzej plonujacego mieszanca PN 824/2012 wynosit
20,7%.

Uzyskane wyniki uzasadniaja konieczno$¢ dalszego poszerzania pul genetycznych plennych linii CMS
ogura i linii restorerow o zmienionych profilach kwasow ttuszczowych.

Zadanie 2

Kontynuowano badania nad indukcja androgenezy roznych genotypow rzepaku ozimego.

W 2013 roku prace przeprowadzono na trzech grupach roslin-dawcow mikrospor. Analizowano
efektywnos$¢ uzyskiwania roslin androgenicznych z 2484 zarodkéw uzyskanych z 18 mieszancow
oznaczonych symbolem BK, BO, MA otrzymanych z Hodowli Roslin Smolice oraz Hodowli Roslin
Strzelce, Spotka z 0.0. Oddziat w Borowie i Oddziat w Matyszynie. Badania nad androgeneza in vitro
w kulturze izolowanych mikrospor prowadzono metoda opracowanag w IHAR PIB oddziat Poznan
(Cegielska-Taras i in. 2002).

Z poszczegolnych dawcow otrzymywano od 6 zarodkow z roslin BO1110R, az do licznej populacji
szacowanej na tysigce zarodkow z ro§lin BO1326R, z ktérej do badan wybrano 560 sztuk. Ten szeroki
zakres liczebnosci otrzymywanych zarodkéw wskazuje na bardzo zrdéznicowang reakcje mikrospor do
podzialéw stymulowang temperatura z zakresie 24°C-32,5°C zaraz po ich izolacji. Z roslin BK badano
323 zarodki, 673 zarodki z roslin dawcow BO, a z dawcow MA badano 1488 zarodkow. Kolejnym
etapem kluczowym w cyklu androgenezy in vitro jest uzyskiwanie roslin androgenicznych zaréwno
poprzez konwersje jak i pobudzanie do wtornej organogenezy. Z kazdego mikrosporowego zarodka
regenerowano jedna ro$ling (nie klonowano roslin). Z badanych eksplantatow BO uzyskano 392
(srednia wydajnos¢ 58%) roslin, z zarodkow BK otrzymano 158 roslin (srednia wydajno$¢ 63%),
a z zarodkéw MA zregenerowano 744 ro$liny ($rednia wydajno$¢ 50%). Z uzyskanych 19 zarodkow
MAA4456 nie otrzymano roslin androgenicznych. U poszczegdlnych dawcow regeneracja roslin wahata
si¢ od 0 do 78% w stosunku do wytozonych zarodkéw mikrosporowych.

We wczedniejszych badaniach wykazano, Ze spontaniczne podwojenie liczby chromosomow
w procesie androgenezy in vitro w kulturze izolowanych mikrospor wynosi okoto 10%. Dla
zwickszenia efektywnosci otrzymywania podwojonych haploidow, mikrospory zaraz po izolacji
traktowano kolchicyng — substancjg antymitotyczng. Wydajno$¢ podwojenia liczby chromosoméw w
mikrosporach przed podzialem, badano na kilku populacjach androgenicznych roslin. Metoda
cytometrii przeplywowej 151 androgenicznych roslin BK analizowano pod katem ich poziomu
ploidalnosci. Skutecznos$¢ sztucznego podwajania na etapie kultury in vitro wynosita dla roslin BK-24
40%, a dla BK-26 32%. Natomiast analizowane rosliny o symbolu PH 109, PH 111, PH 112
wykazywaly podwojenie liczby chromosomoéw w zakresie od 60% do 70%. W kolejnym etapie
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ro$linom haploidalnym podwajano liczbe chromosoméw poprzez zanurzanie korzeni w roztworze
kolchicyny.

Wykazano, ze wydajno$¢ androgenezy in Vitro rzepaku ozimego wigze si¢ z genetycznym
warunkowaniem podatnosci nie tylko do stymulacji mikrospor do podziatow stresem temperatury, ale
rowniez do indukcji zarodkéw mikrosporowych do regeneracji roslin oraz zdolno$ciami do
podwojenia liczby chromosoméw w kulturze in vitro.

Wobec tak zroéznicowanego genetycznie rzepaku, ktory obecnie wystepuje oraz olbrzymiego
zapotrzebowania na linie podwojonych haploidow wykorzystywanych w réznych projektach
badawczych i hodowlanych, uzasadnione sg dalsze szczegotowe badania nad skuteczno$cig stymulacji
mikrospor do podzialow, konwersji w ro§liny czy efektywnosci podwajania liczby chromosoméw.
Dlatego niezbegdne jest opracowanie kilku wariantéw modyfikujacych stosowang standardowa metode
otrzymywania podwojonych haploidéw w kulturze izolowanych mikrospor rzepaku ozimego, ktore
bedzie mozna zastosowaé w przypadku tzw. trudnych genotypow.

Uzyskane na podstawie tych badan wyniki przyczyniag si¢ do zwigkszenia efektywnosci
otrzymywania, a tym samym obnizenia kosztow produkcji linii DH rzepaku.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 54.

Tytul projektu: Okreslenie zmiennosci zawartosci kwasow tluszczowych w nasionach
rzepaku i Inu, glukozynolané6w w rzepaku oraz alkaloidéow w makowinach maku
lekarskiego w celu opracowania modeli kalibracyjnych NIRS.

Kierownik projektu: dr K. Michalski

W roku 2013 pozyskano do celéow kalibracyjnych 1076 probek rzepaku o zréznicowanych cechach

jakosciowych zebranych w réznych miejscowosciach oraz 117 probek makowin. Dane referencyjne

otrzymano za pomocg analizy chemiczne;j:

e glukozynolany - analiza chromatograficzna silylowych pochodnych desulfogukozynolanéw
(metoda ze wzorcem wewnetrznym);

o sklad kwasoéw tluszczowych — analiza chromatograficzna estréw metylowych kwasow
thuszczowych (metodg normalizacji do 100%);

e morfina - analiza kolorymetryczna.

Zebrane probki zostaly nastepnie zeskanowane na aparacie NIRS 6500 aby pozyska¢ widma w bliskiej

podczerwieni. Zbior obejmuje zmienno$¢ wystepujaca W roku 2013 w obszarze Polski zachodniej

(Borowo, Bakdéw, Malyszyn), co pozwala wprowadzi¢ zmienno$¢ geograficzng i gwarantuje

rownomierne wypelnienie kalibrowanego zakresu a w efekcie pozwala na otrzymanie roéwnan

odpornych na nieprzewidziane zmiany sktadu mierzonych probek.

Zakres zmiennosci poszczeg6lnych sktadnikow:

Kwasy tluszczowe (%):

palmitynowy: 3,7-6.7; stearynowy: 1,0-3,3; oleinowy: 40,2-76,6; linolowy: 7,1-30,8; linolenowy:

5,6-16,2; eikozenowy: 0,9-15; erukowy: 0,0-15.

Glukozynolany (uM/g):

glukonapina: 0,1-19,6; glukobrassicanapina: 0,1-2,8; progoitryna: 1,5-29,2; napoleiferyna:0,1-0,5;

glukobrassycyna: 0,1-1,0; 40H-glukobrassycyna: 0,6-9,4; suma glukozynolanéw alkenowych:

2,4-55.9; suma glukozynolanow: 0,9-51,4.

Morfina(%) 0,05-1,5.

Bazujagc na zebranych probkach widm rzepaku wykonano wstepng kalibracje oznaczania

glukozynolanéw i sktadu kwasow ttuszczowych w rzepaku.

Najwazniejsze osiggniecia

Poszerzono bazg probek o nowy material, ktory pozwolit na wygenerowanie bardziej optymalnego

zestawu rownan kalibracyjnych stosowanych w analizie NIRS do estymacji sktadnikow w materiale

ro$linnym. Na bazie zebranych probek wyliczono réwnania kalibracyjne dla makowin oraz rzepaku

pozwalajace na estymacje sktadu badanych materialow za pomoca analizy w spektrofotometrycznej

bliskiej podczerwieni. Otrzymane materialy postuzyly do wyselekcjonowania reprezentatywnego
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zbioru widm, ktory zostal dolaczony do juz istniejacej populacji. Na tej bazie wygenerowano
rownania kalibracyjne do oznaczania zawartosci glukozynolandéw oraz sktadu kwaséw ttuszczowych
w rzepaku oraz morfiny w makowinach.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 55.

Tytul projektu: Opracowanie markerow molekularnych sprzezonych z waznymi
cechami uzytkowymi roslin oleistych oraz badanie zmiennos$ci genetycznej réznych
populacji za pomocg markeréw molekularnych.

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

Ocena zréznicowania genetycznego w obrebie rodzaju Brassica za pomocg markeréw molekularnych:
Podjete badania miaty na celu okreslenie zréznicowania genetycznego w obrebie kolekcji B. napus,
ktore umozliwi utworzenie odrebnych pul genetycznych i bedzie moglo znalezé zastosowanie
W hodowli odmian populacyjnych i mieszancowych rzepaku ozimego.

Material do badan obejmowat 101 linii rzepaku otrzymanych do badan w 2013 roku. Badano linie
restorujace i mesko-sterylne dla systemu CMS ogura, dwie odmiany odporne na kite kapusty oraz
linie resyntetyczne rzepaku. Genomowe DNA wyizolowano z liscieni szeSciodniowych siewek
rzepaku ozimego wedlug metody opisanej przez Doyle & Doyle (1990). Linie rzepaku oceniono na
obecno$¢ genu restorera stosujac marker RAPD OPC 02. Badanie zrdéznicowania genetycznego
wykonano za pomoca kombinacji 10 starterow znakowanych fluorescencyjnie wg metody
opracowanej przez Vos'a i in. (1992). Otrzymano 540 produktéw amplifikacji, z czego 344 bylo
polimorficznych. Na podstawie uzyskanych wynikow obliczono dystans genetyczny i utworzono
dendrogram, ktéry przyporzadkowal badane genotypy rzepaku do odrebnych pul genetycznych.
Wykonano analize wariancji molekularnej (AMOVA) w celu poréwnania wynikow analiz w obrebie
poszczegbdlnych grup genotypow, a takze przeprowadzono syntetyczng analizg¢ zrdznicowania
genetycznego linii rzepaku badanych w ubiegtych latach i w biezacym roku sprawozdawczym.

Badanie za pomocg markeréw molekularnych frekwencji wystepowania genu restorera w populacjach
rzepaku o zréznicowanych cechach jako$ciowych oraz obecnosci cytoplazmy CMS ogura:

Materiat roslinny stanowity linie restorery z genem Rfo oraz posiadajace mesko-sterylng cytoplazme
typu ogura. Przeanalizowano 217 genotypow. Jako rosliny kontrolne dla kazdej serii stosowano: (1)
linie hodowlana nieposiadajaca genu Rfo, ani mesko-sterylnej cytoplazmy typu ogura (CMS ogura) —
Apollo, (2) lini¢ zrestorowanego mieszanca F1, CMS+ i gen Rfo+ oraz (3) linic CMS ogura bez genu
Rfo, CMS+ i Rfo-.

Genomowy DNA z badanych linii izolowano z lici metoda ekstrakcji buforem CTAB (Doyle i Doyle,
1990). Jakos$¢ i stezenie uzyskanych prob DNA oceniano stosujac elektroforeze¢ w 0.8% zelu
agarozowym, wybarwianym bromkiem etydyny o stezeniu 0.05%, w odniesieniu do referencyjnej
proby DNA, jaka byto 50 ng niehydrolizowanego DNA faga L. Mesko-sterylng cytoplazme typu ogura
oraz gen restorer Rfo identyfikowano przy uzyciu analizy multipleks PCR, wykorzystujac w jednej
amplifikacji PCR trzy pary starterow specyficznych dla markeréw SCAR, odpowiednio — dla genu
restorera Rfo, CMS ogura, z wiaczeniem kontroli wewnetrznej zachowawczej sekwencji kodujacej
genu konstytutywnego aktyny7 B. napus. Wykonano zestawienie wynikéw analiz genetycznych dla
badanych prob DNA z poszczegdlnych roslin.

Wykorzystanie markera specyficznego dla genu warunkujacego wysoka zawarto$¢ kwasu oleinowego
w nasionach rzepaku do analizy materiatéw hodowlanych:

W Oddziale Poznanskim IHAR-PIB opracowano nowy kodominujacy marker typu CAPS, ktory stuzy
wykrywaniu form wysokooleinowych (HOR3 i HOR4) ze zmutowanym genem fad2A. W biezacym
roku sprawdzano powtarzalno$¢ analizy przy zastosowaniu czterech réznych metod izolacji DNA
(automatyczna FastPrep / CTAB, automatyczna FastPrep / FastDNASpinKit, standardowa z CTAB
i szybka z SDS). Stwierdzono, ze do analizy markera CAPS mozna zastosowa¢ dowolna z technik.
Sprawdzano takze mozliwo$¢ odrdzniania homozygot od heterozygot przy pomocy opracowanego
markera. Wyniki analiz dla mutacji typu HOR3 nie przyniosly pozytywnych rezultatow. Analizy
wykonane dla mutacji typu HOR4 pozwolity natomiast na identyfikacje heterozygot — zaréwno
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symulowanych (proby mieszane) jak i prawdziwych form heterozygotycznych. Analizowano takze

linie o wysokiej zawarto$ci kwasu oleinowego w nasionach pochodzace z nowej mutagenezy.

Potwierdzono, ze opracowany marker CAPS jest specyficzny i nie nadaje si¢ do wykrywania nowych

mutantéow. Opracowano uproszczong metod¢ uzyskiwania markera typu CAPS. Stwierdzono, ze

wyniki uzyskane przy pomocy tej metody pokrywaja si¢ z wynikami uzyskanymi metoda
standardowa. W biezacym roku w badanych materiatach zidentyfikowano: 11 linii homozygotycznych
typu dzikiego, 14 linii homozygotycznych typu HOR3, 17 linii homozygotycznych typu HOR4 oraz

8 linii heterozygotycznych z allelem zmutowanym typu HOR4. W sumie wykonano 133 analizy DNA

rzepaku ozimego przy uzyciu markera typu CAPS. Wykorzystanie opracowanego markera dla

tworzenia nowych odmian wymaga uregulowania optat licencyjnych.

Najwazniejsze osiggniecia:

e wyznaczenie odrgbnych pul genowych rzepaku, co moze znalezé praktyczne zastosowanie
w hodowli odmian mieszancowych rzepaku;

e przeprowadzona analiza molekularna umozliwita wytypowanie wartoSciowych genotypéw do
dalszych prac badawczych nad wyprowadzaniem linii restoreréw z genem Rfo o wysokiej wartosci
agronomicznej;

e sprawdzono w praktyce mozliwo$¢ odrdzniania heterozygot oraz opracowano tansze i szybsze
procedury wykonywania analiz markerem typu CAPS specyficznym dla mutacji w genie fad2A
rzepaku ozimego.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 56.

Tytul projektu: Zastosowanie krzyzowan oddalonych w obrebie plemienia Brassiceae do
badan nad odporno$cia na patogeny pochodzenia grzybowego.

Kierownik projektu: dr hab. M. Starzycki

W badaniach wykorzystywane byly nastepujace komponenty do krzyzowan: B. oleracea (wybrane
odmiany botaniczne), B. napus, B. campestris, B. taurica, B. cretica, B. carinata oraz B. juncea.
Zakres prac realizowanych w danym roku obejmowat wytwarzanie mieszancow migdzygatunkowych
technika in vitro: krzyzowanie migdzygatunkowe, izolowanie zarodkéw mieszancowych, klonowanie
in vitro pokolenia F; mieszancow migdzygatunkowych. Przeprowadzono takze badania polowe
odpornosci rzepaku na suchg zgnilizne kapustnych w celu wyboru komponentéw rodzicielskich do
krzyzowan miedzygatunkowych. Poszukiwano genotypow z plemienia Brassiceae odpornych na
porazenie powodowane przez kite kapusciang - Plasmodiophora brassicae. Ponadto izolowano nowe
patotypy Leptosphaeria sp. niezbedne do przeprowadzenia testow odpornosciowych. Otrzymano
mieszance mig¢dzygatunkowe technika in vitro poprzez krzyzowanie spokrewnionych gatunkow
z plemienia Brassiceae. Wykonano tacznie ponad 50 krzyzowan z ktorych wypreparowano 671
zywych zarodkoéw, rozklonowano ok. 200 nowych genotypdéw. W obrebie nowych przekrzyzowan
migdzygatunkowych otrzymano rosliny z nast¢pujacych kombinacji: Jarmuz x B. campestris — 221
zarodkow; (CMSogu x B. campestris) x B. campestris — 44 zarodki; (CMSogu x B. campestris) x B.n.
(2154/11) — 22 zarodki; (CMSogu x B. campestris) x B.n. (2147/11) — 11 zarodkow; (CMSogu
X B. juncea) x B. campestris — 115 zarodkéw; (CMSogu x B. juncea) x B.n. (2147/11) — 32 zarodki;
(CMSogu x B. juncea) x B.n. (2151/11) — 50 zarodkow; (CMSogu x B. juncea) x B.n. (2154/11) — 38
zarodkow; [(8048/2 x B. nigra) x B. rapa] x B.n. (2154/11) — 16 zarodkow; [(8048/2 x B. nigra)
x B. rapa] x B.n. (STAR 182) — 25 zarodkéw; (119 x Roki/kl.09) x B.n. (2157/11) — 48 zarodkow;
(119 x 7Roki/kl.09) x B.n. (33 x 4) — 48 zarodkéw; [B.o. jar. X B. taurica] x B.n. (2154/11) — 1
zarodek. Komponentami ojcowskimi dla wytworzenia mieszancoéw miedzygatunkowych w wigkszo$ci
przypadkow byly klonowane rosliny rzepaku Brassica napus L. charakteryzujace si¢ podwyzszona,
sprawdzong w warunkach polowych odpornoscia na patogeny z rodzaju Leptosphaeria sp.
W wigkszosci przypadkow izolowane zarodki byly w stadium globularnym oraz wczesnej torpedy.
Obecnie embriony te namnazane sg przy uzyciu klonowania w kulturach in vitro. Po testach
odpornosciowych na patogeny grzybowe z rodzaju Leptosphaeria (w 2013 roku), do dalszych
krzyzowan migdzygatunkowych wyselekcjonowano kolejne odporne gatunki z plemienia Brassiceae.
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W warunkach polowych prowadzono badania odpornosci rzepaku na suchg zgnilizng kapustnych

W celu wyboru komponentéw rodzicielskich do krzyzowan miedzygatunkowych. Oceniano procent

porazonych ro$lin rzepaku w do$wiadczeniach z formami alloplazmatycznymi oraz DW1 i DW2

zlokalizowanych w Borowie i Matyszynie, a takze wybrane odmiany z Bgkowa. W wyniku
przeprowadzonych do§wiadczen nad odporno$ciag nowych genotypdw rzepaku z cytoplazmami kapust
na grzyby z rodzaju Leptosphaeria sp. stwierdzono, na podstawie indeksu porazenia (% porazonych
roslin), wysoki poziom ich odpornos$ci (IP w najlepszych kombinacjach wynosit 0,009 dla kombinacji:

420/08, 38 B.t x B.n. (304 TP)/5 oraz 405/08, 53 BruxBn/2). Réwnocze$nie odnotowano istotne

réznice plonu nasion w do$wiadczeniu PN-6 (mieszance miedzygatunkowe plonowaty wyzej od

wzorcow: Monolit i Chagall). W warunkach polowych, tacznie w 3 miejscowosciach (Borowie,

Matyszynie, Bgkowie) oceniono 15 tys. roslin rzepaku na porazenie przez Leptosphaeria sp.

(w doswiadczeniach DW1, DW2 oraz PN-6). Najodporniejsze i najwyzej plonujace rody zostang uzyte

jako komponenty ojcowskie w nastepnych programach badan nad mieszancami migdzygatunkowymi.

Po selekcji pojedynczych roslin z cytoplazma kapust na zdrowotnos$¢ i obnizong zawarto$¢ zwigzkow

antyzywieniowych, zatozono doswiadczenie polowe z nowymi komponentami w Matyszynie w celu

powtdrnego sprawdzenia ich plonu i odporno$ci na porazenie powodowane przez patogeniczne grzyby

z rodzaju Leptosphaeria sp.

Izolowano nowe patotypy Leptosphaeria sp. niezbedne do przeprowadzenia testow odpornosciowych.

Poréwnano sekwencje DNA ITS1 badanego gatunku do obiektu wzorcowego L. maculans (informacja

o przynaleznosci gatunkowej, NCBI / BLAST). Nowe patotypy Leptosphaeria sp. poddano

sekwencjonowaniu w celu stwierdzenia ich czystosci gatunkowej. Poszukiwano genotypow

z plemienia Brassiceae odpornych na porazenie powodowane przez kit¢ kapusciang - Plasmodiophora

brassicae. Do badan uzyto (20) odmiany rzepaku ozimego. Atestacj¢ odpornosci wybranych odmian

B. napus na P. brassicae przeprowadzono po raz pierwszy w kulturach hydroponicznych.

W badaniach wykorzystano mieszaning (4) ras patogena, zroznicowang pod wzgledem genetycznym,

wykorzystywang do inokulacji przez Instytut Ogrodnictwa, Oddzial Warzywnictwa, Zaktad Genetyki,

Hodowli i Biotechnologii Ro$lin Warzywnych w Skierniewicach. Najodporniejsze po testach

hydroponicznych okazaly si¢ 4 odmiany B. napus: SY Cassidy, SY Alister, Mendel, Xenon, ktére nie

wykazywaly oznak porazenia. Uzyta metoda hydroponiczna wykorzystana w badaniach odpornosci
rzepaku i kapust jest metoda, ktora po testach nie zagraza $rodowisku ze wzgledu na mozliwos¢
calkowitej utylizacji roztworu z inokulum P. brassicae.

Najwazniejsze osiggniecia:

e Po0 raz pierwszy otrzymano mieszance mi¢dzygatunkowe w duzej liczbie 671 zyjacych zarodkow,
z ktérych otrzymano rosliny.

e Po testach odpornosciowych w do§wiadczeniach: z mieszancami migdzygatunkowymi (PN-6) oraz
DWI1 i DW2 oceniono ponad 15 tys. roélin na porazenie przez Leptosphaeria sp. i na podstawie
otrzymanych wynikow wybrano najodporniejsze.

e W badaniach nad kitg kapusty po raz pierwszy badano w hydroponikach ro$liny wybranych
odmian rzepaku. W wyniku czego potwierdzono przydatnos¢ testu hydroponicznego do badan nad
odpornoscia roslin z plemienia Brassiceae oraz wskazano najodporniejsze genotypy. Ponadto
metoda hydroponiczna wykorzystana w badaniach odpornosci rzepaku i kapust jest metoda, ktora
po testach nie zagraza $rodowisku ze wzgledu na mozliwo$¢ catkowitej utylizacji roztworu
z inokulum P. brassicae.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 57.

Tytul projektu: Poszerzanie puli genowej rzepaku ozimego poprzez resynteze
Z homozygotycznych gatunkow podstawowych.

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

Kontynuowano badania nad poszerzeniem puli genetycznej rzepaku ozimego poprzez uzyskanie
nowych allopoliploidalnych  roslin Brassica napus przy wykorzystaniu krzyzowania
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miedzygatunkowego Brassica rapa i Brassica oleracea, z zastosowaniem Kkultur in vitro zarodkow
mieszancowych.

Uzyskano linie DH semi-resyntetyzowanego rzepaku ozimego, o cechach rzepaku podwdjnie
ulepszonego z genem restorerem, wykazujacego odrebnos¢ genetyczng od linii i odmian rzepaku
obecnie hodowanego i uprawianego.

Do resyntezy rzepaku ozimego (Brassica napus) wybrano genetycznie odlegte diploidalne gatunki
(Brassica rapa ssp. chinensis (pak choy) oraz Brassica oleracea ssp. acephala var. sabellica (jarmuz).
Kapusta chinska, nie jest kapusta glowiastg i jest tolerancyjna na niskie temperatury. Natomiast
jarmuz jest ros$ling zimotrwala, odporng na szereg chordb, na ktére wiele gatunkow tego rodzaju jest
podatne. Krzyzowania wykonano rgcznie w warunkach in vivo. Po trzech tygodniach od zapylania
z wyksztatconych tuszczyn izolowano zarodki, ktore przenoszono na pozywke BS. Dalszy rozwdj, az
do wyksztalcenia roslin przebiegal w warunkach kultur in vitro. Wydajno$¢ tego procesu wynosita
10% w stosunku do zarodkéw wytozonych na pozywke.

Analiza cytometryczna jadrowego DNA otrzymanych roslin potwierdzita mieszancowy charakter
zregenerowanych roslin. Rosliny jaryzowano, a liczbe chromosoméw podwajano poprzez zanurzenie
korzeni w roztworze kolchicyny. Nastepnie rosliny rozwijaly si¢ w szklarni, az do kwitnienia
i zawigzania tuszczyn. Nasiona rzepaku RS (resyntetyzowanego) charakteryzowaly sie wysoka
zawartoscig kwasu erukowego i glukozynolanéw. Analiza molekularna przy uzyciu 20 starterow
RAPD wykazata odrebnos¢ uzyskanych linii RS od obecnie hodowanego i uprawianego rzepaku.

Dwie linie RS2 i RS3 wykorzystano jako zapylacze w krzyzowaniu z liniami restorerami w systemie
CMS ogu rzepaku podwojnie ulepszonego. Nasiona uzyskanych mieszancéw F; charakteryzowaty sie
wysoka zawarto$cia kwasu erukowego i glukozynolandéw. Dla wyselekcjonowania linii semi-RS
rzepaku 00 z genem Rfo przeprowadzono androgeneze in vitro w kulturze izolowanych mikrospor
trzech mieszancéw F; o symbolach 12r, 17r, 29r. Lacznie uzyskano ponad 1000 androgenicznych
roslin.

Zbadano segregacje genu restorera przy pomocy izoenzymatycznego markera PGI-2 zwigzanego
z allelami genu Rfo. W rezultacie wyselekcjonowano 356 roslin z genem restorerem. Gen Rfo
posiadato od 29,6% do 40,8% roslin w zaleznosci od populacji. Natomiast cytometryczna analiza
jadrowego DNA wykazata obecnos¢ od 26,6% do 51,8% podwojonych haploidéow. Dlatego
w kolejnym etapie haploidom podwajano liczbg chromosoméw zanurzajac Korzenie w roztworze
kolchicyny. Po jaryzacji 218 roslin rozwijato si¢ w szklarni. Nie ze wszystkich linii DH rzepaku RS
uzyskano nasiona. Od 7,9 % do 33,6 % linii DH bylo samopylne, natomiast od 64% do 92% roslin
w zaleznosci od populacji wykazywato samoniezgodno$¢ lub nietypowa budowe kwiatdw.

W  otrzymanych nasionach rzepaku RS oznaczono iloSciowy sklad kwasoéw tluszczowych
i glukozynolanéw. Posérod nasion linii z genem Rfo: z populacji 12r 15% DH, a z populacji 17r okoto
10% podwojonych haploidow zawieralo ponizej 1% kwasu erukowego. Natomiast zawarto$cia
glukozynolanéw ponizej 15 pmol g™ charakteryzowato si¢ 21% linii populacji 12r i 12 % linii DH
populacji 17r. W rezultacie mozliwe bylo wyselekcjonowanie czterech linii DH rzepaku semi-RS
z genem Rfo typu 00; z populacji 12r jedna linia S3, a z populacji 17r trzy linie S2, S3, S4.
Izoenzymatyczny kodominujacy marker PGI-2 zwigzany z allelami genu Rfo nie zawsze jest
efektywny w przypadku selekcji genotypow z allelami genu restorera i niskg zawartoScig
glukozynolanéw. Dlatego w czterech liniach semi-RS typu 00 potwierdzono obecno$¢ genu Rfo przy
pomocy markera molekularnego OPCO2.

Linia S1 zostala przekazana Pracowni Hodowli Heterozyjnej do badan nad mieszancami typu
CMSogu. Rosliny linii DH semi-RS z trzech kolejnych populacji PH109, PH111, PH112, uzyskanych
z mieszancow F; powstalych z krzyzowania: linia DH z genem restorerem x RS (jarmuz x rzepik jary
odm. Kova), rozwijaja si¢ obecnie w szklarni. W nasionach analizowany bedzie sktad kwasow
thuszczowych oraz zawarto$¢ glukozynolanow.

Utworzono takze nowe mieszance F; z krzyzowania w uktadzie linie restorery x nowe linie RS. Kilka
z uzyskanych mieszancow wytypowano do androgenezy in vitro w przysztym sezonie.

W ciagu catego okresu badan nad rzepakiem resytetycznym dotychczas uzyskano 40 linii rzepaku RS
poprzez krzyzowanie pak choy’a, rzepiku ozimego podwojnie ulepszonego, rzepiku jarego
zeroerukowego z jarmuzem.
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Najwazniejsze osiggniecia:

o Uzyskano cztery linie DH semi-RS rzepaku o0zimego typu 00 z genem restorerem Rfo.

e Przekazano linie DH S1 (rzepak 00 semi RS z genem restorerem) do badan nad rzepakiem
mieszancowym Pracowni Heteroz;i.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 58.

Tytul projektu: Wyodrebnienie genotypow rzepaku ozimego o zwigkszonych
zdolnos$ciach adaptacyjnych do roéznych warunkéw agroklimatycznych przy
zastosowaniu analizy interakcji Srodowiskowo-genotypowej oraz analizy ogodlnej
i specyficznej zdolnosci kombinacyjnej genotypow.

Kierownik projektu: mgr M. Ogrodowczyk

Celem prowadzonych badan byto wyodrebnienie, sposrod zroéznicowanych pod wzgledem cech
jakosciowych populacji rzepaku ozimego, genotypow o zwigkszonych zdolnosciach adaptacyjnych do
roznych warunkow agroklimatycznych. Oceny nowych genotypow roslin uprawnych dokonano
poprzez wykonanie doswiadczen polowych prowadzonych w réznych warunkach $rodowiskowych.
Wykonano 4 serie do§wiadczen 25-obiektowych przeprowadzonych w pigciu srodowiskach o roznych
warunkach agroklimatycznych. W kazdym z doswiadczen braly udziat dwie odmiany wzorcowe oraz
23 genotypy rzepaku ozimego, pochodzace z roznych stacji hodowlanych, wybrane na podstawie
wczesniej przeprowadzonych pojedynczych doswiadczen oraz dwie odmiany wzorcowe populacyjne
Monolit i Chagall, lub odmiany mieszancowe Artoga i Visby. Wszystkie do§wiadczenia zatozono
w ukladzie blokéw losowanych w 3 powtorzeniach na poletkach o powierzchni 10-12 m?.
Doswiadczenia prowadzone byly zgodnie z zasadami agrotechniki przyjetymi dla rzepaku ozimego.

Dla srodowisk, w ktérych byly przeprowadzone serie doswiadczen zostaly zgromadzone dane
agrometeorologiczne.

W kazdej stacji na do§wiadczeniach polowych wykonano nastgpujace obserwacje i pomiary: ocena
bonitacyjna wschodow stanu ro$lin przed i po zimie, poczatek i koniec kwitnienia wyrazony w liczbie
dni od 1.1.2013 roku, wysoko$¢ roslin i tanu w ¢cm oraz plon nasion w kg/poletka i wilgotno$¢ nasion
W %. Na podstawie uzyskanych wynikéw policzono dhlugo$¢ kwitnienia dla kazdego obiektu
doswiadczalnego a takze, w celu mozliwosci poréwnania pomiedzy srodowiskami, przeliczono plon
nasion wyrazajgc go w dt/ha przy 13% wilgotno$ci.

Wykonano zbiorcze zestawienia wynikow uzyskanych dla badanych czterech serii do$wiadczen
polowych. Przedstawiono w nich $rednie uzyskane dla kazdego genotypu dla kazdej z badanych cech
oraz policzone najmniejsze istotne réznice (NIR). Uzyskane wyniki przedstawiono réwniez graficznie
przy pomocy wykreséw ,,ramka-was” (boxplot).

Przedstawiono charakterystyki linii bioracych udziat w do$wiadczeniach dla kazdego $rodowiska
i szesciu badanych cech. Charakterystyki zawieraja informacje na temat plonowania badanych linii,
wcezesno$ci kwitnienia, konca i dtugosci kwitnienia oraz wysoko$ci roslin i tanu. Dla kazdego
doswiadczenia wykonano pojedyncze analizy wariancji, a nastgpnie syntez¢ — ogolng analizg
wariancji, na podstawie ktorej okreslono zmienno$¢ genotypow, zmiennos$¢ srodowisk oraz interakcje
genotypow ze Srodowiskiem. Podano dla kazdego do§wiadczenia, Srodowiska i kazdej badanej cechy:
srednie wartosci uzyskane dla kazdej cechy, osiagnigte w doswiadczeniu maksimum i1 minimum,
wspotczynnik zmienno$ci wyrazony w %, Fop Uzyskany na podstawie wykonanej analizy wariancji,
Fon dla interakcji genotypoéw ze $rodowiskiem uzyskany na podstawie zbiorczej analizy wariancji,
warto$ci badanych cech wyrazone w % wartosci uzyskanych przez odmiany wzorcowe biorgce udziat
w doswiadczeniach.

Nastgpnie  przeprowadzono analizy statystyczne uwzgledniajgce interakcje  genotypowo-
srodowiskowa, ktore pozwolity na oceng stabilnosci i zdolno$ci adaptacyjnych genotypow bioracych
udzial w doswiadczeniach. Reakcja fenotypowa roslin na zmian¢ $rodowiska nie jest jednakowa dla
wszystkich genotypoéw, w konsekwencji roznice obserwowane mig¢dzy poréwnywanymi genotypami
zaleza od $rodowiska, w ktorym to poréwnanie ma miejsce. Szczegdlowa analiza testowania linii
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rzepaku ozimego i mieszancéw F; 1 ich interakcji ze Srodowiskami objetymi do$wiadczeniami
dostarcza petniejszych informacji o genotypach. Dla wszystkich serii doswiadczen zestawiono wyniki
testowania indywidualnego poszczegdlnych genotypow w kolejnych doswiadczeniach: $redni
uzyskany plon, ocen¢ efektu gtownego, wartos¢ statystyki F dla efektu gldéwnego, wielkos¢ interakeji
genotypowo-srodowiskowej mierzong statystyka F, wspotczynnik regresji interakcji wzgledem
srodowiska, wartos¢ statystyki F dla tej regres;ji.

Efekty gtowne 1 proste regresji efektow interakcyjnych genotypow wzgledem $rodowiska
przedstawiono réwniez graficznie. Na podstawie istotno$ci wspolczynnikow regresji mozna bylo
wskaza¢ genotypy, ktore uzyskujac wysokie przecigtne plony sa rownoczesnie dobrze plonujacymi we
wszystkich srodowiskach — sa genotypami o stabilnej ekspresji genow warunkujacych plonowanie,
ich plonowanie w matym stopniu zalezy od zmiany warunkéw §rodowiska.

W oparciu o wartosci $rednie badanych cech fenotypowych dla kazdego doswiadczenia utworzono
macierze, ktore stanowily bazg do wykonania dendrograméw obrazujacych podobienstwo linii
biorgcych udziat w do§wiadczeniach. Do konstruowania dendrograméw zastosowano aglomeracyjng
analiz¢ skupien metodg Warda.

Wyniki prac pozwolily na ocen¢ rodow/linii i mieszancéw rzepaku ozimego pod wzgledem
plonowania i zdolnosci adaptacyjnych do réznych warunkéw agroklimatycznych. Wyodrebniono
genotypy do dalszych badan: doswiadczenie I — MA 268, MA 285, MA 280 i MA 282,
doswiadczenie II — H 1067, doSwiadczenie III — BK 9/12 1 BK 21/12 oraz doswiadczenie IV — MA
291, MA 297, BRH 13/10-2 i MA 290.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 62.
Tytul projektu: Identyfikacja zrédel genetycznych form ziemniaka jadalnego

przydatnego do upraw ekologicznych i niskonakladowych.
Kierownik projektu: dr hab. B. Flis prof. nadzw. IHAR-PIB

W produkcji rolniczej coraz wiekszego znaczenia nabierajg proekologiczne sposoby gospodarowania,
ktorych celem jest uzyskanie optymalnych plonéow o dobrej jakosci przy uzyciu technologii
chroniagcych srodowisko. Celem tematu byto analizowanie puli genetycznej ziemniaka pod katem cech
warunkujacych przydatno$¢ do upraw ekologicznych. W szczegolnosci analizowano zwigzki
genetyczne pomiedzy odpornoséciag na zaraz¢ naci, a wybranymi cechami uzytkowymi (dtugoscia
wegetacji, plonem bulw i cechami jakosci).

Material i metody

Materiat. Analiza zwigzkow pomigdzy odporno$ciag na zaraz¢ ziemniaka a wybranymi cechami
uzytkowymi kontynuowana byta na danych pochodzacych z ocen prowadzonych dla odpornych na
zaraz¢ ziemniaka klonéw wybranych z nieselekcjonowanych potomstw prowadzonych w polu
w latach ubieglych (tacznie 35 klonéw z 4 kombinacji krzyzowkowych). Badane formy pochodzity
z krzyzowania form odpornych na zaraz¢ ziemniaka, ktérych odporno$¢ warunkowana jest dwoma
réznymi genami, a mianowicie genem Rpi phul z Solanum phureja oraz genem R9 z S. demissum.
Klony prowadzono w polu na poletkach 30 krzakowych wraz z odmianami wzorcowymi (Mitek,
Satina, Tajfun).

Ponadto w do§wiadczeniu polowym oceniano cechy uzytkowe 38 klonéw pochodzacych z krzyzowan
interploidalnych, w ktorych formy tetraploidalne byly donorami cech odpornosciowych
i jakoSciowych, a partnerzy diploidalni charakteryzowali si¢ odpornoscia na patogeny i szczegodlnie
wysokim poziomem wlasciwosci kulinarnych. Klony te poréwnywano do 3 odmian wzorcowych
(Mitek, Satina, Tajfun).

Dla badania zdolnosci kombinacyjnej odmian/klonéw jadalnych przydatnych do upraw ekologicznych
i niskonaktadowych pod wzgledem wybranych cech jakosciowych przeprowadzono doswiadczenia
polowe. Doswiadczenia zostaly zalozone w ukladzie losowanych blokéw w trzech rdznych
srodowiskach glebowo—klimatycznych. Lacznie w do$wiadczeniach oceniano klony potomne z 70
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kombinacji pochodzacych z krzyzowan przeprowadzonych w uktadzie czynnikowym, w ktorych uzyto
21 odmian i 8 rodow hodowlanych.

Ocena odporno$ci. Odporno$¢ na wirus Y ziemniaka nie byla oceniana. Przy uzyciu markera
molekularnego identyfikowano formy z genem warunkujacym krancowa odpornosc.

Odporno$¢ na zaraze ziemniaka oceniano za pomocg testu listkowego (5 listkow x 2 powtérzenia X
2 terminy; tacznie 20 listkow z kazdego klonu). Do inokulacji uzyto wysoko wirulentnego izolatu
Phytophthora infestans MP324.

Oceniane cechy. W sezonie wegetacyjnym przeprowadzano opisy bujnosci wzrostu ro$lin oraz
kwitnienia (barwa kwiatow). Po zbiorze bulw oceniany byt ogélny i handlowy plon bulw, morfologia
bulw (wielko$¢, regularno$¢ zarysu, gltebokos$¢ oczek, typ ksztattu, wady zewnetrzne bulw) oraz
zawartos¢ skrobi. W doswiadczeniach zalozonych dla oceny zdolnosci kombinacyjnej szacowano dla
kazdego klonu plon oraz porazenie zaraza ziemniaka cze$ci nadziemnej w okresie wegetacji oraz bulw
po zbiorze (ocena w skali).

WyniKi

Analiza zwigzkéw pomiedzy cechami jako$ci, a odporno$ci na patogeny. W 2013 r. oceniano cechy
uzytkowe wybranych 35 klonéw pochodzacych z 4 kombinacji krzyzowkowych taczacych odpornosé
na zaraz¢ ziemniaka warunkowang genem Rpi-phul lub R9 z cechami uzytkowymi i odporno$cia na
wirusy. Badane formy zostaly wyselekcjonowane na podstawie ocen plonu, morfologii bulw oraz
odpornosci na zaraz¢ ziemniaka w tescie listkowym. W sezonie wegetacyjnym przeprowadzono
standardowy opis ro$lin oraz ocen¢ odpornosci na zaraz¢ ziemniaka w tescie listkowym. Po zbiorze
oceniono plon, morfologie bulw, zawarto$¢ skrobi.

Stwierdzono, ze badane w do$wiadczeniu polowym formy charakteryzowaly si¢: (a) plonem bulw
nizszym od odmian wzorcowych, (b) morfologia bulw (tj. wielkoScig, regularnoscig zarysu
i glebokoscia oczek) oraz wystgpowaniem wad bulw na poziomie odmian wzorcowych oraz
(c) wyzszg zawarto$cig skrobi.

Na podstawie uzyskanych wynikdw mozna wnioskowaé, ze klony odporne na zaraze ziemniaka beda
charakteryzowac si¢ wyzsza zawarto$cia skrobi w bulwach. Na wystapienie takiej zaleznosci wskazuje
korelacja pomiedzy odpornoscia na zaraze (oceniang w tescie listkowym) a zawartoscia skrobi, ktora
zostala stwierdzona na podstawie ocen w nieselekcjonowanych potomstwach prowadzonych w polu
w latach ubieglych.

Poszukiwanie form laczacych cechy ziemniaka jadalnego z wysokim poziomem odporno$ci na
patogeny. W celu wyréznienia form tagczacych cechy ziemniaka jadalnego z wysokim poziomem
odpornosci na patogeny w 2013 roku w do§wiadczeniu polowym oceniano 38 klonéw pochodzacych
z krzyzowan interploidalnych. W doswiadczeniu polowym porownywano te klony do odmian
wzorcowych. Srednie wartoéci plonu, udzialu plonu handlowego, zawartosci i plonu skrobi oraz
wielkosci bulw badanych klonéw byly wyzsze niz stwierdzono dla odmian wzorcowych. Natomiast
oceny morfologii bulw badanych klonéw byly na nieznacznie nizszym poziomie. Badane klony
charakteryzowaly si¢ wyraznie wigkszym nasileniem wad bulw w poroéwnaniu do odmian
wzorcowych.

Ocena zdolnoéci kombinacyjnej odmian jadalnych przydatnych do upraw ekologicznych
i niskonaktadowych. Przeprowadzono trzy do$wiadczenia polowe, w ktérych oceniano plon bulw oraz
porazenie naci i bulw zaraza ziemniaka. Przygotowano dane do obliczen. Przeprowadzono analizy dla
danych zebranych w ciggu trzech lat do$wiadczen polowych. (analizy wariancji i oceny efektow
ogoblnej 1 specyficznej zdolnosci kombinacyjnej) i na ich podstawie wyrdzniono odmiany i rody
charakteryzujace si¢ istotnymi efektami ogolnej zdolnosci kombinacyjnej oraz znaleziono
najkorzystniejsze kombinacje rodzicielskie.
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Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 63.

Tytul projektu: Opracowanie metod wyrozniania form ziemniaka laczacych rozne
sposoby uzytkowania z odpornoscia na wazne gospodarczo patogeny ziemniaka.
Kierownik projektu: prof. dr hab. E. Zimnoch-Guzowska

Opracowanie metod uzyskiwania form o zlozZonej odpornosci na patotypy magtwika ziemniaczanego
Globodera rostochiensis i mgtwika agresywnego Globodera pallida

Zakres prac obejmowal zabezpieczenie in vitro odmian zgromadzonych w kolekcji odmian
matwikoodpornych. Przeprowadzono réwniez charakterystyke odpornosci na patotypy Pa2 i Pa3
G. pallida odmian wprowadzonych do kolekcji w 2011 roku. Ponadto odmiany o potwierdzonej
odpornosci na rézne patotypy matwika agresywnego przetestowano pod katem obecnosci 5 markeréw
zwigzanych z genami odpornosci na G. pallida. Marker SPUD1636 wytypowano jako przydatny do
selekcji form o podwyzszonej odpornosci na patotypy Pa2/Pa3 G. pallida.

W polu prowadzono réwniez trzy populacje siewkowe uzyskane z krzyzowan w roku 2012 oraz
przeprowadzono program krzyzowan majacy na celu potaczenie odpornosci na roézne patotypy
matwikow.

Charakterystyka tworzonej puli form odpornych na magtwiki.

W doswiadczeniu polowym w 2013 roku oceniono cechy agronomiczne rodéw uzyskanych
W krzyzowaniach 2008 i 2009. Wybrane klony oceniono pod katem przydatnosci konsumpcyjnej oraz
przydatnos$ci do przetwarzania na chipsy.

Przeprowadzono fenotypowe testy odpornosci na poszczegélne patotypy matwika ziemniaczanego
I agresywnego. Wyselekcjonowano formy wyrdzniajace si¢ ztozong odpornoscig na wszystkie
patotypy matwika ziemniaczanego i agresywnego, charakteryzujace si¢ rownoczes$nie akceptowalnymi
cechami agronomicznymi

Identyfikacja form 2x i 4x ziemniaka wykazujgcych odpornosé na wirus M ziemniaka (PVM) i wirus S
ziemniaka (PVS).

Kontynuowano charakteryzowanie diploidalnych klonéw pod wzgledem odpornosci na PVM i PVS.
Oceniono cechy agronomiczne klonow odpornych na PVM w doswiadczeniach polowych.
Powigkszono pule diploidow o kolejne klony odporne na PVM (gen Gm). Prowadzono polowe
rozmnozenie 106 klondéw, w ktorych stwierdzono obecno$¢ markera sprzezonego z genem NS
Stwierdzono, ze z tej puli mozna wyselekcjonowaé klony o dobrym plonie oraz poprawnej morfologii
bulw. Klony te moga stuzy¢ jako formy rodzicielskie w programie krzyzowan. Uzyskano rosliny z 19
populacji testowych (R x S) do identyfikacji form homozygotycznych pod wzgledem genu NS,qq —
identyfikacje prowadzono przy uzyciu markera sprzezonego z tym genem. Nie znaleziono
w 9 zbadanych populacjach form homozygotycznych NS,gq NSadg.

Kontynuowano identyfikacje 4x ziemniakow wykazujacych odporno$é na PVM i PVS.

W odmianie ziemniaka Etiuda stwierdzono obecno$¢ genu Rm warunkujgcego odporno$¢ na PVM.
Obecnos¢ tego genu stwierdzono rowniez w 5 genotypach (10-VI11-250, 10-VI11-499, 10-VI1I1-875,
10-VII1-935, 10-VIII-1205) pochodzacych z grupy materiatow wyjsciowych. Silng reakcje
nadwrazliwo$ci na porazenie PVS w teScie szczepieniowym, wskazujacg na obecno$¢ genu Nsadg,
wykazaly wszystkie cztery oceniane rody i odmiany: 10-V111-499, 10-V111-512, Etola, Zenia

W obrebie 27 izolatow PVM, zebranych w 2013 roku, wykazano zréznicowanie w reakcji roslin
testowych na zakazenie i w poziomie detekcji technikg RT-PCR, a takze roznice genetyczne w genie
kodujacym CP miedzy czterema wybranymi izolatami PVM.

Doskonalenie metod identyfikaciji puli genetyczne] ziemniaka obejmujacej odporno$¢ na rdzne
patotypy raka Synchytrium endobioticum.

Celem zadania byta wstepna selekcja, odmian i rodow ziemniaka a takze form 2X i 4X, po wzgledem
odpornosci na podstawowy patotyp S. endobioticum 1(D1). Poszukiwano ponadto genotypow
odpornych, ktore wykazuja odporno$¢ na wirulentne patotypy S. endobioticum: 2(G1), 2(Ch1l), 3(M1),
6(01), 8(F1), 18(T1) i nowy patotyp 39(P1). Dla genotypéw uznanych za odporne na wczesnym
etapie selekcji, kontynuowano ocen¢ w celu potwierdzenia odpornosci na liczniejszym materiale
bulwowym.
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Selekcja genotypow ziemniaka po wzglgdem odpornosci na patotyp 1(D1) wykazala, ze nadal
wykrywane sa podatne rody (ok. 7%) na ostatnim etapie oceny — w drugim lub trzecim roku badan.
Wyniki te potwierdzaja zasadno$¢ oceny genotypow na duzych prébach i jednoczes$nie wskazuja na
ogromny wptyw jakos$ci inokulum (§wieze narosla rakowe) na miarodajnos¢ oceny.

Wsréd odmian uprawnych ziemniaka wyrézniono 4 odmiany: Asche Sdmlng, Talent, Dersiree i Igor.
Pierwsza odmiana ziemniaka reaguje szybkim zamieraniem kietkow, ktore byly inokulowane
patotypem 2(Ch1) lub jego nowymi izolatami. Ta unikalna reakcja pozwala na precyzyjne odrdéznianie
patotypu 2(Chl) od pozostatych patotypow. Odmiana Desiree z kolei pozwala na rozrdéznianie
izolatdéw w populacji patotypu 2(Ch1) a Talent na rozréznianie patotypdéw europejskich. Odmiana Igor
Zostata wyrdzniona, poniewaz, po petnej ocenie, nadal wykazywata krancowa odpornos¢ na wszystkie
patotypy i izolaty S. endobioticum, jakie znajduja si¢ w kolekcji IHAR-PIB. Wykonano rowniez
szereg ocen na materiatach 2x oraz 4x, ktore odznaczaly si¢ krancowa odpornoscig na wszystkie
testowane patotypy. Klony 4x, pochodzace m. in. z interploidalnych krzyzowan, zachowatly, po
diploidalnych rodzicach, kranicowa odporno$¢ na patotypy S. endobioticum. Badania te wymagaja
jednak potwierdzenia na znacznie wickszej probie obiektow

Doskonalenie metod identyfikacji puli genetycznej ziemniaka obejmujacych odporno$¢ na rdézne
patotypy matwikow atakujacych ziemniak.

Celem zadania dotyczacym identyfikacji odpornosci puli genetycznej ziemniaka na matwika
ziemniaczanego i matwika agresywnego bylo usprawnienie metodyki oceny odpornosci opisanej
w projekcie Dyrektywy Unii Europejskiej (EPPO Dokument, No. 92/3784). Weryfikowano stopien
odpornosci linii hodowlanych oraz polskich odmian ziemniaka na 5 patotypéw Globodera
rostochiensis (Ro1-Ro5) i 3 patotypy Globodera pallida (Pal-Pa3). Badania oceny odpornosci na
patotyp Rol matwika ziemniaczanego przeprowadzono lacznie na 4369 liniach tetraploidalnych
ziemniaka w oparciu o obowigzujaca procedurg EPPO (OEPP/EPPO, 1992).

W roku 2013 prowadzono dos$wiadczenia nad odpornoscia 32 odmian ziemniaka wpisanych do
Krajowego Rejestru Odmian w celu okre$lenia ich reakcji na rézne patotypy matwika ziemniaczanego
i agresywnego. Wyniki badan przestano do COBORU. U odmian Promyk, Rumpel i Syrena
zaobserwowano umiarkowang do wysokiej odporno$¢ na nowy, wystepujacy w kraju patotyp Ro5
matwika ziemniaczanego. Dodatkowo przeprowadzono weryfikacje stopnia odpornosci na patotypy
matwikow Ro2, Ro3 i Ro5 oraz Pal-Pa3 dla 1650 genotypow ziemniaka.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 64

Tytul projektu: Opracowanie nowych metod hodowlanych dla ziemniaka: zastosowanie
markerow molekularnych w selekcji oraz uzyskiwanie form typu dupleks pod wzgledem
wybranych cech odpornosci.

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

Celem projektu byla proba oceny skutecznosci markerow molekularnych oraz okre$lenie etapu
w procesie hodowli, w ktorym zastosowanie markera bedzie najbardziej efektywne. Projekt jest
zwigzany takze z problematyka usprawniania selekcji. Usprawnienie takie mozna osiggnac stosujac
markery molekularne oraz zwickszajac frekwencj¢ pozadanych genotypow w potomstwach.
W ramach projektu prowadzone byty prace zwigzane z otrzymaniem najbardziej przydatnych
W hodowli markeréw genu odpornosci na matwika ziemniaczanego (patotyp Rol). Planowane byto
takze tworzenie form typu dupleks pod wzgledem wybranych gendéw odpornosci, co prowadzi do
istotnego zwigkszenia frekwencji form odpornych w ich potomstwach. Wsrod celéw projektu bylo
takze molekularne charakteryzowanie form ziemniaka pochodzacych z réznych pul genetycznych.
W szczegdlnos$ci dotyczy to charakteryzowania klonow ziemniaka pod wzglgdem krancowej
odpornosci na wirus Y ziemniaka (PVY), ktora zostata wprowadzona do réznych pul hodowlanych.

Materiat i metody
Prace prowadzono ze 129 klonami wybranymi z 3 nieselekcjonowanych potomstw pochodzacych
z krzyzowan form charakteryzujacych si¢ krancowa odpornoscia na PVY (z genem Ry fsto)
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i odporno$cig na patotyp Rol matwika ziemniaczanego (Globodera rostochiensis) warunkowang
genem H1. Utrzymywano takze 2 nieselekcjonowane potomstwa wykorzystywane w pracach
zwigzanych z identyfikacjg form dupleks genu H1. Wykorzystywano takze rody wtasne.

Materiaty prowadzone byly w polu na poletkach 7 lub 15 krzakowych. Wraz z badanymi klonami
wysadzano zestaw odmian wzorcowych (Mitek, Satina, Tajfun).

Molekularna charakterystyka badanego materiatu opiera si¢ na wykorzystaniu techniki PCR z uzyciem
markeréw zwigzanych z poszukiwanymi genami odpornosci: (a) do detekcji genu Ry fsto stosowany
jest marker GP122 (marker typu CAPS), (b) do detekcji genu H1 stosuje si¢ marker TG689 typu
SCAR - niewymagajacy trawienia oraz marker 57R nie wymagajacy stosowania dodatkowych
markerdw, jako wewnetrznej kontroli reakcji PCR.

WyniKi

Metody masowej selekcji form ziemniaka w oparciu 0 markery molekularne.

W 2013 r. przeprowadzono do$wiadczenie polowe w celu oceny cech uzytkowych wybranych 129
genotypow z 3 populacji pochodzacych z krzyzowan majacych na celu uzyskanie form ziemniaka
charakteryzujacych si¢ krancowa odpornoscig na wirus Y ziemniaka (PVY) oraz odpornoscig na
patotyp Rol matwika ziemniaczanego. Poréwnywano je do odmian Milek, Satina i Tajfun. W sezonie
wegetacyjnym przeprowadzono opis roslin (bujno$¢ wzrostu, barwe kwiatéw i obfitos¢ kwitnienia).
Po zbiorze oceniono: plon bulw, udzial plonu handlowego, zawarto$¢ skrobi oraz morfologie bulw
i nasilenie wyst¢powania wad (wzrostu wtdrnego, kietkowania, pekania).

W poprzednich sezonach przeprowadzono identyfikacje markeréw GP122 (dla genu Ry fsto) i TG689
(dla genu H1) oraz fenotypowe oceny odpornosci na PVY i patotyp Rol matwika ziemniaczanego.
Stwierdzono istotne zroznicowanie klonow pod wzgledem wszystkich ocenianych cech. Poréwnanie
wybranych klonéw z markerem z klonami bez markera i odmianami wzorcowymi nie wskazuje na
istotne réznice migdzy takim grupami. Wyjatek stwierdzono dla udziatu plonu handlowego — dla
klonéw z markerem i odmian wzorcowych udzial ten byt istotnie wyzszy niz w grupie klonéw bez
markera. Ponadto badane klony miaty istotnie wyzszg zawartos$¢ skrobi i bardziej wydtuzone bulwy od
odmian wzorcowych. Jednak mozna uzna¢, ze zawarto$¢ skrobi przy poziomie obserwowanym
W ocenianym materiale nie ma duzego wptywu na wynik selekcji, tj. nie decyduje o wadliwosci czy
przydatnosci danego klonu. Ksztatt bulw rowniez nie jest istotnym kryterium selekcji.

Identyfikacja form dupleks.

W ramach zadania dotyczacego identyfikacji form dupleks genu H1 warunkujacego odpornos¢ na
patotyp Rol matwika ziemniaczanego prowadzono w polu 173 klony pochodzace z dwdch kombinacji
krzyzéwkowych.

W celu identyfikacji form typu dupleks pod wzgledem genu H1 za pomocg technik molekularnych
przeprowadzono reakcje Real Time PCR z wykorzystaniem barwnika SYBR Green. Przeprowadzono
reakcje Real Time PCR dla 104 wybranych klonow, posiadajacych marker TG689 genu H1, oraz ich
form rodzicielskich. Wykonano trzy powtérzenia techniczne. Uzyskane wyniki pozwalaja
rozsegregowac wybrane klony potomne na klony reprezentujace typ rodzicielski (simpleks genu H1)
oraz klony odbiegajace od tego typu. 32 badane klony zostaly na podstawie statystycznej analizy
uzyskanych wynikow uznane za formy typu dupleks pod wzgledem genu H1. W celu potwierdzenia
wynikow uzyskanych za pomoca zastosowania reakcji Real Time PCR do réznicowania form typu
simpleks i dupleks w stosunku do genu H1 wykonano krzyzowania testowe. Do krzyzowan wybrano
cztery formy typu dupleks oraz forme podatng. Uzyskano cztery populacje, facznie 1 180 nasion.

Markery molekularne do identyfikacji odpornosci na patotyp Rol matwika ziemniaczanego.

W ramach poszukiwan markerow przydatnych do selekcji form odpornych na patotyp Rol matwika
ziemniaczanego (Globodera rostochiensis) uzyto markera 57R genu H1. W 2013 roku przebadano pod
katem posiadania tego markera siedem zaawansowanych rodow hodowlanych oraz 98 nowych klonow
pochodzacych z kombinacji Sante x Innovator. Marker zostal stwierdzony w 5 klonach
zaawansowanych i 45 nowych klonach (liczebno$¢ ta jest zgodna z oczekiwang w krzyzowaniu
odpornej na matwika ziemniaczanego odm. Sante z podatng odm. Innovator). Dla klonow tych
przeprowadzono uprzednio laboratoryjng ocen¢ odpornosci na patotyp Rol matwika ziemniaczanego.
Nie stwierdzono wystepowania rekombinantow.
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Identyfikacja wybranych gendéw odpornosci markerami molekularnymi w réznych pulach materiatow.
Oceniono 8 genotypow réznigcych sie¢ pochodzeniem, gdyz dwa z nich pochodzity z CIP i byly
mieszancami pomiedzy S.tuberosum ssp. tuberosum i ssp. andigena. W materiatach tych sprawdzano
obecnos¢ markera genu krancowej odpornosci na PVY oraz przeprowadzono oceng fenotypowa po
sztucznej inokulacji mechanicznej z uzyciem izolatu z grupy PVYN'™. Stwierdzono catkowitg
zgodno$¢ pomiedzy genotypem (tj. obecnoscia markera GP122 dla genu Ry fsto), a fenotypem
obserwowanym po zakazaniu mechanicznym.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 65.

Tytul projektu: Opracowanie procedur i wytworzenie materialow diagnostycznych do
wykrywania Clavibacter michiganensis ssp. sepedonicus.

Kierownik projektu: dr W. Przewodowski

W biezacym roku w realizowanym projekcie wykonano szereg prac badawczych zmierzajacych
kolejno do opracowania materiatéw i metod diagnostycznych do wykrywania i identyfikacji bakterii
Clavibacter michiganensis ssp. sepedonicus (Cms), okresSlenia warunkéw rozprzestrzeniania
i przezycia Cms w $rodowisku, zbadania oddzialywan z naturalnymi substancjami ro$lin ziemniaka
stymulujacymi i hamujacymi wzrost bakterii Cms, jak réwniez opracowania i wykorzystania
substancji o charakterze pro-ekologicznym w utylizacji zainfekowanego materiatu roslinnego.

W ramach zadania zwigzanego z opracowaniem materiatlow diagnostycznych, wykonano badania
pozwalajgce na polepszenie i optymalizacj¢ materiatow do selektywnego izolowania, koncentracji
i identyfikacji komorek bakterii Cms z ekstraktéw bulw ziemniaka. W oparciu o uzyskane materiaty
oraz wprowadzone modyfikacje opracowano metody umozliwiajace wykrywanie bakterii Cms
z wyzsza czutoscia i specyficzno$cia niz za pomoca obecnie stosowanych, dopuszczonych przez
EPPO klasycznych metod detekcji bakterii Cms. Wykonano réwniez badania dotyczace oznaczania
jakosci opracowanych przeciwcial anty-Cms pod katem ich specyficznosci wzgledem roznych
szczepéw Dbakterii Cms, innych podgatunkow gatunku Clavibacter michiganensis oraz innych
patogenow ziemniaka. Wykazano przydatno$¢ opracowanych materialow do przyzyciowego
izolowania czystych kultur bakterii Cms przy bezposredniej izolacji bakterii Cms z buforowanych
ekstraktow roslinnych oraz posiew komorek i wzrost uzyskanych kolonii bakteryjnych na podiozu
wzrostowym. Opracowane materialy okazaly si¢ rowniez wysoce przydatne w identyfikacji
molekularnej bakterii Cms przy pomocy testu PCR po bezposredniej izolacji DNA opracowanego
w ramach zadania 3. Skuteczno$¢ opracowanych rozwigzan oceniano w obecnosci tkanki bulw 9-ciu
zréznicowanych odmian ziemniaka w trzech niezaleznych laboratoriach zewnetrznych. W poréwnaniu
ze standardowymi testami przesiewowymi IFAS i PCR, opracowane rozwigzania charakteryzowaty
si¢ lepsza specyficznoscia, czuloscia, szybkoscia i fatwoscia wykonania.

W badaniach dotyczacych identyfikacji Cms w oparciu o technike PCR, opracowano rozwigzania,
ktore pozwolity na podniesienie czutosci i specyficznos$ci oraz jednoczesne uproszczenie procedury
wykrywania Cms technika PCR bezposrednio z ekstraktu roslinnego. Aby okresli¢ wptyw sktadnikow
soku ziemniaczanego na skuteczno$¢ immunopulapkowania i koncowy wynik testu, badania
prowadzono zaréwno na czystych kulturach Cms, jak rowniez w ekstrakcie ziemniaka. Badaniu
poddano skrajnie zréznicowane mukoidalnie szczepy Cms, natomiast jako test odnosny stosowano
standardowy, zalecany przez EPPO klasyczny test PCR ze starterami PSA 1/R.

W ramach badan dotyczacych epidemiologicznych aspektow bakteriozy pierScieniowe]j ziemniaka,
okreslano czas przezycia sprawcy bakteriozy pierscieniowej ziemniaka zarowno w skontaminowanej
glebie w warunkach polowych, jak réwniez na powierzchni réznych materialow przechowywanych
w zmiennych warunkach temperatury i wilgotnosci. Dzigki opracowanej metodyce badawczej,
stwierdzono znaczng redukcje liczebnosci komoérek badanego szczepu NCPPB 4053 w $srodowisku
glebowym w warunkach polowych. Wykazano rowniez zroznicowang przezywalno$¢ komoérek Cms
inkubowanych na powierzchni materialow typu drewno, guma, juta, polipropylen (pp), papier pakowy,
beton i stal, poddanych dziataniu zmiennych warunkéw wilgotnosci i temperatury. Najwicksza
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przezywalnos$¢ bakterii Cms stwierdzano na probach inkubowanych w piwnicy w okresie zimowo-
wiosennym i na powierzchni betonowej, natomiast najkrotsza zywotnosécig charakteryzowaty sig
bakterie Cms poddane dzialaniu warunkéow atmosferycznych na poletku do$wiadczalnym oraz
izolowane z drewna.

W ramach badan dotyczacych substancji biatkowych z ziemniaka zdolnych do oddzialywania z Cms,
izolowano, charakteryzowano oraz badano antybakteryjny wplyw na komorki Cms biatek
izolowanych z soku bulw wyselekcjonowanych odmian ziemniaka. Badania przeprowadzono na
szeSciu odmianach o zréznicowanej podatnosci na porazenie bakteriami Cms, odpowiednio trzech
tolerancyjnych oraz trzech podatnych. Wplyw na wzrost badanych szczepow bakterii Cms uzyskanych
dzigki zastosowaniu technik jonowymiennej chromatografii membranowej frakcji biatkowych,
oceniano przy pomocy opracowanego testu przyzyciowego oraz technik mikrobiologicznych.
Wykazano zdolno§¢ hamowania wzrostu bakterii Cms glownie w obecnosci bialek o charakterze
zasadowym, izolowanych z odmian wykazujacych tolerancj¢ na obecnos$¢ bakterii Cms. Preparaty
zawierajagce frakcje biatek o charakterze kwasnym izolowanych na membranie jonowymiennej
Q wykazywaly umiarkowane hamowanie wzrostu bakterii Cms. Zaobserwowano, iz aktywno$¢
antybakteryjna w znacznym stopniu korelowata z wysoka aktywnoscig peroksydazowa preparatow,
przy czym biatka zasadowe izolowane z odmian tolerancyjnych na Cms wykazywaty silniejsze
dzialanie antybakteryjne, nawet przy nizszej aktywno$ci peroksydazowej. Stwierdzono dziatanie
antybakteryjne frakcji biatek termostabilnych oraz brak hamowania wzrostu Cms w obecno$ci sokow
wyjsciowych izolowanych z badanych odmian.

W ramach zadania dotyczacego substancji o charakterze pro-ekologicznym, opracowano sposob
wytwarzania preparatu antybakteryjnego na bazie nanoczasteczek koloidu srebra syntetyzowanych
W obecnosci  komponentoéw ro$linnych przyjaznych dla $rodowiska. Wykazano uzytecznosé
i skuteczno$¢ antymikrobiologiczng opracowanego preparatu jako pro-ekologicznego $rodka
dezynfekcyjnego pozwalajacego eliminowaé zywotno$¢ badanych szczepdéw bakterii Clavibacter
michiganensis ssp. sepedonicus. Spos$rod opracowanych preparatow zroznicowanych zawartoscia
substancji redukujacych, skuteczniejszy w ograniczaniu zywotno$ci komoérek bakterii Cms okazat si¢
preparat syntetyzowany przy udziale mniejszej koncentracji ekstrahowanych substancji, przy czym
bardziej podatne na dziatanie preparatu okazaty si¢ szczepy Cms o wyzszym stopniu mukoidalnosci.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 66.

Tytul projektu: Opracowanie procedury wykrywania infekcji wirusowych w bulwach
ziemniaka bezposrednio po zbiorze lub w stanie spoczynku.

Kierownik projektu: dr K. Treder

Wytworzenie materialow diagnostycznych do wykrywania infekcji wirusowych w roslinach
ziemniaka:

W celu optymalizacji izolacji wirusa ziemniaka M modyfikowano procedure Maat i Mierzwa (Potato
Research. 1975 18/1. 126-129) poprzez dodanie etapu stracania biatek roslinnych za pomoca 1M
chlorku wapnia. Ponadto w celu dalszej eliminacji bialek roslinnych, podczas ultrawirowania
stosowano poduszke¢ z 20% sacharozy. Preparat oczyszczony metodg modyfikowang zawieral glownie
biatko ptaszcza PVM o wielkosci 34 kDa, podczas gdy preparaty izolowane metodg oryginalng
zawieraly glownie bialka, ktorych sktad i wielkosci byly identyczne z ekstraktem biatkowym z roslin
wolnych od wirusow. W ramach zadania podjeto rowniez probe adaptacji chromatografii
membranowej na membranie jonowymiennej Q75 do izolacji wirusa PVM. Wirus silnie wigzal si¢ ze
ztozem, optymalne st¢zenie soli, potrzebne do jego elucji wynosito 0,5 M. Po polgczeniu frakcji
zawierajagcych wirus uzyskano preparat o stezeniu biatka zbyt niskim by mozna go byto analizowaé
elektroforetycznie. Podejmowano rozne proby zageszczenia preparatu (wirowanie na filtrach o niskich
punktach odciecia, stracanie solami, ultrawirowanie). Zadna z podjetych czynno$ci nie doprowadzita
do uzyskania zatgzonego preparatu wirusa. W zwigzku z powyzszym do produkcji przeciwciat
stosowano preparat PVM oczyszczony za pomoca zmodyfikowanej metody tradycyjnej. Przeciwciala
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0o wyraznym mianie uzyskano dopiero po trzykrotnym cyklu immunizacyjnym. Miano surowic
kroliczych uzyskanych po trzecim (S3) i czwartym (S4) cyklu byto podobne i wynosito ok 500 000.

Opracowanie metod wykrywania obecnosci wirusow w bulwach ziemniaka bezposrednio po zbiorze
lub w trakcie przechowywania bulw:

Celem zadania jest opracowanie metodyki pozwalajacej na wiarygodne wykrywanie infekcji
wirusowych w ekstraktach z tkanek bulw (sokach) oraz w ekstraktach z kietkow.

Poréwnanie wykrywalno$ci wirusow w bulwach za pomocg testu koktajl-ELISA z wykrywalnoS$cia
w kietkach i w roslinach z préb oczkowych za pomoca DAS-ELISA.

Badania poréwnujgce probe oczkows z testem koktajlowym na bulwach byty prowadzone w roku
2013 przez trzech niezaleznych wykonawcow okreslanych jako Wykonawca I-11l. Bulwy testowane
byly za pomoca testu koktajl-ELISA wykonanego na bulwach z przechowalni (koktajl termin ) oraz
na tych samych bulwach inkubowanych przez 24h w temperaturze pokojowej (koktajl termin II).
Nastepnie bulwy z tych samych roélin podkietkowano i wykonano test koktajl-ELISA na ekstraktach
z kietkow (kietki). Z bulw wycinano oczka i liScie potomnych roslin testowano DAS-ELISA (proba
oczkowa). Wykonawca | w roku 2013 przebadat 120 bulw. W probie oczkowej zidentyfikowano 52
porazenia PVM oraz 60 wirusem PVY. Nie zdiagnozowano porazenia PLRV. Zgodnos$¢ otrzymanych
wynikéw z proba oczkowsa byla niska dla PVM (20%) i nieco wyzsza dla PVY (63%). W drugim
terminie badania bulw testem koktajl po inkubacji bulw w temperaturze pokojowej wykryto 76
porazen wirusem PVM i 42 wirusem PVY. Zgodno$¢ otrzymanych wynikoéw z proba oczkowa dla
PVM wynosita 98%, a dla wirusa PVY 67%. Wykonawca Il przebadat 180 bulw. W probie oczkowej
wykryto PVY w 109, PVM w 76 i PLRV w 99 bulwach. W pierwszym terminie badania bulw
zidentyfikowano 101 bulw porazonych PLRV, w tym 91 zgodnych z proba oczkowg (92% zgodnosci).
W drugim terminie testowania bulw wykryto 77 porazen, 72 zgodne z oczkows (73% zgodnosci).
W kietkach wykryto 62 porazenia PLRV (62% zgodnosci). Dla PVM w pierwszym terminie wykryto
85 porazen, z czego zgodne z oczkowa bylo 62 (82% zgodnosci). W drugim terminie wykryto 56
porazonych bulw (74% zgodno$ci). W kietkach wykryto 46 z 76 porazonych ro$lin. Wykonawca 111
nie wykryl w badanych prébach PLRV. Wirusa PVM wykryto proba oczkowa w 103 probach co
stanowi 34 wszystkich testowanych. Podobng liczbe wykryto w pierwszym terminie badania bulw,
w dodatku z wysoka zgodno$cig na poziomie 89%. W drugim terminie zidentyfikowane zostato
97 bulw (93% zgodnosci). Rowniez testowanie kietkow pozwolito wykry¢ okoto 30% porazen z 85%
zgodnosciag wzgledem proby oczkowej. W przypadku PVY w probach oczkowych wykryto
6 porazonych ros$lin, w pierwszym terminie testem koktajl 3 bulwy, a w drugim terminie 2 bulwy,
podobnie jak w przypadku kietkow. Dla tego wirusa testowanie bezposrednio w bulwach obnizyto
wykrywalnos¢ o 50%.

Test na kietkach wykrywal porazenia w 100% w tych samych bulwach co proba oczkowa, jednak
liczba wykrytych porazen byta nizsza. Test koktajl ELISA wykonywany na bulwach z przechowalni
pozwolit na wykrycie porazen wirusowych na poziomie 10-56%, ale zgodnos¢ uzyskanych wynikow
w odniesieniu do proby oczkowej DAS ELISA nie jest zadowalajgca dla wszystkich wirusow.
Inkubacja bulw w temperaturze pokojowej wywierala zmienny wplyw na wykrywalno$¢ wiruséw
w zaleznosci od wykonawcy. Kondycjonowanie bulw w temperaturze pokojowej, opisywane
w literaturze, jako zwigkszajace wykrywalnos¢ wirusOw nie ma jednoznacznie takiego wpltywu
W opisanych wynikach badan. W probie oczkowej wykrywa si¢ nawet siedmiokrotnie wigcej porazen
PVY niz w probie koktajlowej na bulwach. Podsumowujac mozna stwierdzi¢, ze w obecnej postaci
test koktajl-ELISA na bulwach nie nadaje si¢ do oceny zdrowotnosci bulw, gtéwnie z uwagi na
znaczaco mniejszg niz proba oczkowa wykrywalno$¢ wirusa PVY.

Wptyw odpornosci na wykrywalnos$é wiruséw w bulwach.

Wiosng wysadzono na polu zdrowe sadzeniaki. Pod koniec sierpnia zebrano i ponumerowano po trzy
bulwy spod kazdej rosliny. Po czterech tygodniach przechowywania bulwy umyto, przebadano testem
koktajl-ELISA, pobierajac fragment czeSci przystolonowej. Z tych samych bulw wycieto po trzy
oczka do proby oczkowej oraz po trzy oczka do badania kietkow. Badano taczone ekstrakty z trzech
bulw oraz z kietkow i liSci uzyskanych z oczek. Ekstrakty z bulw badano, stosujac koktajl-ELISA
a kietki i liscie — DAS-ELISA. W badaniu porazenia PVY stosunkowo dobrg zgodno$¢ wynikow
obserwowano dla odmiany Quincy. Odpornos¢ tej odmiany na porazenie wirusem PVY wynosi 3,5.
W przypadku odmian Irys i Zeus za pomoca testu koktajl-ELISA w bulwach wykryto infekcje PVY
tylko w 9 (Irys) i 2 (Zeus) roslinach, podczas gdy zardwno test na kietkach, jak i proby oczkowe na
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lisciach wykazaty, ze znaczna czg$¢ roslin byla porazona tym wirusem. Odpornos¢ dla Irysa wynosi
5,5 adla Zeusa 7. Dla PVM i PLRV obserwowano wysokg zgodno$¢ skutecznosci wykrywania wirusa
w bulwach, kietkach i w li§ciach z ro$lin uzyskanych z oczek.

Z przeprowadzonych badan wynika, ze odporno$¢ odmianowa ma wplyw na wykrywanie wirusa
PVY. Im wyzsza klasa odpornosci tym wyniki miedzy bulwami a préba oczkowa sa mniej zbiezne.
Ponadto obserwowano bardzo dobra zgodno$¢ pomigdzy oceng porazenia bulw wykonang na kietkach
1 za pomoca klasycznej proby oczkowej. Nalezy jednak zwrdci¢é uwageg, ze jest to doswiadczenie
dwuletnie. Wyciagnigcie ,,twardych” wnioskéw wymaga kontynuacji badan.

Zastosowanie czulych metod molekularnych do wykrywania wiruséw w roslinach wprowadzanych
do banku genow:

Materiatem badawczym byly losowo zebrane liscie roslin ziemniaka porazone wirusem PVY. Za
pomoca zestawow komercyjnych RNA izolowano ze 100 mg tkanki, a w metodzie izolacji na
krzemionce wykorzystano sok z roslin (ok. 50 pl). Izolacja RNA przy uzyciu komercyjnych zestawow
byla wykonana wg firmowych protokoldw. Przetestowano NucleoSpin® RNA Plant (Nr kat.
740949.10, Macherey-Nagel), Isolate Plant RNA (Nr kat. BIO-52071, Bioline), Plant RNA MiniKit
(Nr kat. SY341011, Syngen), GeneJet RNA Purification (Nr kat. KO731, Thermo Scientific), Zestaw
do izolacji catkowitego RNA z bakterii, hodowli komorkowych, tkanek i krwi (Nr kat. 031-25, A & A
Biotechnology), RNA 3-zone (Nr kat. RA1000-10, Novazym). Wér6d wybranych zestawow najtanszy
byt odczynnik RNA 3-zone, a najdrozszy (7-krotnie wyzsze koszty za probg) — zestaw NucleoSpin
RNA Plant. Najwygodniejsze byly kity NucleoSpin RNA Plant oraz Plant RNA MiniKit. Izolacja
w obu przypadkach zostata zrealizowana w ciggu 30 minut, ale data tylko 15 ng RNA. Dtuzszy czas
izolacji (60 min) przy uzyciu zestawu GeneJet RNA Purification zostat zrekompensowany przez dobra
wydajno$¢ RNA (26ug). Kit A&A Biotechnology wymagat wieloetapowej procedury i byt najbardziej
pracochtonny sposrod testowanych modeli zawierajacych kolumienki. Najnizsza wydajnos¢ RNA
(13ug), otrzymano z Isolate Plant RNA. Najbardziej skoncentrowany preparat (34 ug) oczyszczono za
pomoca zestawu RNA 3-Zone, jednakze ta metoda izolacji byta najdluzsza i najtrudniejsza do
wykonania. Stosunek 260/280 dla wszystkich badanych prob byt rowny 2,0 lub wigkszy. Wyjatkiem
byta izolacja na krzemionce, dla ktorej wynosit on 1,87. Stosunek nizszy niz 2,0 nie jest zaskakujacym
wynikiem, poniewaz ta procedura oczyszcza zar6wno kwas rybonukleinowy, jak
i deoksyrybonukleinowy. Wydajnos¢ izolacji ta metoda wynosi 30upg, ktéora to wartos¢ jest
podwyzszona ze wzgledu na obecno$¢ DNA w probce. Aby sprawdzi¢ czy wybor metody izolacji
RNA moze wpltywaé na czulo$¢ wykrywania PVY za pomocg RT-PCR, wszystkie RNA
doprowadzono do 100 ng/ml i 10-krotne rozcienczano do 1pg/ml. Syntezg¢ cDNA przeprowadzono
przy uzyciu zestawu do odwrotnej transkrypcji Super Verte Kit (Novazym). DNA amplifikowano
w reakcji PCR przy uzyciu wilasnych starterow Y5-F oraz Y-5R generujacych produkt wielkosci
159 pz. Para starterow Y5 zostala zaprojektowana przez nas dla wysoce konserwatywnego regionu
biatka CI wirusa i teoretycznie powinna amplifikowa¢ wszystkie obecnie zsekwencjonowane izolaty
PVY. Przy wyzszych stezeniach RNA wszedzie byt widoczny wyrazny prazek, jednak w najnizszym
stezeniu RNA (1pg/ml catkowitego RNA) staby, ale specyficzny prazek wykryto tylko w probkach
RNA izolowanych przy uzyciu krzemionki, zestawu GeneJet RNA Purification oraz zestawu Plant
RNA MiniKit.

Najwyzszg czuto$¢ detekcji PVY osiagnicto, stosujac RNA wyizolowane na krzemionce oraz przy
uzyciu komercyjnych zestawow - Plant RNA MiniKit (Syngene) i GeneJet RNA Purification (Thermo
Scientific). 1zolacja RNA na krzemionce stanowi dobrg i efektywng ekonomicznie alternatywe dla
zestawow komercyjnych.

Opracowanie testow przydatnych do wykrywania wiruséw w warunkach polowych:

Test RT-LAMP pozwala na wykrycie wirusa w czasie 12-15 minut. Test mozna wykonywaé¢ w tazni
wodnej lub w jakimkolwiek inkubatorze zapewniajagcym uzyskanie 60-65°C. Jednak bardziej
jednorodne warunki temperaturowe oraz mozliwo$¢ monitorowania postgpu reakcji w czasie
rzeczywistym umozliwia urzadzenie do amplifikacji izotermicznej firmy OptiGen — Genie |II.
Urzadzenie jest niewielkie, mozna je zasila¢ baterig, dlatego idealnie nadaje si¢ do wykonywania
testow polowych. Ponadto pozwala na pomiar fluorescencji, dzigki czemu czuto$¢ wykrywania
wirusow znacznie wzrasta. W zwigzku z tym dopracowano test RT-LAMP do polowego wykrywania
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wiruséw, stosujac wirus ziemniaka Y (PVY) jako organizm modelowy. Test pozwalat na wykrycie
roéznych szczepoéw PVY i byt ok 100-krotnie bardziej czuty niz RT-PCR.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 67.
Tytul projektu: Opracowanie metod szybkiego rozmnazania genotypow ziemniaka.
Kierownik projektu: inz. D. Sekrecka

Szybkie rozmnazanie (mikrorozmnazanie) jako jedna z metod biotechnologicznych utatwia
przygotowanie materialtow wyjsciowych dla dalszej hodowli, zarowno w postaci roslin in vitro,
minibulw jak i mikrobulw.

Glownym celem projektu jest opracowanie metody uzyskiwania w szybki i prosty sposob bulw
(minibulw i mikrobulw) o tak duzych rozmiarach, by nadawaty si¢ one do bezposredniego wysadzenia
w polu. Warunkiem witasciwego stosowania mikrorozmnazania powinno by¢ zapewnienie stabilnosci
cech rozmnazanego materiatu genetycznego. Prace badawcze prowadzono w 3 zadaniach.

Opracowanie i zastosowanie technik in vitro dla mikrorozmnazania ziemniaka

(Pracownia Zasobow Genowych i Kultur in vitro Bonin)

W 2013 roku ocenie poddano 4 genotypy ziemniaka: Bursztyn, Legenda, Stasia i Zenia pod katem

opracowania metod ich szybkiego rozmnazania. Celem zadania bylo okre$lenie wplywu

zastosowanych technik mikrorozmnazania na wzrost, rozwdj i plonowanie ocenianych odmian.

Wiosng 2013 roku podczas mikrorozmnazania roslin in vitro przeprowadzono pod ostonami

do$wiadczenie, w ktorym sprawdzano wplyw gestosci sadzenia roslin na 1 m® na uzyskane plony

minibulw. Zastosowano 4 gestosci sadzenia: 24, 36, 48 i 60 roélin in vitro na 1 m*. Najwyzszy
wspotczynnik uzyskano u odmiany Stasia, nizsze — u pozostalych odmian. Gegsto$¢ sadzenia roslin na
1m® ma istotny wplyw na uzyskane wspotczynniki rozmnazania. W miare zwickszania si¢ obsady na

1m’ uzyskuje sie nizsze wspotczynniki, nawet 0 45% (odmiana Legenda z 8,92 do 4,84).

Mikrotuberyzacja to proces tworzenia bulw ziemniaka w warunkach in vitro. Do ich produkcji stosuje

si¢ kulture wyprowadzong z jednowezlowych fragmentéw roslin, ktorg poddaje si¢ dziataniu

chemicznych i fizycznych czynnikéw indukujacych tuberyzacje. Oprocz sktadnikow pozywki warunki
swietlne i termiczne odgrywaja rowniez istotng role w produkcji mikrobulw.

W roku sprawozdawczym przeprowadzono oceng 4 ww. genotypdéw pod katem ich przydatnosci

w produkcji mikrobulw. Do indukcji procesu tuberyzacji zastosowano zwigkszong koncentracje

sacharozy (8%) oraz benzylaminopuryn¢ (BAP), kinetyng, wegiel aktywowany 1 kwas jasmonowy.

Rosliny in vitro prowadzono w kontrolowanych warunkach w czterech wariantach:

I. 3 tygodnie utrzymywane w fitotronie w temperaturze 20°C, o$wietlenie 0k.3000 lux, przy
zachowaniu dobowego cyklu dzien/noc (16/8h) —> przeniesione do ciemnego pomieszczenia
(temp. 18-20°C) na okres 9 tygodni;

Il. 3 dni w fitotronie; warunki j.w.; dzien/noc -> przeniesienie kultur do ciemnego pomieszczenia -
noc, 18-20°C, 12 tygodni;

1. 3 tygodnie dzien/noc, 20°C -> przeniesienie kultur do ciemnego pomieszczenia — noc,
temperatura 8-10°C, 9 tygodni;

IV. 3 dni w fitotronie, temperatura 20-22 °C, o$wietlenie ok. 3 tys lux, dobowy cykl dzien/noc
(16/8h) > przeniesienie do pomieszczenia ciemnego, temperatura 8-10° C, 12 tygodni.

Przeprowadzono oceng genotypow pod katem ich przydatno$ci w produkcji mikrobulw — tj. bulw

wyprodukowanych w szkle. Warunki utrzymywania Kkultur in vitro (temperatura, $wiatto) oraz

odmiana mialy istotny wptyw na produkcje mikrobulw. Rodzaj zastosowanej pozywki nie miat
istotnego wptywu na mikrotuberyzacje. Najwyzszy wspotczynnik rozmnazania uzyskano dla odmiany

Stasia, natomiast odmiana Bursztyn plonowata na niskim poziomie (wspoétczynnik 0,69). Dla kazdego

genotypu ocenie poddano 2400 roslin in vitro tj. wykonano 9600 analiz.

Uzyskane rok wcze$niej mikrobulwy odmian Bursztyn, Legenda, Stasia i Zenia zostaty wysadzone do

skrzynek zawierajacych ok. 15 1 podtoza kompostowo-torfowego. Zastosowano 3 gestosci sadzenia na

1m?, tj. 36, 60 i 120 rodlin w sze$ciu powtdrzeniach (cyklach). W miare zwickszenia obsady rolin na

1 m? zmniejsza si¢ istotnie wspotczynnik rozmnazania. Zbyt duze zaggszczenie zwigksza konkurencje
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roslin o sktadniki pokarmowe oraz o $wiatto, a uzyskane wspotczynniki rozmnazania sg nawet o 50%
nizsze (Zenia z 12,01 do 6.10).

Minibulwy ocenianych odmian wysadzono w warunkach polowych rozmnozen w roku 2013.
Doswiadczenie polowe z wybranymi odmianami zatozono w uktadzie blokéw losowanych w trzech
powtdrzeniach. Zastosowano trzy wielkosci wysadzanych minibulw:

I.  minibulwy o $rednicy >3 cm,

Il.  minibulwy o $rednicy 3-2 cm,

I1l. minibulwy o $rednicy <2 cm.

Zaréwno odmiana, jak 1 wielko$¢ wysadzonej minibulwy miaty istotny wplyw na liczbe
wytworzonych bulw z poletka. Najmniej bulw wytworzyta odmiana Legenda, najwigcej odmiana
Stasia u ktorej uzyskano wysoki wspolczynnik rozmnazania. W warunkach polowych minibulwy
0 $rednicy ponizej 2 cm daty plon 0 ok. 17-29 % nizszy w poréwnaniu z minibulwami wigkszymi.
Odmiany Bursztyn i Legenda zareagowaty najwyzszym, bo 28-procentowym spadkiem plonu.

Badania nad szybkim mnozeniem minibulw z wykorzystaniem technologii hydroponicznej i zbiorem
w trakcie wzrostu roslin matecznych

(Pracownia Fizjologii Zaktadu Agronomii Ziemniaka w Jadwisinie).

W badaniach zastosowano trzy prototypowe urzadzenia do aeroponicznej uprawy ziemniaka.
Podstawe kazdego z nich stanowil stot z aluminiowa wanng, wykonany w wersji mobilnej,
pozwalajacej na swobodne przemieszczanie. Na kazdym stole ustawiono komorg aeroponiczna,
skonstruowang z lekkich, ocynkowanych profili stalowych, ostoni¢tych po bokach folig dwubarwna,
zewnetrznie bialg refleksyjng. Od gory konstrukcje zamykaty blaty wykonane z PCV z otworami na
rosliny. Liczba otworéw na kazdym stole wynosita od 108 do 126, zaleznie od kombinacji.

Instalacja do podawania pozywki w kazdym z trzech urzadzen sktadata si¢ ze zbiornika o wymiarach
600 x 700 x 550 mm i pojemnosci 300 litrow, pompy pobierajacej pozywke ze zbiornika przez
rurociag ssacy, filtra dyskowego, przewodu Tricoflex oraz instalacji zamgtawiajacej, znajdujacej sie
w komorze aeroponicznej. Wydajnos¢ zamglawiaczy dla kazdej komory ustalono na 308 1/godzing.
Zabezpieczenie pompy przed pracg na sucho stanowit czujnik poziomu pozywki w zbiorniku. Drenaz
splywal ze stolu przez otwor spustowy, grawitacyjnie do zbiornika z pozywka, Uklad zaworéw PCV
pozwalal manualnie ustawic¢ przelew powrotny do zbiornika i ustawic¢ zadane cisnienie. Praca kazdego
z urzadzen aeroponicznych zarzadzaly sterowniki czasowe Galcon AC-6S, ktére umozliwity
zaprogramowanie czasu wtrysku pozywki, czasu przerwy migdzy wtryskami w ciggu dnia oraz
W nocy.

Doswiadczenia przeprowadzono na $rednio wezesnych odmianach: Ametyst i Tajfun. Mikrobulwy
tych odmian otrzymano z Pomorsko-Mazurskiej Hodowli Ziemniaka. Zastosowano dwie gestosci
sadzenia: 36 i 42 rosliny na 1 m” W ten sposob uzyskano trzy kombinacje:

I.  Aeroponika | (AE 1) — sadzenie roslin do koszyczkow; gestos¢ sadzenia 36 roslin /m’.

Il.  Aeroponika Il (AE 1) — sadzenie bezposrednio do otworéw; gestosé sadzenia 36 roslin /m?.

I1l.  Aeroponika Il (AE 111) - sadzenie roslin do koszyczkow; gestosé sadzenia 42 roélin /m”.
Wytwarzanie minibulw prowadzono dwoma metodami: a/ przy zastosowaniu urzadzenia do
aeroponicznej uprawy ziemniaka b/ metoda tradycyjng, w substracie glebowym.

Wspolczynnik rozmnazania zalezny byl od odmiany. ‘Ametyst’ charakteryzowal si¢ wyzszym
wspotczynnikiem rozmnazania (32,02) niz ‘Tajfun’ (29,09). Najwyzsza warto$¢ tego wspotczynnika
U odmiany Ametyst (36,36) uzyskano w kombinacji AE II. U odmiany Tajfun réznice migdzy
systemami AE nie byly istotne.

W do$wiadczeniu przeprowadzonym metoda tradycyjng, w substracie glebowym, wspolczynnik
rozmnazania byl réwniez zalezny od odmiany. Stwierdzono, iz ‘Ametyst’ charakteryzowal si¢
wyzszym poziomem tego wspotczynnika (8.94) niz ‘Tajfun’ (7,11).

Wspoétczynnik rozmnazania badanych odmian ziemniaka uzyskany z roslin rosngcych w systemie
aeroponicznym wyrazony w procentach w stosunku do wspotczynnika uzyskanego z roslin rosnacych
w substracie glebowym wynosit w najlepszej kombinacji 407% u odmiany Ametyst i 413% u odmiany
Tajfun. Liczba minibulw wyprodukowanych w aeroponice przekroczyta zatem warto$¢ progowg dla
optacalno$ci stosowania systemu wynoszaca 1300 minibulw z 1 m®. Plon badanych odmian wynosit
srednio 180% w stosunku do plonu uzyskanego z substratu glebowego, a wielko$¢ minibulw - $rednio
76%.
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Adaptacja technik in vitro dla mikrorozmnazania wybranych genotypow
(Pracownia Zasobow Genowych i Kultur in vitro Bonin)
W roku sprawozdawczym za pomoca termoterapii i izolowania merystemow uzyskano zdrowy
material in vitro z 10 genotypow ziemniaka. W doswiadczeniu stosowano metode potgczong:
termoterapii z hodowla tkanek merystematycznych in vitro. Do doswiadczenia pobrano genotypy
ziemniaka w 100% porazone wirusami S, M 1 Y. Wstepnie materiat zostal przebadany na obecno$¢
bakterii Clavibacter michiganensis ssp. sepedonicus i Ralstonii solanaceum. Wykonano 30 testow
metodg posredniej immunofluorescencji z zastosowaniem przeciwcial poliklonalnych (Cma, Rsol)
i monoklonalnych (Cms). Nie stwierdzono obecnosci bakterii w badanym materiale. Przebadane
bulwy wysadzono do doniczek. Po wschodach ro$liny byty umieszczone w komorach fitotronowych
pod $wiattem jarzeniowym o natgzeniu ok. 4,5 tys lux, przy dobowym cyklu dzien/noc 16/8h
i odpowiednio temperaturach 35-37°C(dzien) i 30-33°C(noc). Okres dziatania temperatur byt rézny
(od 4 do 8 tygodni). W 3. tygodniu wzrostu, za pomocg testu PCR (reakcja tancuchowa polimerazy),
wykonano 30 testow pod katem wystgpowania wiroida wrzecionowatosci bulw ziemniaka (PSTVd).
Badania potwierdzily zdrowotno$¢ badanego materialu. Do izolowania merystemow pobrano paki
katowe i szczytowe roslin, z ktorych nastgpnie izolowano merystemy (0,1-1 mm). Odkazony
chloraming material roslinny umieszczano w kropli sterylnej wody na plytce Petriego, a nastgpnie pod
mikroskopem, przy pomocy igly preparacyjnej i skalpela, izolowano merystemy. Z kazdego genotypu
izolowano po trzy wielkosci merystemOéw i umieszczano na pozywce Murashige-Skooga (1962)
zestalonej agarem. Probowki z merystemami umieszcono w fitotronie (temperatura 16-20°C; dobowy
cykl dzien/noc - 16/8h; natezenie $§wiatla ok. 3 tys lux). Na podstawie wykonanych badah mozna
stwierdzi¢, ze mate wycinki tkanki izolowanej z pakow katowych i szczytowych roslin poddanych
termoterapii dajg wigksze szanse na uzyskanie zdrowych roslin (64% zdrowych kultur). Najwigksze
trudnos¢i sprawia wirus S, najczesciej stwierdzany w przebadanych kulturach. Ponowne termoterapie
(z ro$lin in vitro) i izolowanie merystemow pozwala, by¢ moze na uzyskanie zdrowych kultur.
Ewentualne zastosowanie chemioterapii zwiekszy szanse na uzyskanie genotypow wolnych od wirusa
SiM.
Najwazniejsze osiggniecia:
e Opracowanie metod szybkiego rozmmnazania dla kolejnych wybranych odmian ziemniaka
wpisanych do Rejestru Odmian.
e Opracowanie projektu i wykonanie trzech systemow urzadzenia do aeroponicznej uprawy
ziemniaka.
e Opracowanie technologii produkcji minibulw z mikrobulw ziemniaka z wykorzystaniem urzadzen
do aeroponicznej uprawy oraz zbiorami w trakcie wzrostu roslin.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 68.

Tytul projektu: Wyréznienie biochemiczno molekularnych wskaznikow tolerancyjnosci
genotypow ziemniaka na susze¢ glebowa.

Kierownik projektu: Prof. dr hab. B. Zagdarnska

Ziemniak (Solanum tuberosum L) jest uznawany za rosline wrazliwg na niedobory wody w glebie

praktycznie w kazdej fazie rozwojowej (Schlafleitner i in. 2007). Wystapienie chociazby niewielkich

niedoboréw wody w glebie powoduje obnizenie plonu, poniewaz rozwo¢j bulw zalezy od ich

zaopatrzenia w cukry.

W ramach realizowanego tematu w roku 2013 przeprowadzono doswiadczenie w warunkach hali

wegetacyjnej dla szesciu genotypow ziemniaka, w ktorym zastosowano dwutygodniowg susze

glebowa, trzy tygodnie po rozpoczeciu tuberyzacji. Badano nastgpujace odmiany: Bogatka, Igor,

Jubilat, Jurek, Legenda, Malaga.

Celem prowadzonych badan byta:

* Ocena zdolnosci do unikania i do tolerowania odwodnienia przez rosliny ziemniaka i okreslenie
wystepujacej zmiennosci w obrebie réznych genotypow pod wzgledem cech pogarszajacych
wyglad bulw.
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e Ocena genotypow roslin ziemniaka pod wzgledem produkcji biomasy, skrobi, cukrow
redukujacych, sacharozy w warunkach suszy glebowej.

* Charakterystyka zdolno$ci ro$lin ziemniaka w warunkach suszy wykazujacych zmiany
W tolerowaniu niedoboru wody w stosunku do roslin kontrolnych do utrzymywania potencjatu
redoks na podstawie oceny stopnia karbonylacji biatek.

* Poszukiwanie biatek, ktorych synteza jest specyficznie indukowana, zmienia si¢ (wzrasta/spada)
lub zostaje zahamowana pod wplywem suszy.

Otrzymane wyniki pozwolily na sformutowanie nastepujacych wnioskow:

*  Wykazano, ze odmiana Legenda jest odporna na susze¢ glebowa.

* Wykazano, ze zawartos¢ grup karbonylowych zmniejsza si¢ w lisciach ros§lin poddanych suszy
glebowej, natomiast zwigksza si¢ w bulwach i korzeniach.

* Intensywno$¢ utleniania bialek wydaje si¢ byC niezalezna od odporno$ci odmian na susze
mierzonej plonem bulw.

» Zidentyfikowano dziesi¢¢ bialek charakteryzujacych proteom korzeni ziemniaka wrazliwych na
suszg glebowa.

* Wykazano, ze ekspresja biatek histonowych, biatlek odpowiedzialnych za osmoregulacje
(akwaporyny) i przenoszenie sygnatow (kinaza NDP) oraz metabolizm energetyczny jest
zwigkszona w korzeniach ziemniaka wrazliwego na susz¢ glebowa.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 69.

Tytul projektu: Opracowanie oraz weryfikacja procedur badawczych okreslajacych
warto$¢ agrotechniczng i uzytkowa genotypow ziemniaka z uwzglednieniem warunkow
srodowiska, uprawy i przechowywania.

Kierownik projektu: dr W. Nowacki

Celem prac prowadzonych przez IHAR-PIB Oddziat w Jadwisinie byto pozyskanie i gromadzenie
danych  eksperymentalnych, uzyskiwanych w badaniach polowych, przechowalniczych
i laboratoryjnych, pozwalajacych na oceng zakresu zmiennosci puli genetycznej Solanum tuberosum
atakze ocena interakcji genotypowo—Ssrodowiskowej tych cech wymienionego gatunku, ktore
determinuja jego warto$¢ agrotechniczng i uzytkowa w tym takze bezpieczenstwo zywieniowe
| paszowe.

Wykonane dla jego realizacji zadania badawcze obejmowaty nastgpujace zagadnienia:

1. Analiza parametréw rozwoju roslin ziemniaka determinujacych plon i jego strukture.

2. Ocena zakresu zmiennosci w puli genetycznej ziemniaka pod wzgledem abiotycznie
uwarunkowanych cech, pogarszajacych wyglad bulw (podatno$¢ na spekania fizjologiczne,
deformacje, pustowato$¢, rdzawa plamistosc).

3. Analiza zalezno$ci pomi¢dzy warunkami Srodowiska uprawy a genotypem w powstawaniu chordb
skorki bulw powodowanych przez: Rhizoctona solani, Helminthosporium solani, Streptomyces
scabies.

4. Poszukiwanie form taczacych mate wymagania nawozowe oraz niska kumulacje azotandéw
i glikoalkaloidow w bulwach ziemniaka.

5. Ocena genotypow ro$lin ziemniaka pod wzglgdem zdolnosci do produkcji biomasy, skrobi i jej
jakosci oraz biatka.

6. Identyfikacja zrodel zmienno$ci parametréw procesu kietkowania sadzeniakoéw ziemniaka (liczba
kietkujacych oczek, dtugos¢ okresu spoczynku, intensywno$¢ kietkowania, itp.).

7. Badanie wptywu genotypu na cechy konsumpcyjno-technologiczne w okresie przechowywania

8. Okreslenie trwalosci przechowalniczej genotypow ziemniaka w zaleznosci od warunkow
przechowywania.

9. Kwantyfikacja cech okreslajacych przydatnos¢ odmian ziemniaka do produkcji ekologicznej oraz
niskonaktadowe;j.

Materiat badawczy wymienionych zadan stanowito 61 nowych genotypéw ziemniaka wytypowanych
przez krajowe jednostki jego hodowli. Z tego w badaniach polowych oraz ocenach i analizach
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laboratoryjnych prowadzonych bezposrednio po zbiorze uwzglednione zostaty 34 genotypy,
9 oceniano w aspekcie przydatnosci do uprawy ekologicznej a 35, uwzglednionych w badaniach
polowych w sezonie wegetacyjnym 2012 stanowito przedmiot kompleksowych badan
przechowalniczych oraz oceny przydatnos$ci uzytkowej w sezonie 2012/2013.
Obserwacyjno-pomiarowe  doswiadczenia polowe przeprowadzono w 4 miejscowosciach
zlokalizowanych w wojewodztwach: mazowieckim zachodniopomorskim, warminsko-mazurskim
i pomorskim. Kazdy uwzgledniony w badaniach genotyp uczestniczyt w doswiadczeniach
zrealizowanych w 2 punktach, za§ wszystkie badania i oceny laboratoryjne i przechowalnicze
uzyskanych plonéw zostalty wykonane w IHAR-PIB Oddziat w Jadwisinie, w Zaktadzie Agronomii
Ziemniaka oraz w Zaktadzie Przechowalnictwa i Przetworstwa Ziemniaka. Warunki siedliskowe
doswiadczen polowych charakteryzowato §rednie  zroéznicowanie warunkow  glebowych
i agrotechnicznych, natomiast uktad czynnikow meteorologicznych w kolejnych miesigcach wegetacji
byl w poszczegolnych punktach badawczych bardzo zréznicowany. Odnotowano znaczng lokalng
dynamike zarowno opadow jak i temperatury. Najmniej opadow- tacznie tylko 290,4mm odnotowano
w punkcie badawczym 2, podczas gdy w miejscowosciach 1 i 3 wyniosty one niewiele ponizej 5S00mm
(odpowiednio 495,mm i 480,4mm). Punkt badawczy 2 byl tez miejscem o najnizszej S$redniej
temperaturze powietrza -14,2°C. Jednocze$nie, poréwnanie warunkéw termicznych w kolejnych
miesigcach roku 2013 w poszczegdlnych punktach badan z odpowiednimi warto$ciami miesigcznych
srednich wieloletnich wykazato, ze sezon wegetacyjny cechowat si¢ wystepowaniem zdecydowanie
wyzszych temperatur w gtownych miesigcach rozwoju roslin. W okresie maj- sierpien ksztattowaly sie
one od 0,3°C - do 2,6°C powyzej wartosci $rednich wieloletnich.

Odnotowana zmienno$¢ warunkow okazata si¢ waznym czynnikiem modyfikujacym rozwdj roélin,

poziom nagromadzonego plonu a takze jego jako$¢. Wyniki analiz wykazaty, bowiem, ze niezaleznie

od zmiennosci genotypowej wiele sposrod ocenianych cech podlegato takze silnej zmiennoS$ci
genotypowo—srodowiskowej.  Udowodnione  zostaly  rowniez  genotypowo-§rodowiskowe
uwarunkowania, co do ksztaltowania wtasciwosci determinujacych warto$¢ plonu przechowywanego

tj. pochodzacego ze zbioréw 2012.

Wyniki badan upowazniaja do przedstawienia nastepujacych wnioskow:

o Wystepowanie i dlugotrwato§¢ faz rozwoju roslin bylo silnie modyfikowane warunkami
srodowiska, ale wsrod materiatdw poddanych badaniom wystgpity roéwniez genotypy wykazujace
znaczng stabilno$¢, co do przebiegu kolejnych fenofaz.

e Ujawniony w zmiennych warunkach punktow badan bardzo zréznicowany potencjat plonowania
genotypow byl przede wszystkim determinowany warunkami hydrotermicznymi w pelni
nagromadzania plonu. Wystepujaca w badaniach zmienno$¢ zaopatrzenia w wode¢ pozwolila na
wskazanie genotypow wykazujacych silng wrazliwo$¢ na nieoptymalny poziom czynnikéw
meteorologicznych oraz takich, ktére wykazuja znaczng stabilno$¢ plonowania.

e Ponad 50% ocenianych genotypow w pelni wykorzystalo potencjat plonowania ziemniaka
w warunkach naszego kraju wydajac plonu suchej masy powyzej 13 t-ha-loraz skrobi powyzej
9 t-ha-1.

e Wystepowanie wigkszosci analizowanych wad morfologii i migzszu bulw stanowito efekt
interakcji genotypowo-srodowiskowej. Nasilenie rdzawej plamisto$ci migzszu byto determinowane
glownie warunkami $rodowisk uprawy. Jednoczesnie u 30% genotypow stwierdzono niska
sktonnos¢ do powstawania tej wady, a niemal u potowy ocenianych kreacji nie notowano bulw
Z pustowatoscia.

e Wszystkie badane genotypy byly podatne na powstawanie deformacji. Stabilno§¢ w powstawaniu
wad morfologicznych w zmiennych warunkach srodowiska wykazato 4 genotypy.

e Bulwy rdéznych genotypéw zebrane w sezonie wegetacyjnym 2012 w 4 punktach badan
charakteryzowalo pewne $rodowiskowe zrdznicowanie porazenia parchem srebrzystym, ale tak
w grupie wczesniejszych jak i srednio wczesnych odnotowano formy bardziej stabilne tj. takie,
ktore niezaleznie od miejsca uprawy wykazywaly zblizone porazenie sprawca choroby.

¢ Srodowiskowa zmienno$¢ wystepowania ospowatosci bulw byta istotnie zréznicowana, nie mniej
w ocenianej puli materialtdw wystepowaly genotypy, ktore w odmiennych warunkach rozwoju
bulw, a zatem i patogena, wykazaly matg bagdz wyraznie wigkszg podatno$¢ na namnazanie si¢
sklerocjow na bulwach.
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e Plon uzyskany w sezonie wegetacyjnym 2103 cechowala bardzo duza srodowiskowa zmienno$é
porazenia parchem zwyktym. W aspekcie zréznicowania genotypowego stwierdzono zaréwno
obecno$¢ form, ktore wykazywaly znaczng stabilno$¢ odpornos$ci na porazenia tym patogenem jak
i takich u ktoérych §rodowiskowa zmienno$¢ wystgpowania zmian spowodowanych rozwojem tej
choroby byta duza.

e Genotypowa zmienno$¢ odpornosci na uszkodzenia mechaniczne bulw u nowych form
hodowlanych okazata si¢ wieksza niz w przypadku odmian zarejestrowanych. Niepokojacy jest,
stwierdzony juz w kolejnym roku, niski udzial genotypéw o wysokiej odpornosci na uszkodzenia
W grupie genotypow wcezesniejszych.

e Sposrod 34 ocenianych nowych kreacji hodowlanych wysoka efektywno$cia nawozenia
i jednoczesnie malymi wymaganiami nawozowymi wyroznit si¢ 1 genotyp i takze 1-wysoka
efektywno$cig nawozenia i $Srednimi wymaganiami nawozowymi.

e Niezaleznie od warunkéw gromadzenia plonu przewazajaca liczba genotypdw (32) wykazata niska
sktonnos¢ do kumulacji azotandéw, natomiast w przypadku glikoalkaloidow taka $rodowiskowa
zbiezno$¢ niskiej ich zawartosci stwierdzono u 20 nowych genotypow.

e W ocenianej puli materiatdw wyr6ézniono 9 genotypdéw wysokoskrobiowych- o $redniej jej
zawartosci 19,7%, w ktorych najwarto$ciowsza frakcja ziaren skrobiowych duzych (o $rednicy 40—
115 pm) stanowita 47-71%.

e Bulwy stanowigce plon uzyskany w sezonie wegetacyjnym, ktoérego warunki meteorologiczne
wyrazone wspélczynnikiem Sielianinowa cechuje nizsza jego warto$¢, charakteryzowato
poézniejsze rozpoczecie kietkowania i mniejsze tempo przyrostu kietkow niz bulwy pochodzace
Z warunkdéw uprawy o wyzszym wspotczynniku Sielianinowa.

e Najwyzszy poziom choréb przechowalniczych wystapit w punkcie uprawy charakteryzujacym sie
duzymi opadami w okresie sierpnia i wrzes$nia.

e Potwierdzono, ze wiele nowych genotypow charakteryzuje si¢ dlugim lub $rednim okresem
spoczynku, co jest pozadang cecha z punktu widzenia praktyki rolnicze;j.

e Wsérod 35 badanych genotypéw wyodrebniono 4 formy, ktore niezaleznie od warunkéw
srodowiska i przechowywania (temperatura 5 i 8°C) nie nagromadzaly cukrow prostych (cold
storage).

o Frytki dobrej jakosci niezaleznie od temperatury przechowywania bulw otrzymano tylko z trzech
nowych form hodowlanych.

e W niekorzystnych warunkach pogodowych roku 2013 (wyjatkowo duzy nadmiar opadéw w maju
i czerwcu a nastepnie susza w lipcu), w systemie ekologicznym plon frakcji handlowej wszystkich
9-ciu badanych genotypoéw w warunkach uprawy bez nawadniania byt bardzo niski: 6,0-17,5 t/ha.
Ponadto warto$¢ plonu wigkszosci genotypdéw z produkcji w tym systemie zostata dodatkowo
znacznie obnizona slabg jakoscia plonu wynikajaca z ponad 80% porazenia bulw parchem
zwyklym oraz wysokiego udziatu w plonie bulw zdeformowanych.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 70.

Tytul projektu: Badania nad efektywnoscig indukcji haploidéow w zréznicowanych
genotypach kukurydzy metoda gynogenezy.

Kierownik projektu: dr R. Warzecha

Identyfikacja nasion haploidalnych kukurydzy w kolbach matecznych poddanych indukcji

Celem prowadzonych badan byto okreslenie efektywnosci haploidow w zréznicowanych genotypach
kukurydzy, reprezentujacych dwie pule genowe: SH i KB. W badaniach wykorzystano genotyp RWS,
indukujacy haploidy mateczne.

Przedmiotem indukcji haploidow byty 182 genotypy mateczne kukurydzy. Przeprowadzono analizg
laboratoryjng nasion z kolb matecznych uzyskanych w wyniku indukcji haploidow. Zidentyfikowano
lacznie 50000 nasion ,,domniemanych” haploidow do dalszych analiz i prac badawczych.
Przeprowadzono podwajanie liczby chromosomow w siewkach domniemanych haploidow przy
zastosowaniu kolchicyny.
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W puli genowej SH $rednia efektywno$¢ indukcji wyniosta 2,3% (1,0-4,2%), a w genotypach z puli
genowej KB - 3,25% (1,0-6,0%).

Przeprowadzenie podwajania liczby chromosoméw w roslinach haploidalnych

Procedura podwajania chromosoméw polegata na zalaniu siewek domniemanych haploidéw wodnym
roztworem kolchicyny o stezeniu 0,06% + 0,5% DMSO, i pozostawieniu ich na 8 godzin w ciemnosci.
Po zakonczeniu kolchicynowania siewki byly ptukane przez pét godziny pod zimng woda.

Identyfikacja podwojonych haploidow

Siewki, po zakofczeniu kolchicynowania wypikowano do wielodoniczek w szklarni, a po okoto
2 tygodniach wysadzono w polu do konca pierwszej dekady czerwca. Przed kwitnieniem roslin
wyeliminowano rosliny wykazujace cechy mieszancowe (diploidy). Zidentyfikowano i pozostawiono
do dalszych badan 11677 roslin, ktore wykazywaly cechy roslin haploidalnych. W tej grupie, byto
jednak 2974 (25,5%) ro$lin, ktore nie wytworzyly znamion. 4831 (41,4%) roslin o fenotypie
haploidalnym byto sterylnych (nie wytwarzaty pytku). 3872 (33,2%) roslin bylo plodnych.
Identyfikacja tej grupy roslin - podwojonych haploidow - jest gtdwnym celem prowadzonych badan.
Rosliny te poddano samozapyleniu w celu wytworzenia nasion pokolenia DH;. 1817 roslin (48,3%)
sposrod poddanych samozapyleniu zawigzato nasiona. Stwierdzono zrdznicowany stopien
zawiazywania nasion DH; na poszczegdlnych roslinach DHy,.

Badania nad optymalizacjg otrzymywania roélin di-haploidalnych kukurydzy przy pomocy substancji
c-mitotycznych

Przedmiotem badan byly haploidy mateczne z 5 genotypoéw reprezentujacych pule genowa SH
i 4 genotypy reprezentujace pule genowg KB. Siewki otrzymane z tych genotypéw poddano
kolchicynowaniu roztworami Kkolchicyny o st¢zeniach 0,06 i 0,08% przez 10 i 12 godzin,
w temperaturze 26°C.

Analiza genotypéw SH i KB wskazata, ze najbardziej efektywnym wariantem bylo traktowanie
siewek roztworem kolchicyny w stezeniu 0,06% przy czasie ekspozycji 10 godzin - efektywno$¢
podwajania dla obydwu grup genotypdéw byla jednakowa i wyniosta odpowiednio 37,0% oraz 36,9%.
Najwyzsza efektywnos$¢ podwajania wystapita: wsrod genotypdéw z puli SH, dla genotypu SH 187/12
(43,8%), a wsérdd genotypdw z puli KB dla genotypu KB 87/12 (46,8%).

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 71.

Tytul projektu: Badanie interakcji genotypowo-srodowiskowej linii wsobnych
| mieszancéw kukurydzy dla oceny ich przydatnosci uzytkowe;j.

Kierownik projektu: dr R. Warzecha

Celem badan bylo wyroznienie mieszancéw F; kukurydzy ocenianych w do$wiadczeniach na ziarno

(96 mieszancow w 5. seriach do§wiadczen) i na kiszonke catych roslin (39 mieszancéw w 2. seriach

doswiadczen), o parametrach uzytkowych istotnie wyzszych od wzorca, oraz okreslenie typu ich

reakcji genotypowo-srodowiskowej, w doswiadczeniach migdzystacyjnych o zréznicowanych
warunkach glebowo-klimatycznych (6 miejscowos$ci). Poszukiwano mieszancow

e 0 stabilnej (nieistotnej) interakcji genotypu i srodowiska, ktore majg szeroka zdolno$¢ adaptacyjna
i wykazuja wysoki poziom parametrow uzytkowych, w tym plonu, w wiekszos$ci srodowisk;

e 0 niestabilnej, istotnej interakcji genotypu i $rodowiska: intensywne - 0 mniejszej adaptacji do
zroznicowanych warunkow srodowiska, wykazujace dodatnig interakcje w srodowiskach lepszych,
ekstensywne - o lepszej adaptacji do gorszych warunkéw srodowiska;

e o reakcji nieokreslone;j.

W wyniku badan nad kukurydza ziarnowa wyr6zniono:

e Mieszance o plonie ziarna istotnie wyzszym od wzorca:

— charakteryzujace si¢ stabilng (nieistotng) interakcjg genotypu i srodowiska (7 mieszancow),

— o niestabilnej (istotnej) interakcji sSrodowiskowej, w podgrupie nieokreslonej (3 mieszance).
e Mieszance o zawartosci suchej masy w ziarnie w czasie zbioru istotnie wyzszej od wzorca:

— charakteryzujace si¢ stabilng (nieistotna) interakcja genotypu i Srodowiska (3 mieszance),

63



— o0 niestabilnej (istotnej) interakcji genotypu i $rodowiska, w grupie nieokreslonej
(18 mieszancow).
W wyniku badan nad kukurydza kiszonkowg wyr6zniono:
e Mieszance o plonie ogélnym suchej masy catych roslin istotnie wyzszym od wzorca:
- o stabilnej (nieistotnej) interakcji genotypu i Srodowiska (11 mieszancow),
- 0 niestabilnej (istotnej) interakcji genotypu i sSrodowiska, w grupie nieokreslonej (7 mieszancow).
e Mieszance o zawarto$ci suchej masy w catych ro§linach w czasie zbioru istotnie wyzszej od
wzorca.:
- 0 stabilnej (nieistotnej) interakcji genotypu i Srodowiska (1 mieszaniec).
e Mieszance o plonie suchej masy kolb istotnie wyzszym od wzorca:
- o stabilnej (nieistotnej) interakcji genotypu i Srodowiska (3 mieszance),
- 0 niestabilnej (istotnej) interakcji genotypu i sSrodowiska, w grupie niecokreslonej (2 mieszance).

Stwierdzono, ze badane mieszance sg silnie zréznicowane pod wzglegdem poziomu plonowania,
wczesnosci, reakcji na warunki §rodowiskowe i1 zdolnosci adaptacyjne;.

Na podstawie wykresow korelacyjnych w doswiadczeniach na ziarno wyrdézniono mieszance
o0 korzystnych korelacjach: plonu ziarna i wczesnosci, odpornosci na wyleganie i wczesnoSci
i mieszance szybko oddajace wode w czasie dojrzewania. W doswiadczeniach na kiszonke
wyrézniono mieszance o korzystnych korelacjach: plonu ogélnego suchej masy i zawarto$ci suchej
masy w calych roslinach, plonu ogoélnego suchej masy i plonu suchej masy kolb, odpornosci na
wyleganie i wczesnosci.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 72.

Tytul projektu: Epidemiologia choréb powodowanych przez grzyby z rodzaju Fusarium
spp. na kukurydzy oraz poszukiwanie nowych zrodel odpornosci.

Kierownik projektu: dr E. Kochanska-Czembor

Celem glownym badan bylo poszerzenie wiedzy dotyczacej genetycznego uwarunkowania interakcji
pomigdzy kukurydzg a grzybami powodujacymi fuzarioze kolb (Fusarium spp.) w réznych warunkach
srodowiskowych z wykorzystaniem metod fenotypowych. Cel gtoéwny zostat osiagniety poprzez cele
szczegOtowe: (1) badanie zmiennosci stopnia odpornosci na grzyby z rodzaju Fusarium spp.
w kolekcji linii wsobnych (2) okreslenie mozliwosci uzyskania postepu genetycznego dla stopnia
odpornosci na fuzariozg kolb i zgorzel podstawy todygi metoda rodowodowa

Ocena stopnia odpornosci elitarnych linii wsobnych na grzyby z rodzaju Fusarium spp. przy infekcji
naturalnej oraz po inokulacji osobno kolb lub lodyg

Metodyka:

Badania prowadzono w 3 lokalizacjach — w jednej po zakazeniach sztucznych todyg i przy infekcji
naturalnej todyg oraz w dwoch innych lokalizacjach przy infekcji naturalnej. Do badan wiaczono 100
elitarnych linii wsobnych na poziomie wsobnosci F9. Byly one zréznicowane pod wzgledem
pochodzenia i nalezaly do nastepujgcych grup: dent, flint, IDT, Lancaster, SSS / IDT. Pochodzenie
11 linii nie bylo znane. W Radzikowie, doswiadczenia zaktadane byty metoda losowanych blokow
W 3 powtorzeniach, a w obrebie kazdej linii oceniano 18 pojedynkow po zakazeniu sztucznym lodyg
i 18 przy infekcji naturalnej (6 w kazdym powtorzeniu). W dwoch innych lokalizacjach doswiadczenia
zatozono w 2 powtorzeniach, a w kazdym powtorzeniu oceniano 12 pojedynkow. Rownolegle z ocena
porazenia lodyg prowadzono oceng porazenia kolb. Lacznie oceniono 6000 pojedynkéw w tym: 1800
pojedynkow po inokulacji fodyg w jednej lokalizacji i 4200 pojedynkow — todygi nie inokulowane
(infekcja naturalna; w 3 lokalizacjach).

Do inokulacji todyg wykorzystano izolaty F. graminearum wyosobnione z porazonych préb ziarna
z lat poprzednich, reprezentatywne dla populacji tego gatunku. Inokulacj¢ todyg prowadzono zgodnie
z metodyka stosowang przez CIMMYT — drewniane patyczki autoklawowano w kolbach stozkowych,
zalewano pozywka SNA o stezeniu agaru 3%, wkladano kawatki grzybni izolatu F. graminearum
rosngcego na pozywce PDA. Patyczki inkubowano w temp. 22-24°C przy $wietle dziennym. Lodygi
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zakazano w okresie kwitnienia kwiatostanéw meskich poprzez naktuwanie ich patyczkami pomigdzy
drugim i trzecim miedzywezlem.

Do oceny fenotypowej stopnia porazenia todyg przy infekcji naturalnej i po zakazeniach sztucznych
uzywano skali 1 — 9. Lodygi byly krojone na wysokosci 3 wezta: 1 = brak objawow choroby, 3 =
zmiany chorobowe na pierwszym lub drugim wezle, 5 = zmiany chorobowe na pierwszym lub drugim
wezle oraz pierwsze objawy rozktadu tkanek dwoch dolnych miedzywezli, 7 = silny rozktad trzech
migdzywezli, ale widoczna tkanka rdzenia, 9 = catkowity rozktad tkanek. Ocen¢ fenotypowsa stopnia
odpornosci na fuzarioze kolb prowadzono w fazie dojrzatosci petnej wykorzystujac skale 1 — 7 opartg
o procent ziarniakow z objawami porazenia: 1 = brak objawow; 2 = 1-3%, 3 = 4-10%; 4 = 11-25%;
5 = 26-50%; 6 = 51-75% and 7 = 76-100%

Wyniki

Stwierdzono istotne réznice pomigdzy grupami dla ich stopnia odpornosci na fuzariozy kolb oraz
zgorzel podstawy todygi przy infekcji naturalnej i po inokulacji F. graminearum. Pozny zbior (opady
deszczu w drugiej dekadzie pazdziernika oraz spadek temperatur) spowodowat, ze nawet przy infekcji
naturalnej porazenie todyg bylo zblizone do porazenia przy infekcji naturalnej. Stwierdzono duza
powtarzalno$¢ wynikow ocen odpornosci na zgorzel podstawy todygi po zakazeniach sztucznych oraz
przy infekcji naturalnej we wszystkich lokalizacjach. Brak byto istotnych wspotzaleznosci pomiedzy
stopniem odpornosci na zgorzel podstawy todygi a fuzariozg kolb. Najbardziej warto§ciowy materiat
(kolby), w sposob istotny réznicujacy kolekcje, zostanie wykorzystany do dalszych badan, celem
okreslenia wptywu inokulacji todyg grzybem F. graminearun na zawarto$¢ toksyn osobno w osadkach
1 ziarnie, co pozwoli na pelng interpretacje wynikow.
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Rys. 1. Relacje pomiedzy grupami linii wsobnych w uktadzie dwoch pierwszych sktadowych gtownych
wyodrebnionych na bazie wynikow ocen odpornosci na fuzarioze kolb (FK) i na zgorzel podstawy
todygi (ZG) po inokulacji todyg F. graminearum w Radzikowie i przy infekcji naturalnej todyg
w Radzikowe, Smolicach i Kobierzycach.

Poszukiwanie nowych, wezesnych zroédet odpornosci kukurydzy na grzyby z rodzaju Fusarium spp.
w obrebie populacji Sy oraz linii pokolen Sy, S, i S;3 (metoda rodowodowa)

Metodyka:

Badania prowadzone sa w cyklu trzyletnim. Materiat roslinny to populacje pokolenia F, uzyskane na
bazie krzyzowan odlegtych genetycznie linii wsobnych, linie pokolenia S; to materialy wytypowane
do dalszych badan na podstawie pierwszego cyklu, linie pokolenia S, to materialy wytypowane do
dalszych badan na podstawie dwoch cykli selekcji oraz linie pokolenia S; czyli materialy po trzech
cyklach selekcji. Odporno$¢ najwezesniej kwitngcych i zapylanych wsobnie roslin na fuzarioze kolb
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oceniana jest po zakazeniu sztucznym izolatami F. graminearum (skala 1 — 7). Odpornos$¢ na zgorzel
podstawy todygi oceniana jest przy infekcji naturalnej (skala 1 —9).

Wyniki i wnioski

Oceniono stopien odpornosci 7274 pojedynkdéw po zapyleniu wsobnym i inokulacji kolb (w tym 3390
pojedynkéw w obrebie pokolenia Sg, 3499 pojedynkow w obrebie linii pokolenia S;, 385 pojedynkow
w obrebie linii pokolenia S;). Do dalszych badan wytypowano 3932 pojedynki jako potencjalne zrodta
odpornosci w tym: 706 w grupie populacji KOB oraz 890 w grupie populacji SH jako linie pokolenia
S1, 400 pojedynkow w puli genowej KOB i 1670 pojedynkéw w puli genowej SH jako linie pokolenia
S;; 118 pojedynkow w puli genowej KOB i 148 pojedynkow w puli genowej jako linie pokolenia S;.

o msimss
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Rys. 2. Udziat genotypow w obrebie pokolenia Sy (material roslinny wyjsciowy) oraz w obrebie
pokolenia Sz (material roslinny po 3 cyklach selekcji) w grupach o réznym stopniu odpornosci na
fuzarioze kolb po zakazeniach sztucznych ocenianym w skali 1 -7.

Prowadzac selekcje metodg rodowodowa w obrebie pokolen Sy S; i S, stwierdzono, ze jest ona
efektywna i umozliwia uzyskanie postepu genetycznego dla wczesnosci, stopnia odpornosci na
fuzarioze kolb po zakazeniach sztucznych i na zgorzel podstawy todygi przy infekcji naturalnej
jednoczes$nie w obrebie populacji kukurydzy o typie ziarna szklistym, zeboksztaltnym i posrednim.

Na podstawie ocen fenotypowych stopnia porazenia kolb po zakazeniach sztucznych F. graminearum
stwierdzono, ze w grupie form o ziarnie szklistym czestotliwo$¢ wystepowania form o podwyzszonej
odpornosci jest $rednio o 30% wyzsza niz w obrgbie form wyjSciowych, a w grupie o ziarnie
zgboksztaltnym $rednio do 20% wyzsza w stosunku do form wyj$ciowych.

Materiaty pokolenia S; kukurydzy byly s$rednio o 10 dni wczesniejsze w stosunku do form
wyjsciowych.

Stwierdzono dodatnig wspotzaleznosé pomiedzy wezesnosciag kukurydzy a jej stopniem odpornosci na
fuzarioze kolb.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 76.

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

Kierownik projektu: dr hab. M. Goska prof. IHAR-PIB

W  hodowli wielu gatunkow roslin powszechnie wykorzystuje si¢ nowoczesne metody
biotechnologiczne. Jedng z nich jest otrzymywanie roslin haploidalnych na drodze androgenezy lub
gynogenezy. Wykorzystanie kultur niezaptodnionych zalazkéw do produkeji linii homozygotycznych
z wysoce heterozygotycznego materiatu wyjSciowego buraka cukrowego (Beta vulgaris L.) stato sie
nieodzownym elementem doskonalenia odmian w procesie hodowlanym. Wyprowadzenie linii
haploidalnych, a nastgpnie podwojonych haploidow (DH) na duza skale uzaleznione jest od
efektywnej metody ich uzyskania z r6znych genotypow.

Celem projektu bylo opracowanie efektywnej metody otrzymywania haploidow i podwojonych
haploidéw w kulturach in vitro z niezaptodnionych zalgzkéw wielonasiennych zapylaczy réznych
typow uzytkowych buraka cukrowego.
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Przeprowadzone 6-cio letnie badania nad gynogeneza w kulturach in vitro zalazkow burakow
cukrowych wielonasiennych diploidalnych =zapylaczy wykazaly znaczne ro6znice pomiedzy
testowanymi genotypami pod wzgledem zdolnosci do regeneracji ro§lin. Materiatem wyj$ciowym do
badan byly wielonasienne diploidalne zapylacze buraka cukrowego — typu cukrowego (162 genotypy),
cukrowo-normalnego (343 genotypy) i normalnego (397 genotypow) oraz genotypy uzyskane ze
swobodnego przepylenia linii podwojonych haploidow (58 genotypow). Zalazki do kultur in vitro
pobierano z roslin rosnagcych w szklarni. Wyktadano je na pozywke Murashige i Skooga (MS)
zawierajaca 1 mg-dm™ BAP. Ogélem wylozono na pozywki 17330 niezaptodnionych zalazkéw typu
cukrowego, 29425 cukrowo-normalnego i 31095 typu normalnego oraz 6465 zalazkow genotypow ze
swobodnego przepylenia linii DH. Najwyzszy procent haploidalnych roslin otrzymano z zalgzkéw
izolowanych z roslin ze swobodnego przepylenia linii DH (5,4%) i1 wielonasiennych zapylaczy typu
cukrowo-normalnego ($rednio 5,1%). Stabiej regenerowaty zalgzki wielonasiennych zapylaczy typu
normalnego ($rednio 4,9%) i cukrowego ( $rednio 3,7%). Ogotem z 84315 niezaptodnionych zalazkow
wielonasiennych diploidalnych zapylaczy réznych typow buraka wylozonych na pozywki indukcyjne
uzyskano 4038 (4,8%) regenerantow.

Haploidy pochodzace z zalazkdéw roznych genotypdéw traktowano kolchicynag w warunkach kultury

in vitro. Reakcja haploidéw na pozywce, w ktorej stosowano 250 mg-dm™ kolchicyny przez 3 dni

zalezata od genotypu. Czgstotliwo$¢ wystgpowania podwojonych haploidow wynosita §rednio 29,4%

dla wielonasiennych zapylaczy typu cukrowego, 31,7% dla typu cukrowo-normalnego i 31,6% dla

typu normalnego. Do do$wiadczen polowych przekazano 760 linii podwojonych haploidow

obejmujacych okoto 8 000 roslin réznych typow buraka cukrowego. W szkdtkach hodowlanych okoto

30,0% linii zawigzalo nasiona. Przyczyng stabego zawigzywania nasion moze by¢ samoniezgodno$¢

lub ekspresja genéw semiletalnych w stanie homozygotycznym. Ostatecznym kryterium decydujacym

o przydatnosci podwojonych haploidow do selekcji wartosciowych linii homozygotycznych buraka

cukrowego jest wielko$¢ plonu korzeni i plonu technologicznego cukru oraz procentowa zawarto$¢

cukru w korzeniach.

Systemy markerow molekularnych ISSR oraz RAPD umozliwily charakterystyke zréznicowania

genetycznego osobnikow matecznych nalezacych do trzech typow buraka cukrowego. Jednakze,

zastosowanie powyzszych markeré6w molekularnych nie pozwolitlo na wytypowanie uniwersalnych

produktéw charakterystycznych dla genotypow rézniacych sig¢ potencjatem gynogenetycznym.

W wyniku przeprowadzonych badan opracowano wydajng metode otrzymywania linii podwojonych

haploidow obejmujaca nastepujace etapy:

1. Inkubacja niezaptodnionych zalazkéw buraka na pozywce indukcyjnej MS zawierajacej 1 mg-dm™
BAP w pokoju hodowlanym, w temperaturze 25°C w ciemnosci przez dwa tygodnie a nastepnie
w 16-godzinnym o$wietleniu o natezeniu ok. 40 mol°m?s™.

2. Rozmnazanie regenerantéw na pozywce MS zawierajacej 0,3 mg-dm™® BAP i 0,1 mg-dm?® NAA
I po pierwszym pasazu oznaczenie stopnia ploidalnosci otrzymanych pedow.

3. Traktowanie ro$lin haploidalnych w kulturach in vitro kolchicyng o stezeniu 250 mg-dm™
W pozywce MS przez okres 3 dni.

4. Oznaczanie stopnia ploidalno$ci otrzymanych ro$lin po trzecim pasazu po traktowaniu kolchicyna,
rozmnazanie i ukorzenianie podwojonych haploidéw w kulturach in vitro.

5. Aklimatyzacja podwojonych haploidow do warunkow szklarniowych.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 80.

Tytul projektu: Badania nad odpornoscia grochu siewnego i bobiku na wybrane
choroby grzybowe i wytworzenie materialéw wyjsciowych.

Kierownik projektu: dr L. Boros

Badania obejmowaty ocen¢ podatnosci na porazenie powodowane przez Mycosphaerella pinodes
nowych genotypdéw grochu siewnego w doswiadczeniu polowym z kontrolowang infekcjg (21) oraz
w warunkach kontrolowanych (17+13). Lacznie badano 30 nowych obiektow. Badane genotypy
roznity si¢ istotnie pod wzgledem wysokosci roslin, wylegania i plenno$ci oraz porazenia M. pinodes.
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Stwierdzono $rednie porazenie roslin badanych genotypéw w poréwnaniu do poprzednich sezonoéw
wegetacyjnych. Obserwowany stopien porazenia przez M. pinodes powodowat ponad 10,2% redukcje
produktywnosci badanych genotypdw przy znacznej rozpigtosci pomiedzy nimi. Roznice w redukcji
produktywnosci pomiedzy genotypami byly nieistotne. Wyodrebniono grupe genotypoéw o porazeniu
na poziomie odmiany Radley — wzorca odpornosci. W warunkach kontrolowanych $rednie porazenie
lisci 1 fodyg bylo wyzsze od odpowiednich warto$ci dla odmiany wzorcowej Radley i znaczaco nizsze
niz dla odmiany Rubin. Nie stwierdzono istotnych ro6znic poziomu podatnoséci badanych genotypow
w zaleznoéci od miejsca wytworzenia.

Testowano w warunkach polowych linie Fg (73) z o$miu kombinacji z krzyzowan
migdzyodmianowych z odmiang Radley. Testowane linie wykazywaty maty zakres zmiennosci
badanych cech wyrazony wspotczynnikiem zmiennos$ci. Istotno$¢ réznic pomigdzy obiektami
stwierdzono tylko dla wysokosci ro$lin, dlugosci okresu wegetacji, plonu z poletka oraz MTN.
Uzyskane wyniki obarczone sg znacznym bledem, ktory zwigzany jest z niekorzystnymi warunkami
pogodowymi minionego sezonu wegetacyjnego charakteryzujacego si¢ nadmiernymi opadami
w miesigcach kwiecien, maj i czerwiec oraz suszg i upatami w III dekadzie czerwca oraz w lipcu.
Zgorzelowa plamisto$¢ wystapita w $rednim nasileniu, jednakze w stopniu nie wykazujacym
istotnosci réznic reakcji genotypowych. Wartos$¢ $redniego porazenia badanej grupy genotypow byta
nizsza od porazenia dla odmiany Tarchalska i wyzsza od porazenia dla odmiany Radley. Sposrod
testowanych linii, 25 porazanych byto w przedziale 2,5-2,75, a 14 obiektow w tym odmiany Brutus,
Brylant, Set i Tarchalska w przedziale 3,25 do 3,5 w skali Xue i in (1996).

Uzyskane wyniki wskazuja na nieznaczng popraw¢ odpornosci na porazenie M. pinodes u szeregu
wyselekcjonowanych linii, wymagaja jednak potwierdzenia w dalszych badaniach w doswiadczeniu
polowym z kontrolowang infekcjg oraz w warunkach kontrolowanych

Kontynuowano prace nad introgresja gendéw odpornosci z Pisum fulvum do Pisum sativum.
W biezacym sezonie wegetacyjnym wysiano na polu infekcyjnym 175 potomstw pojedynkéw z trzech
kombinacji krzyzowan oraz 117 linii z czterech kombinacji, z ktérych 39 wybrano do oceny porazenia
maczniakiem prawdziwym. Zebrano lgcznie 121 potomstw o znacznym zroznicowaniu wczesnosci
i szeregu cech morfologicznych a z segregujacych potomstw wybrano 100 pojedynkéw. Z wysianych
117 linii zebrano 76 linii oraz wyselekcjonowano 71 pojedynkow segregujacych rodzin.

W doswiadczeniu polowych w warunkach prowokacyjnych z op6Zznionym terminem wysiano 42 linie
wyselekcjonowane z 7 kombinacji krzyzowan z donorem odporno$ci na maczniaka prawdziwego
niewykazujacych oznak porazenia w poprzednim sezonie oraz 39 linii wyprowadzonych
z 4 kombinacji krzyzowan pomig¢dzy P. sativum x P. fulvum. Obserwowano bardzo wysokie nasilenie
wystgpowania maczniaka prawdziwego na podatnej odmianie bedacej zrédlem infekcji dla
testowanych linii oraz na badanych materiatach. Z 42 linii nie wykazujacych oznak porazenia
W poprzednim sezonie, jedynie na 9 nie stwierdzono objawOw porazenia; pozostale porazane byly
wstopniu 1 - 2 w 5-cio stopniowej skali. Testowane linie z krzyzowan oddalonych P. sativum
X P. fulvum porazane byty maczniakiem w stopniu 2 do 4. Proba zidentyfikowania nowego zrodia
odpornos$ci w tej grupie linii nie data pozytywnych rezultatow.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 83.

Tytul projektu: Wytwarzanie energetycznych form hodowlanych traw wieloletnich
0 zwiekszonej biomasie i wartosci opalowej oraz nasiennej na gleby suche, ubogie
I skazone.

Kierownik projektu: dr D. Martyniak

W ramach realizacji tematu w roku 2013 dokonana zostata:

e ocena materiatow roslinnych (genotypoéw) pod wzgledem cech morfologicznych i biologicznych
w okresie wzrostu i rozwoju,

e ocena parametrow jakosciowych biomasy pod wzgledem wartosci energetycznej, ciepta spalania,
zawartos¢ siarki 1 chloru,

e ocena plonowania biomasy zielonej (do produkcji biogazu) i suchej (do spalania) populacji i form
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hodowlanych wieloletnich traw energetycznych (trzy punkty badawcze na terenie kraju),

e wyodrebnienie form 1 genotypdw perzu wydluzonego kepowego o najlepszej warto$ci
gospodarczej (plonie biomasy i nasion), jak réwniez o dobrych parametrach jakosciowych
(kalorycznos¢, popiol, chlor, siarka ) itp.,

e wyodrebnienie form o wysokich parametrach lignocelulozowych, przeznaczone do spalania
i produkc;ji pellet, brykietow oraz do ewentualnego wykorzystania w przemysle celulozowym.

Badaniami objg¢to dziewig¢ gatunkow traw wieloletnich: perz wydtuzony (Agropyron elongatum) -
pie¢ populacji o nr 35, 34, 33, 32, 31; stoktosa uniolowata (Bromus unioloides) - nr 18, 19 i odmiana
Broma; stoktosa bezostna (Bromus inermis) nr 1-Lin, nr 2-Br; rajgras wyniosty (Arrhenatherum
elatius) nr 1-Viv, nr 2-Br; kostrzewa trzcinowa (Festuca arundinacea) nr 1-WB oraz odmiana Rahela,
mozga trzcinowata (Phalaris arundinacea) - 2 genotypy, kupkowka pospolita (Dactylis glomerata) —
2 odmiany Tukan i Krysta; zycica trwata tetraploidalna (Lolium perenne) pi¢¢ odmian, zycica
wielokwiatowa (Lolium multiflorum) dwie odmiany i dwa genotypy (nr 1 i 2). Prace koncepcyjne,
techniczne oraz wszystkie dotyczace plonu biomasy, nasiennictwa, zywotnosci nasion prowadzono
w Radzikowie, za§ na zlecenie parametry jakosciowe (np. cieplo spalania) na Politechnice
Wroctawskiej oraz cze$¢ badan dotyczacych plonu zielonej i suchej biomasy wykonano dodatkowo
w trzech punktach na obszarze kraju (potnoc, zachod), w roznych warunkach klimatyczno-glebowych.

Podstawowym celem badan byla ocena morfologiczna i jako$ciowa biomasy oraz wyodrebnienie
nowych form w wybranych gatunkach traw energetycznych o istotnych cechach uzytkowych: duzym
plonie biomasy i wysokich parametrach jakosciowych przydatnych do spalania i produkcji biogazu
oraz o dobrej zywotnosci i zdolno$ci kietkowania nasion.

Zakres opracowania materialow hodowlanych traw energetycznych byt szeroki i dotyczyt opisu cech
morfologicznych i biologicznych, plonu biomasy suchej, plonu nasion, oceny jako$ciowej surowca
(min. uzysk biogazu i metanu z kiszonki) i wartosci opalowej biomasy lignocelulozowej. Ocene
zmiennos$ci perzu wydtuzonego kepowego badano na pigciu populacjach w warunkach polowych
1 w laboratorium. Populacje perzu wydtuzonego wykazaty sie duza zmiennoscig cech morfologicznych
takich jak: liczba pgdéw generatywnych przypadajacych na rosling, wysoko$¢ roslin w fazie
generatywnej, dtugos¢ klosa oraz nieco mniejszg w przypadku dlugosci i szeroko$ci liscia. Formy
0 duzej liczbie pedow generatywnych (np. nr 31, 33) charakteryzowaly si¢ przewaznie mniejsza
wysokoscig roslin i dtugosciag ktosa, oraz bardzo duzg liczba kwiatostanéw, natomiast populacja nr 35
miala najmniej pedow, wyrdzniata si¢ roslinami wysokimi o dhlugim klosie. W pozostatych
populacjach réwniez odnotowano korzystne cechy uzytkowe (np. masa tysigca nasion, szerokos$¢
i dlugo$¢ liscia). Ponadto stwierdzono duza zmienno$¢ materiatu w zakresie zywotno$ci nasion, tj.
energii i zdolnosci kietkowania nasion (od 42% do 97%). Gtéwne cechy gospodarcze (plon biomasy
i plon nasion z ros$lin) w badanych populacjach i grupach genotypowych perzu wydluzonego
kepowego, odznaczaly si¢ duza zmienno$cia w poszczegélnych latach uzytkowania 2012-2013.
Z badanej populacji wyrdzniono genotypy o najwyzszym plonie biomasy suchej i plonie nasion,
atakze odnotowano ujemng zalezno$¢ pomiedzy plonem biomasy a plonem nasion (ujemna
korelacja). Okreslono réwniez plon biomasy zielonej i suchej w $cistych doswiadczeniach polowych,
zatozonych w trzech punktach na terenie kraju: Szelejewo, Bartazek oraz Antoniny-Wiatrowo. Srednie
plony suchej biomasy poszczegdlnych gatunkéw byly bardzo zroznicowane. Niezaleznie od
lokalizacji, najwigksze plony suchej biomasy na poziomie 30 ton z ha stwierdzono dla stoklosy
uniolowatej, przede wszystkim w roku siewu 2012 (ponad 26 ton z l1ha). Znacznie nizsze plonowanie
badanych gatunkéw odnotowano w potnocnym regionie kraju koto Olsztyna.

Oceniano takze parametry jako$ciowe surowcow (biomase¢ wegetatywng - zielona oraz suchag -
lignocelulozowg) pod wzgledem przydatnosci do produkcji biogazu i wartosci opatowej. Badania
jakosciowe biomasy zlecone w Instytucie Technologiczno-Przyrodniczym, oddzial w Poznaniu oraz
w Instytucie Techniki Cieplnej i Mechaniki Ptynow Politechniki Wroctawskiej pozwolity doktadnie
oceni¢ przydatnos¢ biomasy poszczegdlnych gatunkéw traw wieloletnich i form do produkcji biogazu
oraz do spalania bezposredniego. Zawarto$¢ uzyskanego metanu w biogazie z kiszonki byla
zadowalajaca 1 wynosita od 485 do 612 NI na 1 kg s.m.o. i zawartos¢ metanu 51-54,8%. Po
zastosowaniu nowej technologii obrobki surowca, tzw. mikronizacja (rozbicie i zmiksowanie),
uzyskano podwyzszong zawarto§¢ metanu do 57,5% u perzu wydhizonego. Ponadto na uwagg
zastuguje fakt, Ze czas retencji materiatu roslinnego perzu wydluzonego byt krétki i fermentacija ustata
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w trzecim tygodniu procesu, a 90% objetosci biometanu jest wytwarzane w ciagu dwoch tygodni
procesu. Ponadto przebadano surowiec ro$linny w postaci stomy, brykietu oraz pelet pod wzgledem
ciepla spalania (kaloryczno$ci) i wartosci opalowej w bezposrednim spalaniu. Wiekszo$¢ badanych
form miata warto$¢ opatlowa porownywalng z weglem brunatnym okoto 17,7 MJ na kg s.m., a niektore
formy np. stoklosy uniolowatej i perzu wydtuzonego przekraczaly wartos¢ 18,5 MJekg s.m.-1.
Jednocze$nie w materiale roslinnym stwierdzono wielokrotnie nizszg zawarto$¢ popiotu i siarki niz
w weglu brunatnym. Odnotowano takze pewna zalezno$¢ ciepta spalania od wilgotno$ci biomasy, im
wyzsza wilgotno$¢ tym gorsza warto§¢ opalowa. Ponadto dodatkowo okreslono wskaznik paliwowy,
ktory ksztattowat sig¢ na poziomie 0,23+0,28, §wiadczy to o tym, ze paliwa te charakteryzuja si¢ niska
zawartoscig stalej czgsci palnej (16+19 %) oraz duzg zawarto$cia czgsci lotnych (60-80 %).
Uwzgledniajac powyzsze parametry nalezy stwierdzi¢, ze paliwa takie nadaja si¢ gtoéwnie do
procesOw przetwarzania na paliwa wtorne (np. w procesach zgazowania/pirolizy).

W efekcie prowadzonych prac wstgpnie po 3 latach badan wytypowano 12 form perzu wydtuzonego
kepowego o wysokich parametrach lignocelulozowych — przeznaczonych do spalania i produkcji pelet
oraz brykietow i o wysokim plonie biomasy i nasion. Wigkszo$¢ wybranych do badan podstawowych
gatunkéw traw i1 form okazala si¢ przydatna na cele energetyczne z uwagi na korzystne cechy
morfologiczne i biologiczne oraz parametry technologiczne do spalania i produkcji biogazu. Analiza
jako$ciowa badanych biomas wykazata bardzo niskg zawartos¢ siarki (ponizej 0,1%) i azotu (ponizej
1,0%) - co w przypadku ich energetycznego wykorzystania bedzie powodowa¢ niska emisje gazoéw
cieplarnianych w postaci NOx, SO2. Zawarto$¢ chloru w badanych biomasach byta stosunkowo niska,
na poziomie 0,1-0,4%, podwyzszona zawartos$¢ jest tez nie pozadana w procesie spalania ze wzgledu
na korozje piecéw. Cieplo spalania biomas byto zréznicowane i wahato si¢ na poziomie od 16,7 MJ do
18,7 MJ+kg-1, przy stosunkowo malej zawartosci popiotu (4,9-11,3 %), zwlaszcza w pordwnaniu
z weglem brunatnym (ok. 31%). Z badanych populacji perzu wydtuzonego kepowego wyodrebniono
12 genotypdw o najwyzszej wartosci gospodarczej i wysokich parametrach spalania. Korzystne cechy
oraz tania, prosta reprodukcja nasion badanych gatunkéw utatwi wprowadzenie ich do uprawy
i stworzy mozliwosci zagospodarowywania gleb o stabej wartosci rolniczej (ubogie, suche,
piaszczyste).

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 104.

Tytul projektu: Choroby grzybowe i bateryjne zagrazajace fasoli zwyczajnej (Phaseolus
vulgaris L.).

Kierownik projektu: dr L. Boros

Ocenie poddano 29 nowych obiektow fasoli kartowej szparagowej i na suche nasiona otrzymanych
z trzech osrodkow hodowli. Materiaty te wysiano w dwdch do§wiadczeniach, w trzech powtorzeniach,
na poletkach 1-rzadkowych, dtugosci 1,5 m, przy rozstawie migdzyrzedzi 50 cm, a w rzedzie 5 cm
wysiewajac co kazde 2 rzadki testowanych form jeden rzadek odmiany podatnej jako Zrodio naturalnej
infekcji w zaleznoséci od typu doswiadczenia. Kolejnym do$§wiadczeniem zalozonym w uktadzie
blokéw losowanych w trzech powtdrzeniach byto doswiadczenie z 15 obiektami w tym 11 odmianami
testowymi i 4 genotypami fasoli z kolekcji roboczej. Kombinacje kontrolne w w/w doswiadczeniach
chroniono Miedzianem. Kontynuowano prace nad wytworzeniem materialow wyjsciowych fasoli
kartowej na suche nasiona z odporno$cig na rase gamma Colletotrichum lindemuthianum. Wysiano
dwa do$wiadczenia polowe na bazie wlasnych materiatdw. W pierwszym doswiadczeniu oceniano
17 obiektow a w drugim 96 linii z r6éznych kombinacji krzyzowan. Ponadto do oceny porazenia
zgnilizng twardzikowa (Sclerotinia sclerotiorum) na innym polu zatozono do$wiadczenie z 34
obiektami (29 nowych genotypow fasoli szparagowej i 5 genotypow na suche nasiona).
Potwierdzeniem diagnozy opartej na symptomatologii byto badanie pod mikroskopem preparatow
wykonanych z porazonych tkanek zawierajacych organy zarodnikowania grzyba. Z kultur
pierwotnych przygotowywano kultury jednozarodnikowe, ktére nastepnie przeszczepiono na skosy.
Do dalszych badan z kazdego izolatu przygotowano po 2 skosy kultur jednozarodnikowych
pochodzacych z jednej i tej samej kultury pierwotne;.
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Badania podatno$ci na porazenie rasg gamma C. lindemuthianum w warunkach kontrolowanych
wteScie z inokulacja nasion wykonano wedlug metodyki opisanej w CPVO-TP/012/3. Do
identyfikacji sprawcow bakteriozy fasoli wykorzystano zestawy diagnostyczne Adgen
Phytodiagnostics Express Kit firmy NEOGEN Europe Ltd.

Ocene podatno$ci na zgnilizng twardzikowa wybranych genotypéw fasoli w warunkach
kontrolowanych przeprowadzono testem posrednim, wykorzystujacym reakcje siewek fasoli na kwas
SZCZawiowy.

Przeprowadzone badania wykazaty istnienie zroznicowania w obrgbie odmian szparagowych oraz na
Suche nasiona na porazenie C. lindemuthianum w warunkach naturalnej infekcji. W koncowej ocenie
podatnosci genotypdéw fasoli szparagowej, odnotowano porazenie na 4 genotypach, o nasileniu
w przedziale od 8,7 do 7,0 w 9 stopniowej skali, w tym tylko dla ZP-4 nasilenie porazenia antraknoza
jak 1 procent roslin z objawami porazenia byly duze. Z odmian testowych wysoki stopien porazenia
stwierdzono na odmianie Michigan DRK i Perry Marrow. Trzy kolejne Michelitte, Widusa oraz Pi
207262 charakteryzowaty si¢ niskim nasileniem porazenia i niskim procentowym udziatem ro$lin
Z objawami porazenia. Nasilenie porazenia antraknozg podatnych linii fasoli kartowej na suche
nasiona miescito si¢ w przedziale od 1 do 9. Nie stwierdzono objawoOw porazenia antraknoza na
ro$linach 46 linii.

W warunkach kontrolowanych przeprowadzono badania podatno$ci na porazenie rasg gamma
C. lindemuthianum na 29 genotypach otrzymanych ze ,,Spdjni” Nochowo, ,,Polan” Krakéw i PlantiCo
Zielonki. Sposrod testowanych genotypow 28 byto odpornych na porazenie rasa gamma.

W celu oceny zmienno$ci populacji posiadanych izolatéw z okresleniem potencjalnie wystgpujacych
ras, przeprowadzono ocen¢ patogenicznosci kolejnych 10 izolatow z kolekcji izolatow grzyba
C. lindemuthianum na zestawie genotypow roznicujacych. Uzyskane wyniki wskazujg, ze izolaty te
tworza dwie rasy.

Bakteriozy fasoli byty chorobami notowanymi powszechnie z podwyzszonym nasileniem. Srednie
(z trzech do$wiadczen) porazenie 29 genotypow fasoli szparagowej wyniosto 8,9 przy zrdznicowaniu
genotypowym w przedziale 8,0 do 9, a 15 rodow na suche nasiona 6,8 z zakresem od 5,5 do 7,8.
Sposrod 96 wiasnych linii fasoli na suche nasiona 18 obiektow nie wykazywalo objawow
chorobowych. Dla pozostatych obiektow $rednie porazenie wynosito 7,7 przy zréznicowaniu 4-9.
Przeprowadzono identyfikacje sprawcow bakteriozy fasoli na 22 genotypach. Identyfikacja sprawcow
bakteriozy fasoli z wykorzystaniem testow imunodetekcji wykazata obecnos$¢ bakterii Pseudomonas
syringae pv. phaseolicola na wszystkich 22 badanych genotypach z objawami bakteriozy
a w przypadku Pseudomonas syringae pv. syringae stwierdzono jej obecno$¢ na 9 z 22 badanych
genotypdéw. Nie stwierdzono wystepowania Xanthomonas campestris pv. phaseoli.

Stwierdzono, do$¢ liczne ale w matym nasileniu porazenie testowanych obiektow fasoli przez
S. sclerotiorum. Srednie porazenie badanych nowych genotypéw fasoli szparagowej i na suche
nasiona w doswiadczeniu zlokalizowanym na polu infekcyjnym wyniosto 8,8 przy rozpigtosci
pomigdzy genotypami od 8 do 9. Lacznie w doswiadczeniu tym porazonych byto 11 genotypow.
Uwzgledniajac wyniki z trzech do$wiadczen stwierdzono porazenie na 27 genotypach, w tym szes¢
byto porazone we wszystkich doswiadczeniach; dziewig¢ genotypow bylo porazonych w dwodch na
trzy doswiadczenia; 12 w jednym na trzy. Tylko NOE -9 i NOE-11 nie byly porazane w zadnym
z do$wiadczen.

W  okresie sprawozdawczym przeprowadzono ocen¢ podatno$ci na zgnilizng twardzikowa
32 genotypow fasoli w warunkach kontrolowanych testem posrednim, wykorzystujacym reakcje
siewek na kwas szczawiowy. Wsrdod badanych genotypow 29 to nowe formy, a kolejne trzy to
odmiany amerykanskie o znanym poziomie podatnoéci stosowane jako wzorce. Srednia wartos¢
podatnosci badanych genotypéw wyniosta 2,98 a zréznicowanie genotypowe od 2,8 do 3,65, przy
ocenach podatno$ci odmiany Isles (3,65), Newport (3.2) i Raven (2,95).
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