BADANIA PODSTAWOWE NA RZECZ POSTEPU BIOLOGICZNEGO
W PRODUKCJI ROSLINNEJ.

Wyniki badan uzyskane w 2008 roku w tematach szczeg6fowych wg
Zaiqcznika nr 14 Rozporzgdzenia Ministra Rolnictwa i Rozwoju Wsi z dnia
13 kwietnia 207r. (Dz.U.Nr 67, poz. 446 oraz z 2008r. Nr 102 poz. 654 i Nr 146
poz. 930)

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 3.

Tytul projektu: Badania nad zwigkszeniem odpornosci pszenicy i obnizeniem skazenia
ziarna mikotoksynami fuzaryjnymi poprzez identyfikacje i wykorzystanie genetycznych
zrédet odpornosci na fuzarioze k#osow.

Kierownik projektu: Dr T. Goral

Badano odpornosé¢ na fuzarioze ktoséw 110 genotypdw pszenicy ozimej o zrdznicowanym
podtozu genetycznym. Obiekty wysiane zostaly w doswiadczeniu polowym w Radzikowie.
Materiatem infekcyjnym byta mieszanina 3 izolatbw Fusarium culmorum, wytwarzajacych
deoksyniwalenol (DON) i niwalenol (NIV). Ktosy pszenicy inokulowane byty w stadium kwitnienia
przez oprysk zawiesina zarodnikéw. Przeprowadzono ocene porazenie ktosa oraz wykonano pomiary
wysokosci roslin. Po zbiorze ktoséw oznaczono redukcje sktadnikéw struktury plonu (MTZ, HCTL =
masa hektolitra, LZK, MZK = liczba i masa ziarniakbw w ktosie) w poréwnaniu z kombinacja
kontrolna oraz stopien uszkodzenia ziarniakbw przez Fusarium. W ziarnie 32 genotypOw pszenicy
ozimej badano zawartos¢ mikotoksyn DON i NIV. Genotypy wybrano na podstawie niskiego
porazenia ktosa i uszkodzenia ziarniakow oraz wysokiego plonowania i innych korzystnych cech
agronomicznych. Zastosowano technike wysokosprawnej chromatografii cieczowej (HPLC).
Stwierdzono istotne zréznicowanie wszystkich badanych cech. Srednie nasilenie fuzariozy ktosow
genotypow pszenicy ozimej wynosito 32,8%, zakres zmiennosci wartosci cechy 11,7-60,0%.
Zamieranie ktoséw wystapito u wiekszosci genotypdéw, w tym w duzym nasileniu u genotypéw
podatnych na fuzarioze ktoséw. Srednie uszkodzenie ziarniakow wyniosto 41,7%. zakres zmiennosci
wartosci cechy 9,7-85,6%. Srednie redukcje komponentow plonu (kolejno MTZ, HCTL, LZK, MZK)
wyniosty 10,3; 7,9; 7,9; 15,2. Zakres redukcji zawierat si¢ w przedziatach: 0-27,5% MTZ, 0-25,5%
HCTL, 0-36,2% LZK i 0-41,7% MZK. Brakiem redukcji lub bardzo niska redukcja plonu z ktosa
charakteryzowato si¢ 28 genotypéw. Byly to gtéwnie genotypy odporne i $rednio oporne.
Wspotczynniki korelacji wysokosci roslin i nasilenia fuzariozy ktoséw byly istotne. Genotypy wyzsze
byly wyraznie stabiej porazane przez fuzarioze ktoséw na co wskazuje wysoki wspotczynnik
determinacji. Stwierdzono istotna dodatnia zalezno$¢ uszkodzenia ziarniakow od nasilenia fuzariozy
ktoséw. Nieliczne genotypy wykazywaty niskie uszkodzenie ziarniakdw mimo silnego porazenia.
Nasilenie choroby na klosie oraz stopien uszkodzenia ziarniakéw istotnie korelowaty z redukcjami
komponentow plonu. Dla kilku genotypdéw obserwowano duze redukcje jednego z komponentow
mimo niskiego lub $éredniego porazenia ktosa lub uszkodzenia ziarniakéw. W ziarnie wybranych
genotypéw stwierdzono zawartosé mikotoksyn DON i NIV. Srednia zawartos¢ DON wyniosta 1,42
mg/kg, zakres zmiennosci 0,51-3,10 mg/kg. Srednia zawartos¢ NIV wyniosta 2,67 mg/kg, zakres
zmiennosci 0,47- 8,82 mg/kg. Zawartos¢ DON w ziarnie byfa niska, biorac pod uwage stopien
uszkodzenia ziarniakOw. Bardzo wysoka byta natomiast zawartos¢ NIV. Wspotczynniki korelacji
nasilenia fuzariozy ktoséw i uszkodzenia ziarniakéw z zawartoscia DON i NIV byly istotne
statystycznie. Wyzsze wspoétczynniki odnotowano dla zawartosci NIV. Od zaleznosci odbiegaty
genotypy akumulujace wiecej lub mniej DON lub NIV niz wynikatoby to z zaleznosci liniowe;j.
Badano odpornos¢ na fuzariozg ktoséw 170 genotypow pszenicy ozimej w 5 lokalizacjach.
Stwierdzono istotne zréznicowanie podatnosci genotypdw. Zakres zmiennosci nasilenia fuzariozy
ktosow wynosit srednio dla wszystkich lokalizacji od 3,0 do 42,5%. Znaleziono genotypy odporne o



stabilnej reakcji we wszystkich lokalizacjach. Mimo znacznych réznic warunkéw pogodowych, w
ktérych prowadzono doswiadczenia stwierdzono duza zgodnos¢ uzyskanych wynikéw (istotne
wspotczynniki korelacji).

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 4.

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

Kierownik projektu: Prof. dr hab. E. Arseniuk

Prace zrealizowano w Pracowni Hodowli Odpornosciowej IHAR oraz 8 punktach
doswiadczalnych w terenie w terenie. Materiatem roslinnym do wytworzenia linii DH byty rosliny
pokolenia F1 91 mieszancOw pszenicy ozimej. W 2008 r. w doswiadczeniu polowym oceniono
odpornos¢ 334 linii DH i 3 odmian wzorcowych pszenicy (Tonacja, Bogatka, Finezja) na porazenie
przez S. nodorum Doswiadczenie wykonano w 4 powtérzeniach w uktadzie losowanych blokow.
Poletka inokulowano trzykrotnie w ciagu sezonu wodna zawiesing zarodnikdw S. nodorum. Pierwsza
inokulacja przeprowadzona zostata w fazie wczesnej butonizacji (GS 45 wg skali Zadoksa), druga
inokulacjg przeprowadzono w fazie ktoszenia, natomiast trzecia w poczatkowej fazie kwitnienia (GS
59). Poletka kontrolne chroniono Tiltem 250 EC (0,1% s.a. — propikonazol). W doswiadczeniu
oceniano: wczesnosé i wysokos¢ roslin (cm) oraz stopien porazenia w skali 1 — 9 (gdzie 1 oznacza
rosliny podatne, a 9 odporne). Oceng stopnia porazenia lisci rozpoczynano w momencie pojawienia
si¢ pierwszych objawdw choroby i powtarzano pieciokrotnie, natomiast ktoséw trzykrotnie, w
tygodniowych odstepach czasu az do naturalnego zamierania roslin.

Wyniki fenotypowej analizy odpornosci doswiadczenia wstepnego pszenicy pierwszej serii:

Nie znaleziono linii charakteryzujacych si¢ skrajnymi reakcjami na porazenie patogenem, czyli nie

zaobserwowano obiektow catkowicie odpornych (stopien porazenia = 9) jak i obiektéw catkowicie

podatnych (stopien porazenia = 1) zarowno w przypadku lisci jak i ktosow. Dziewie¢ obiektow

charakteryzowato sie wyzsza odpornoscia ktosow od wzorca Finezja. Odpornosé¢ na S. nodorum lisci i

plew badanych obiektéw byta jednakze skorelowana z wczesnoscia.

Wyniki fenotypowej analizy odpornosci doswiadczenia wstepnego pszenicy drugiej serii:

Nie zaobserwowano obiektow catkowicie odpornych (stopien porazenia = 9) jak i obiektow

catkowicie podatnych (stopien porazenia = 1) testowanych na odpornos¢ lisci i ktosow. Cztery obiekty

wykazaty wyzsza odpornos¢ lisci natomiast 11 linii charakteryzowato sie wyzsza odpornoscia plew od

odmian wzorcowych. Stwierdzono statystycznie istotna zaleznos¢ miedzy odpornoscia lisci i plew na

S. nodorum a wysokoscia rosliny.

Wyniki fenotypowej analizy odpornosci linii DH drugiego roku doswiadczenia:

Szes¢ linii DH wykazato wyzsza odporno$¢ lisci na S. nodorum od odmian wzorcowych, w

szczegolnosci Tonacji. Trzy linie charakteryzowaty sie wyzsza odpornoscia plew od wzorca Tonacja

natomiast nizsza lub rowna wzorcowi Finezja. Odpornos¢ na S. nodorum lisci i plew badanych

obiektow bylta jednakze skorelowana z wysokoscia rosliny i wczesnoscia.

Wyniki fenotypowej analizy odpornosci linii DH trzeciego roku doswiadczenia:

Odpowiednio, 20 i 39 linii DH wykazywato wyzsza odpornos¢ lisci i ktoséw od najodporniejszego

wzorca Tonacja. Tak dla lisci, jak i plew stwierdzono korelacje odpornosci na S. nodorum z

wysokoscia i wczesnoscia roslin.

Wyniki fenotypowej analizy odpornosci obiektéw pszenicy ozimej z doswiadczenia wstepnego:

Szereg linii charakteryzowato sig¢ wyzsza odpornoscia lisci w pordwnaniu z odmianami wzorcowymi.

Atestacje odpornosci wykonane w réznych srodowiskach statystycznie istotnie modyfikuja reakcje

badanych obiektéw pszenicy na S. nodorum.

Whioski

1) Uzyskanie linii pszenicy ozimego odporniejszych na S. nodorum od odmian wzorcowych, w
szczegblnosci odm. Tonacja, jest zadaniem do$¢ trudnym, szczegdlnie w prowadzonej tradycyjnie
hodowli rekombinacyjnej,

2) Technika podwojonych haploidéw poszerza zakres zmiennos$ci genetycznej, a tym samym zwieksza
prawdopodobienstwo uzyskania linii 0 wyzszej odpornosci na S. nodorum.




Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 5.

Tytut projektu: Piramidowanie efektywnosci genow odpornosci na maczniaka
prawdziwego (Blumeria graminis f. sp. tritici) i rdze¢ brunatng (Puccinia tritici)
W pszenicy 0z.

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

Prowadzono badania nad potaczeniem w jednym genomie pszenicy heksaploidalnej, genéw
warunkujacych efektywna odpornos¢ na rdze brunatna — Lr 41 (Puccinia triticina) i maczniaka
prawdziwego — Pm 21 (Blumeria graminis) oraz okresleniem ich ekspresji w réznych warunkach
srodowiska. Do badan wykorzystano linic WGRC 10 z genem Lr4l pochodzacym z diploidalnej
dzikiej pszenicy Triticum tauschii; jako zrddto odpornosci na maczniaka zastosowano linie
translokowana 6VS/6AL Yangmai 5 z dominujacym genem Pm 21 pochodzacym od Dasypyrum
villosum.

Do oceny reakcji na zakazenie przez B. graminis f.sp. tritici i P. triticina uzyto izolatow
jednozarodnikowych wirulentnych w stosunku do odmian wypierajacych a awirulentnych do linii
odpowiednio z genem Pm 21 i Lr 41.

Do wykrywania obecnosci przenoszonych gendéw odpornosci w badanych populacjach
mieszancowych zastosowano markery molekularne: mikrosatelitarne SSR: Xgdm35, Xbarc124,
Xgwm210 dla genu Lr41 i marker PCR NAU/XIBAO15 specyficzny dla translokacji z genem Pm21.
Wykonano analizy molekularne 4 populacji F; krzyzowan zbieznych i wyodrebniono rosliny
wykazujace obecnos¢ obu przenoszonych gendw. Na roslinach tych wykonano krzyzowania
wypierajace i uzyskano 5 nowych populacji do dalszych badan nad uzyskaniem nowych genotypow o
efektywnych genach odpornosci na grozne patogeny pszenicy.

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 Pawef Czembor

Celem projektu jest okreslenie przydatnosci strategii opartej o markery molekularne do

kumulacji trzech loci cech ilosciowych i jednej jakosciowej w pszenicy ozimej, ktére maja poprawié
odpornosé na fuzarioze ktosa i rdze z6tta oraz podnies¢ poziom biatka w ziarnie.
W roku 2008, w poczatkowej fazie realizacji projektu, okreslono polimorfizm DNA w loci
mikrosatelitarnych (ang. Simple Sequence Repeats, SSR) blisko sprzezonych z wprowadzanymi
cechami pomiedzy odmianami-dawcami (Sumai 3 i Scarlet-Gpc-B1) oraz potencjalnymi
odmianami/liniami o wysokiej wartosci gospodarczej (biorcy). W wyniku przeprowadzonych analiz
do krzyzowan z odmianami-dawcami wybrano odmiang Muszelka i linig STH537 (dwie rownolegte
sciezki krzyzowan). Po dwoch krzyzowaniach otrzymano dwie populacje mieszancéw ztozonych Fy,
odpowiednio z udziatem Muszelki 425 i STH537 467 ziaren.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 7.

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

Kierownik projektu: Dr A. Strzembicka

Celem pracy jest wyodrebnienie zrddet odpornosci na rdze brunatna Puccinia triticina w
stadium rosliny dorostej sposréd roznych genotypow pszenicy ozime;.

Materiatem do badan byty perspektywiczne formy pszenicy ozimej oraz genotypy pochodzace z
6-ciu miejscowosci z réznych, geograficznych rejonéw uprawy pszenicy. Ogétem w badaniach brato
udziat 414 genotypOw pszenicy ozimej. Wymieniony materiat badawczy wysiano jesienia w dwaoch



punktach badawczych wraz z wzorcami po 2 rzadki, z kontrolnymi wrazliwymi odmianami pszenicy
Michigan Amber i Emika.

Przygotowano inokulat P. triticina do zakazen, wybrano do badan 4 patotypy rdzy, ktére wystepuja z
duza czestotliwoscia w krajowej populacji grzyba i odznaczaja si¢ znaczna wirulencja w stosunku do
linii monogenicznych z genami odpornosci Lr. W sezonie wegetacyjnym przeprowadzono w jednym z
punktéw badawczych w polu sztuczna inokulacje rdza brunatna roslin wymienionych genotypéw
pszenicy. Rosliny inokulowano przez oprysk zawiesing uredospor mieszanina patotypow P. triticina
(z dodatkiem Tween 20) w stadium przed ktoszeniem. Ocene porazenia form pszenicy rdza brunatna,
przeprowadzono dwa tygodnie po inokulacji, oraz w drugim punkcie badawczym w warunkach
naturalnej infekcji. Oceng prowadzono 3-krotnie w odstepach 2-tygodniowych w skali 9-1 gdzie: 9 -
wysoce odporny, 1- wysoce wrazliwy.

Wyniki oceny porazenia rdza brunatna 414 badanych genotypdw pszenicy ozimej w warunkach
polowych przy zastosowaniu sztucznej inokulacji oraz przy naturalnej infekcji $wiadcza o znacznej
wrazliwosci uzytych w doswiadczeniu form na porazenie tym patogenem. Jedynie 97 form (ok. 23 %)
charakteryzowato si¢ wysoka odpornoscia (w stopniu 9-7) w dwoéch miejscowosciach. Srednia
odpornos¢ — porazenie w stopniu 6-5 wykazaty 62 formy (ok.15%). Pozostate 258 form (0k.62%)
cechowata znaczna wrazliwo$¢ na rdze brunatna.

Rozwdj rdzy zalezny jest w wysokiej mierze od warunkéw srodowiska, jezeli te warunki ukladaja sie
dla patogena pomyslnie to szybko sie rozmnaza i rozprzestrzenia. Rok biezacy, z powodu suszy, nie
byt sprzyjajacy w niektdrych rejonach kraju do rozwoju rdzy, zatem zastosowanie sztucznej inokulacji
w jednym z punktéw badawczych pozwolito na lepsze rozprzestrzenienie patogena. W drugim
punkcie badawczym, mimo tego, ze nie zastosowano sztucznej inokulacji, z powodu wiekszej ilosci
opadéw byly bardziej sprzyjajace warunki dla rozwoju rdzy niz w innych rejonach kraju. W obu
miejscowosciach rdza wystapita w znacznym nasileniu w czerwcu, przy czym zasieg porazenia,
zwlaszcza w trzeciej dekadzie czerwca, wynosit w skali od stopnia 9 do 2, co wskazywato na duze
zréznicowanie badanego materiatu.

Przeprowadzone badania form pszenicy pod wzglgdem odpornosci w stadium rosliny dorostej na rdzg
brunatna w warunkach sztucznej inokulacji oraz w warunkach naturalnej infekcji pozwolity doktadniej
oceni¢ poziom odpornosci. Wyodrebnione genotypy pszenicy o wysokiej odpornosci moga stanowié¢
interesujacy materiat jako zrodta odpornosci.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 13.

Tytul projektu: Poszukiwanie zrédet genetycznych wysokiej jakosci technologicznej w formach
ozimych i jarych pszenicy zwyczajnej (Triticum aestivum ssp. vulgare).

Kierownik projektu: Mgr M. Stachowicz

Na potrzeby projektu badawczego oceniono grupg wartosci technologicznej obiektow
pochodzacych z doswiadczen polowych zatozonych w zréznicowanych glebowo-klimatycznych
srodowiskach. Ocene przeprowadzono metodami standardowymi zgodnie z metodyka stosowana w
COBORU przed zarejestrowaniem odmiany. Wskaznikami jakosci oceny technologicznej byty: liczba
sedymentacji, liczba opadania, % zawartos¢ biatka w suchej masie ziarna, wodochtonnos¢ maki,
rozmiekczenie ciasta, energia ciasta, objetos¢ chleba, wydajnos¢ maki ogétem oraz czas statosci
ciasta, liczba jakosci, L.W.CH (liczba wartosci chleba), % zawartos¢ glutenu mokrego i indeks gluten.
Materiat badany poréwnano do odmiany wzorcowej pszenicy ozimej Tonacja i pszenicy jarej Tybalt.
W ramach realizacji tematu przebadano og6tem 482 obiekty w tym 441 obiekty pszenicy ozimej i 41
obiektow pszenicy jarej. Do pelnej oceny technologicznej (jakosciowej) wybrano 306 obiektéw (w
tym 265 pszenicy ozimej i 41 pszenicy jarej). Wyodrebniono dwa zrédta genetyczne w formach
pszenicy ozimej o najwyzszej jakosci technologicznej (grupa E -elitarna) oraz 45 form ozimych i 8
jarych z grupy jakosciowej A.

Analizg statystyczna zmiennosci cech jakosciowych opracowano dla cech pszenicy ozimej i jarej przy
pomocy programu statystycznego opracowanego w Zaktadzie Roslin Zbozowych IHAR w Krakowie.

Najwigksza zmiennoscia charakteryzowaly si¢ cechy reologiczne ciasta takie jak: czas statosci ciasta,
liczba jakosci, rozmickczenie ciasta w ocenie farinograficznej oraz energia ciasta w ocenie
ekstensograficznej. Najmniejsza zmiennos¢ wystapita migdzy obiektami dla takich cech jak: %



zawarto$¢ biatka, wodochtonnos¢ maki, wydajnos¢ maki ogétem i objetos¢ chleba. Z analizy
statystyczno-genetycznej wynika iz réd jeden genotyp pszenicy ozimej otrzymat najlepsza ocene we
wszystkich 13 parametrach oceny jakosciowej pod wzgledem istotnosci odchylen od s$redniej
arytmetycznej. Wskazano na wiele innych form, cennych, o wysokiej jakosci technologicznej.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 14,

Tytul projektu: Analiza zmiennosci genotypowo-srodowiskowej oraz genetycznego
uwarunkowania waznych cech zbéz.

Kierownik projektu: Dr T. Smiafowski

Prace prowadzone w temacie obejmowaty analizy zmiennosci genotypowo-srodowiskowej
oraz genetycznego uwarunkowania waznych cech pszenicy, pszenzyta, zyta, jeczmienia i owsa.
Na podstawie dokonanego przegladu literatury oraz wynikow doswiadczen z lat poprzednich
opracowano zatozenia metodyczne, wykonano dobor materiatu badawczego, ustalono lokalizacje
doswiadczen i zakres prac badawczych z wykonawcami ustug badawczych. Przygotowano
rozlosowania doswiadczenia polowych, opracowano i rozestano karty obserwacji. W trakcie wegetacji
przeprowadzono lustracje polowe wybranych doswiadczen. Po zakonczeniu badan polowych, po
zbiorach, na podstawie zebranych i zestawionych obserwacji i wynikow doswiadczen wykonano
obliczenia statystyczne i genetyczne. Obejmowaly one syntezy plonéw i cech pszenicy ozimej,
pszenzyta 0zimego, zyta 0zimego, jeczmienia 0zimego i jarego i owsa jarego
W oparciu o wykonane obliczenia statystyczno-genetyczne przeprowadzono pogtebione analizy
statystyczno genetyczne ujawniajac zmiennosci badanych cech (fenotypowe i genotypowe
wspbtczynniki  zmiennosci CV (%), uwarunkowania genotypowo s$rodowiskowe (wskazniki
powtarzalnosci H), zaleznosci fenotypowe (wspoétczynniki korelacji rP) i zaleznosci genotypowe rG
(jako miary korelacji prostej pomigdzy nieobserwowalnymi efektami genotypowymi pomiedzy
cechami), oraz wskazano zrddta plennosci zyta i owsa.
Wyodrebniono najlepsze obiekty (odmiany, formy botaniczne, rody) pod wzgledem plennosci i cech
uzytkowych.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiIRW: 16.

Tytul projektu: Charakterystyka struktury populacji mieszancowych na podstawie
analizy zréznicowania genéw warunkujacych synteze niektorych frakcji bialek
zapasowych pszenicy.

Kierownik projektu: Dr J. Waga

W roku 2008 wykonano tacznie 5036 analiz elektroforetycznych materiatdbw hodowlanych
pszenicy jarej i ozimej. Analizowano biatka gluteninowe o wysokiej masie czasteczkowej metoda
SDS PAGE oraz biatka gliadynowe metoda A PAGE. Wsrod rodéw pszenicy jarej stwierdzono
znaczaca przewage ilosciowa (ponad trzykrotna) podjednostek warunkowanych chromosomem 1A
(Glu Al-1 oraz Glu A1-2) nad wariantem nie kodujacym tego genu (Glu Al-null). Odwrotne zjawisko
obserwowano wsrdd rodéw pszenicy ozimej. Wsrod alleli genu zlokalizowanego na chromosomie 1D
obserwowano przewage ilosciowa podjednostek 5+10 w poréwnaniu do 2+12. Nalezy jednak zwrdcié¢
uwagg, ze sposrod wszystkich trzech grup alleli, ta ostatnia stanowita wysoce zbalansowany uktad
genetyczny. Analiza struktury badanych populacji pod wzgledem alleli warunkujacych synteze biatek
gluteninowych (HMW) odzwierciedla, a zarazem ttumaczy, wyzsze wartosci parametrow jakosci
technologicznej pszenic jarych w poréwnaniu do ozimych. W przypadku form jarych obserwowano
wyzszy odsetek podjednostek, ktére w badaniach wykazuja silny, genetycznie uwarunkowany zwiazek
z wysoka jakoscia technologiczna. Szereg niezidentyfikowanych podjednostek i blokdw
gluteninowych, ktérych w analizie struktury populacji nie uwzgledniono, ale ktdre obserwowano
zar6bwno wsrdd pszenic jarych jak i ozimych, powinno sta¢ sie przedmiotem szczegétowych badan nad
ich powiazaniem ze zmiennoscia cech jakosciowych, gdyz w przysztosci moga stanowi¢ one cenne
zrédto zmiennos$ci i odegra¢ znaczaca role w pracach nad zapobieganiem niekorzystnym skutkom



erozji genetycznej. Analiza struktury populacji pod wzgledem podjednostek biatek gluteninowych
moze stanowi¢ cenny instrument monitoringu zmian czestotliwosci oraz przeptywu gendéw majacych
istotne znaczenie dla ksztattowania cech jakosciowych pszenicy.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 17.

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

Kierownik projektu: Dr I. Kolasiriska

Badania prowadzone w sezonie 2007/2008 koncentrowaty si¢ gtéwnie na poszukiwaniu
nowych efektywnych restorerow ptodnosci dla CMS-Pampa, zardwno wsrdd genotypow zyta
wyprowadzonych z polskich populacji, jak réwniez wsréd genotypdéw pochodzacych z réznych
populacji miejscowych i egzotycznych otrzymanych z Banku Genéw. W tym celu wykonano
krzyzowanie duzej liczby genotypdw z meskosterylnym testerem trudnym do przywrdcenia ptodnosci
(CMS-Tt). Siew nasion 648 mieszancOw testowych wykonano recznie w polu i w tunelach foliowych
lub siewnikiem na poletkach obserwacyjnych i w doswiadczeniach polowych. W nastepnym roku
bedzie prowadzona ocena stopnia przywrdcenia meskiej ptodnosci u mieszancéw testowych poprzez
ocene plodnosci pojedynczych roslin mieszancéw i/lub ocene intensywnosci pylenia klosow
mieszancOw na poletkach. Duza liczba wykonanych krzyzowan testowych a nastepnie ocena meskiej
ptodnosci uzyskanych mieszancow w réznych warunkach srodowiska powinna umozliwié znalezienie
efektywnych restorerow meskiej ptodnosci dla CMS-Pampa wsréd genotypdéw pochodzacych z
polskich populacji. W przeciwnym razie nalezy skoncentrowaé sie na poszukiwaniu zrédet genéw
przywracajacych ptodnos¢ wsrdéd miejscowych populacji tureckich i egzotycznych.

W warunkach tuneli foliowych i w polu przeprowadzono oceng meskiej ptodnosci roslin wczesniej
uzyskanych mieszancéw testowych poprzez krzyzowanie linii wsobnych pochodzacych z polskich
populacji i mtodych linii wsobnych wyprowadzonych z populacji tureckich z testerem CMS-Tt.
Badania wykazaty, iz miode linie wsobne wyprowadzone z populacji tureckich miaty wigksza
zdolnos¢ przywracania meskiej ptodnosci niz najlepsze sposrdd linii wsobnych o polskim rodowodzie.
Kilka linii okazato sie petnymi restorerami ptodnosci, gdyz wszystkie rosliny lub ponad 90% roslin
ich mieszancow testowych byto catkowicie ptodne. Wydaje sig, iz niektdre z nich mogtyby stanowic¢
zrodto efektywnych gendw przywracania ptodnosci do dalszych prac nad ulepszeniem tej cechy oraz
badan genetycznych. Istotna, wysoka korelacja stwierdzona pomiedzy ptodnoscia mieszancow w polu
i w tunelach wskazuje na mozliwos¢ prowadzenia oceny zdolnosci przywracania ptodnosci w obu
warunkach, co pozwala na znaczne zwigkszenie efektywnosci pracy.

W okresie sprawozdawczym rozpoczeto badania nad efektywnoscia przywracania meskiej ptodnosci u
mieszancOw z cytoplazma Pampa w rdznych warunkach srodowiska. W tym celu wykonano
krzyzowanie 80 r6znych linii meskosterylnych z populacjami przywracajacymi ptodnosé. Sposrod
wytworzonych mieszancOw F; nasiona 60 mieszancow wysiano w tunelach foliowych i w warunkach
polowych do szczeg6towej oceny stopnia przywrdcenia meskiej ptodnosci poszczegélnych roslin.
Ponadto bedzie prowadzona ocena intensywnosci pylenia kloséw mieszancOw w trzech réznych
warunkach §rodowiska.

Badanie genetycznego uwarunkowania przywracania ptodnosci u mieszancow z CMS-Pampa bedzie
prowadzone u zréznicowanych restorerébw wybranych na podstawie wynikow oceny ptodnosci
mieszancOw testowych uzyskanych z udziatem CMS-Tt w r6znych warunkach srodowiska.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiIRW: 18.

Tytul projektu: Badanie ogdlnej i swoistej zdolnosci kombinacyjnej réznych genotypow
zyta.

Kierownik projektu: Dr I. Kolasiriska

W sezonie wegetacji 2007/2008 przeprowadzono wszystkie planowane zadania potrzebne dla
oszacowania zdolnosci kombinacyjnej réznych genotypow zyta:



- wytworzono potrzebne do badan komponenty mateczne i ojcowskie,

- wytworzono odpowiednie mieszance pojedyncze i trjkomponentowe poprzez krzyzowanie tych
komponentow w uktadzie czynnikowym w warunkach sztucznej lub przestrzennej izolacji.

Ogo6tem wytworzono 192 mieszancow pojedynczych, w tym 112 w wyniku krzyzowania linii
meskosterylnych z populacjami i 80 poprzez krzyzowanie mtodych linii wsobnych z meskosterylnymi
komponentami matecznymi. Sposrdd mieszancéw tego typu, 128 wysiano w czterech
doswiadczeniach zatozonych w zréznicowanych warunkach srodowiska. Ponadto wytworzono ogétem
155 mieszancéw trojkomponentowych w wyniku krzyzowania komponentdw matecznych z
populacjami ojcowskimi, z ktérych 120 wysiano w trzech doswiadczeniach polowych
zlokalizowanych w zr6znicowanych warunkach srodowiska.

- Przeprowadzono ocene sterylnosci komponentéw matecznych uzytych do tworzenia réznego typu
mieszancow najpierw w szklarni a nastepnie w polu (105 obiektow).

- Zatozono ogoOtem 7 doswiadczen polowych obejmujacych 248 roznego typu mieszancow F;, z
ktorych kazde jest zlokalizowane w trzech r6znych warunkach srodowiska.

- Planuje sie wytworzenie nowej serii zréznicowanych komponentéw matecznych i ojcowskich oraz
wytworzenie mieszancow tréjkomponentowych poprzez krzyzowanie 22  zr6znicowanych
komponentéw matecznych wytworzonych w biezacym roku z 5 nowymi populacjami ojcowskimi.
Ponadto bedzie wykonana kontrola meskiej sterylnosci tych komponentéw matecznych w szklarni i w
polu.

Oszacowanie zdolnosci kombinacyjnej genotypow zyta bgdzie mozliwe do wykonania na podstawie
statystycznie opracowanych wynikéw doswiadczen przeprowadzonych w sezonie 2008/2009.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 20.
Tytul projektu: Identyfikacja efektywnych genéw odpornosci zyta na patogeny.
Kierownik projektu: Prof. dr hab. H.J. Czembor

Rozpoczeto badania nad patogenicznoscia populacji maczniaka prawdziwego (Blumeria

graminis f.sp. secalis) i rdzy zyta (Puccinia dispersa f.sp. secalis) w stosunku do 30 odmian/rodéw
zyta ozimego. Zebrano w 5 miejscowosciach potozonych w ro6znych rejonach kraju, prébki lisci zyta
porazone maczniakiem i rdza. Z populacji badanych patogenéw wyodrebniono izolaty
jednozarodnikowe w celu okreslenia uwarunkowan odpornosci badanych odmian i opracowania
zestawu izolatéw roznicujacych.
Pierwsze oceny odmian i rodéw na zakazenie jednozarodnikowymi izolatami wskazuja na duza
wrazliwos¢ badanych obiektow na maczniaka. W przypadku rdzy, 9 rodéw i dwie odmiany
populacyjne sa heterogeniczne pod wzgledem reakcji na zakazenie izolatami rdzy. W badanych
prébach obserwowano rosliny podatne i srednio odporne. Pozostatych 17 rodéw i dwie odmiany sa
podatne.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 22.

Tytul projektu: Badania nad optymalizacja otrzymywania podwojonych haploidow
zyta.

Kierownik projektu: Prof. dr hab. J. Zimny

Celem projektu jest wytworzenie linii homozygotycznych z materiatu hodowlanego (dwoch
odrgbnych populacji wyjsciowych do wytwarzania linii matecznych i ojcowskich). Celem prac
prowadzonych w roku 2008 byto zbadanie zdolnosci do androgenezy linii zyta. Celem zasadniczym
byto zbadanie reakcji androgenicznej tych linii. W biezacym roku przedmiotem badan byto 18
genotypow zyta
Rosliny uprawiane byty w kontrolowanych warunkach w fitotronie. Z kazdego genotypu wytozono
pylniki z 12 do 32 ktos6w. Do doswiadczen uzyto zmodyfikowana pozywke 190-2 z dodatkiem 2 mg/I
2,4D i 0.5 mg/I kinetyny. Pylniki w szalkach inkubowano w temperaturze 26°C w ciemnosci przez
okres 8 tygodni.



Zaobserwowano indukcje kalusa u wszystkich 18 genotypow. Embriogenny kalus oraz zarodki byty
sukcesywnie przenoszone na pozywke regenerujaca gdzie czes¢ zarodkéw dojrzewata, a ich tarczki
zieleniaty na $wietle. Poszczeg6lne linie wykazuja silne zréznicowanie pod wzglgdem androgenicznej
reakcji w kulturach tkankowych (liczba uzyskanych kaluséw od 3 do 253).

Kietkujace roslinki byty przenoszone na pozywke stymulujaca ich rozwoj. Po dwoch tygodniach byty
one przenoszone do kolb Erlenmayera gdzie rosty przyjmujac formg siewki. Korzenie rozwijaty sig w
pozywce. Roslinki sa obecnie jarowizowane w chtodni w temp 4°C po czym beda aklimatyzowane w
fitotronie przy fotoperiodzie 16/8 godzin (dzien/noc) i w temperaturze 15°C w dzien i 12°C w nocy.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 24.

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

Kierownik projektu: Dr P. Bednarek

Analiza zréznicowania genetycznego materiatow roslinnych dostarcza cennej informacji
odnosnie dostepnej puli genetycznej i moze by¢ wykorzystana migdzy innymi do racjonalizacji doboru
materiatu roslinnego do krzyzowan oraz do projektowan populacji mapujacych czy linii
rekombinacyjnych. Odpowiednio dobrany materiat badawczy stanowi podstawe wszelkich badan
genetycznych. Do poszukiwania markerdw molekularnych asocjowanych z obszarami genomu, w
ktorych kodowane sa poszukiwane cechy wykorzystuje si¢ narzedzia genetyki populacji. Jednym z
pierwszych etapdéw takiego badania sa analizy taksonomiczne. Wykorzystanie analizy skupien
pozwala na okreslenie czy badany materiat wykazuje cechy strukturyzacji czy tez nie. W przypadku
stwierdzenia strukturyzacji badanej populacji nalezy uwzgledni¢ jej wptyw na asocjacjg markerow
molekularnych. Kolejny aspekt badan, ktérych celem jest identyfikacja markeréw molekularnych to
wybor techniki markerowej. Najkorzystniej jest wykorzystywaé takie systemy markerowe, ktore
umozliwiaja wydajna identyfikacje duzej liczby markeréw molekularnych w relatywnie krotkim
czasie i wzglednie niskim kosztem. Do takich metod zaliczane sa markery AFLP oraz opracowane
niedawno markery DArT. Nieoceniona zaleta mapowania asocjatywnego jest mozliwosé identyfikacji
markerow dla bardzo szerokiego spektrum gendw odpowiedzialnych za ekspresje cechy i
wystepujacych w analizowanym materiale. Takie markery (przynajmniej teoretycznie) powinny
sprawdzaé sie nie tylko w przypadku pojedynczej formy lecz w szerokim zakresie materiatow
roslinnych (czesto nalezacych do réznych gatunkéw). Nalezy jednak zdawa¢ sobie sprawe z faktu, ze
markery uzyskane na drodze mapowania asocjatywnego sa obciazone biedem (moga to by¢
"falszywe" sygnaty). Z tego wzgledu markery asocjowane z cecha nalezy weryfikowa¢ metodami
genetyki klasycznej (np. mapowanie genetyczne). Oczywistym wiec jest fakt, ze procedura
poszukiwania markerow molekularnych to proces ztozony, wymagajacy zastosowania oSiagniec¢
czesto réznych dyscyplin wiedzy. Oprocz odpowiedniego doboru materiatu roslinnego, zastosowania
wydajnych technologii markerowych, wykorzystania statystycznych narzedzi genetyki populacji
(mapowanie asocjatywne), mapowania genetycznego czy inzynierii genetycznej koniecznym jest
dysponowanie nowoczesnym, czesto kosztownym zapleczem badawczym oraz wykwalifikowana
kadra naukowa.

Celem niniejszych badan byto opracowanie zréznicowania genetycznego form zyta ozimego w Polsce
za pomoca markerow typu DArT dla okreslenia struktury genetycznej analizowanego materiatu
roslinnego; poszukiwanie markeréw asocjowanych z genami przywracania ptodnosci u zyta dla
cytoplazmy pampa; uzyskanie materiatow F1 do wyprowadzenia szeregu linii rekombinacyjnych zyta
0zimego oraz zageszczanie dwoch map genetycznych zyta ozimego markerami DArT.

Udostepnione do badan formy zyta ozimego wykazywaty zréznicowanie pod wzgledem zdolnosci do
utrzymania sterylnosci pyiku i byly reprezentowane zaréwno przez formy meskosterylne, czesciowo
ptodne oraz ptodne. Analizy molekularne umozliwity identyfikacje 1458 polimorficznych markeréw
DArT. Markery wykazujace powtarzalnos¢ powyzej 80% przeanalizowano pod katem potencjalnych
sprzezen, co doprowadzito do redukcji liczby markeréw do 1422. Taka liczba markerdéw jest wiecej
niz dostateczna do jednoznacznego i wiarygodnego réznicowania materiatu roslinnego celem ustalenia



relacji taksonomicznych. Analiza hierarchiczna udostepnionych do badan form zyta ozimego
wykazata ich zréznicowanie. Analogiczny wynik uzyskano za pomoca analizy czynnikowej. Formy
przywracajace ptodnos¢ oraz formy sterylne tworza odrebne skupienia o rdéznym zréznicowaniu
genetycznym. Widoczna jest wyrazna strukturyzacja materiatdbw $wiadczaca o ich odrebnosci
genetycznej.

Analiza Kkorelacji kanonicznej ujawnita, ze co najmniej 11 markeréw (przeanalizowano 122)
korelowato z cecha. Przy czym 6 markeréw byto dodatnich a reszta ujemnych. Analiza wielorakiej
regresji liniowej demonstruje, ze co najmniej 3, 4 markery moga by¢ skorelowane z genami
przywracania ptodnosci pytku. Lacznie markery te ttumacza prawie 70% (69,8%) zmiennosci cechy.
W ramach niniejszego projektu rozpoczeto réwniez prace nad wyprowadzeniem izogenicznych linii
rekombinacyjnych zyta. Wykonano szereg krzyzowan typu roslina x roslina, zebrano ziarniaki
pokolenia F1, ktore zostana wykorzystane do uzyskania ziarniakobw F2. Podjeto réwniez dziatania
majace na celu krzyzowanie roslin restorerowych zawierajacych gen przywracania ptodnosci na 1R i
3R oraz 1R i 5R.

Podsumowanie

1. Metoda DArT umozliwia uzyskanie duzej liczby wiarygodnych markeréw molekularnych,

2. Analiza hierarchiczna (analiza skupien oraz PCoR) markerow DArT ujawnita strukturyzacje
badanych materiatdw roslinnych oraz ich zréznicowanie w obrebie poszczegblnych skupien
(zbieznos¢ z pochodzeniem),

3. Analiza korelacji kanonicznej oraz regresja liniowa sugeruja, ze wérdd markeréw DArT wystepuja
markery skorelowane z genami przywracania ptodnosci. Jednak ze wzgledu na strukturyzacje
badanych materiatdw koniecznym jest zastosowanie metod genetyki populacji celem identyfikacji
markeréw asocjowanych z cecha.

4. Uzyskano dostatecznie duza ilos¢ ziarniakéw pokolenia F1 reprezentujacych zréznicowane
genotypy zyta do dalszych prac nad uzyskaniem izogenicznych linii rekombinacyjnych zyta ozimego.
5. Zageszczanie map genetycznych zyta na DNA populacji mapujacych zostanie wykonane po
uzyskaniu danych molekularnych.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 26.

Tytul projektu: Poszukiwanie zrodel odpornosci na rdze brunatng Puccinia triticina,
rdze z6ta Puccinia striformis i maczniaka Blumeria graminis u pszenzyta.

Kierownik projektu: Dr A. Strzembicka

Celem pracy jest wyodrebnienie zrddet odpornosci na rdze brunatna Puccinia triticina i
maczniaka Blumeria graminis sposrod perspektywicznych form pszenzyta ozimego.
Przedmiotem badan byty formy pszenzyta ozimego o normalnej dtugosci z doswiadczen wstepnych
(54 obiekty) wraz z dwoma wzorcami - Moderato i Grenado, oraz 112 form pochodzacych z réznych
rejonébw uprawy z dwoch miejscowosci. Ogotem materiat do badan stanowito 166 genotypow
pszenzyta ozimego. Wymieniony materiat badawczy wysiano wraz z wzorcami po 2 rzadki w dwaéch
punktach badawczych.
Przygotowano i rozmnozono materiat infekcyjny grzybow P. triticina i B. graminis do zakazan:
wyprowadzono izolaty maczniaka pochodzace z pszenicy i pszenzyta, oraz wyprowadzono patotypy
rdzy brunatnej takze pochodzace z pszenicy i pszenzyta Wybrane izolaty i patotypy grzybow
wystepuja z duza czestotliwoscia w krajowej populacji grzyba i odznaczaja sie¢ znaczna wirulencja w
stosunku do linii monogenicznych z genami odpornosci i odmian pszenicy i pszenzyta.
Przeprowadzono ocene form pszenzyta w stadium siewek (2-gi lis¢) pod wzgledem odpornosci na
populacje patotypéw rdzy brunatnej P. ftriticina oraz na populacje maczniaka prawdziwego
B. graminis. Ocene materiatow pszenzyta w stadium siewek prowadzono wedtug skali gdzie: 0,1,2 —
rosliny odporne, 3,4 - rosliny wrazliwe.
W jednym z punktow badawczych w polu wykonano sztuczna inokulacje roslin poszczegélnych
genotypOw pszenzyta mieszanina patotypdw rdzy brunatnej.



W obydwu punktach (w drugim - naturalna infekcja) przeprowadzono 3-krotna oceng porazenia form
pszenzyta rdza brunatna i maczniakiem. Ocene porazenia prowadzono w skali 9-1 — gdzie 9 - wysoce
odporny, 1- wysoce wrazliwy.

W roku sprawozdawczym nie prowadzono badan z rdza z0ita Puccinia striiformis z uwagi na brak
materiatu infekcyjnego, jako ze nie notowano znacznego wystapienia tego gatunku rdzy na zasiewach
zb6z w poprzednim roku.

Wyniki oceny 166 genotypdw pszenzyta ozimego pod wzglegdem odpornosci w stadium siewek na
populacje P. triticina i populacje B. graminis pochodzaca z pszenzyta i pszenicy wskazuja na znaczna
wrazliwo$¢ ocenianych form. Odpornoscia na rdze brunatna odznaczato sie 41 form (ok.25%), zas
odpornoscia na maczniaka 47 (0k.28%). Wysoka odpornos¢ na rdzg brunatna P. triticina w stadium
rosliny dorostej przy zastosowaniu sztucznej inokulacji w pierwszym punkcie badawczym i w
warunkach naturalnej infekcji w drugim punkcie badawczym wykazaty 84 (o0k.51%) formy sposrod
166 ocenianych, takze ponad potowa 95 (57%) badanych form odznaczata si¢ wysoka odpornoscia na
maczniaka B. graminis. Rok biezacy, nie byt sprzyjajacy w niektorych rejonach kraju do rozwoju rdzy
i maczniaka, zastosowanie sztucznej inokulacji rdza brunatna pozwolito na lepsze rozprzestrzenienie
choroby. W drugim punkcie badawczym z powodu wiegkszej ilosci opadow byty bardziej sprzyjajace
warunki dla rozwoju patogendw niz w innych rejonach kraju. W obu miejscowosciach zasigg
porazenia wynosit w skali od stopnia 9 do 3, co pozwolito na zréznicowanie badanego materiatu i
uzyskanie miarodajnych wynikow.

Wyniki badan pozwolity na wytypowanie 26 genotypdw pszenzyta ozimego o wysokiej odpornosci na
rdze brunatna P. triticina oraz 33 genotypdw o wysokiej odpornosci na maczniaka B. graminis w obu
stadiach rozwoju (siewek i rosliny dorostej). Wyodrebnione genotypy moga stanowi¢ obiecujacy
materiat jako zrédta odpornosci.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 27.

Tytul projektu: Wytworzenie zrddel genetycznych pszenzyta ozimego o skroconym
zdible i zwiekszonej odpornosci na septorioze lisci i plew (czynnik sprawczy
Stagonospora nodorum).

Kierownik projektu: Prof. dr hab. E. Arseniuk

Prace badawcze realizowano w Pracowni Hodowli Odpornosciowej IHAR Radzikéw oraz 4
punktach doswiadczalnych w terenie. Materiatem roslinnym do wytworzenia linii DH byto 165
mieszancOw pszenzyta. Materiaty wysiano w 4 powtoérzeniach obejmujacych 1 powt6rzenie kontrolne
i 3 powtodrzenia zakazane w uktadzie losowanych blokéw. Poletka inokulowano trzykrotnie w ciagu
sezonu zawiesing zarodnikéw S. nodorum. Poletka kontrolne opryskiwane byty Tiltem 250 EC (0,1%
s.a. — propikonazol). Parametry oceniane w doswiadczeniu to: wczesnosé ktoszenia roslin, wysokosé
roslin (cm) oraz pigciokrotnie wielkos¢ porazenia w skali od 1 do 9 (1 = podatnos¢, 9 = odpornose).
Wyniki fenotypowej analizy odpornosci genotypow pszenzyta w doswiadczeniu wstepnym:

Zakres termindw ktoszenia roslin poszczegélnych linii wahat sie od 146,0 do 153,0 dni, przy wartosci
sredniej 148,8 dni. Wysokos¢ roslin badanych obiektéw wynosita przecietnie od 120,0 cm do 143,0
cm z wartoscia sredniag 131,6 cm. Zakres reakcji na porazenie pszenzyta przez S. nodorum dla lisci
wynosit od 5,1 (skala 1-9) do 6,9 z wartoscia srednia 6,0 natomiast dla ktoséw zamykat sie w
przedziale od 5,6 do 8,1 ze érednia 7,6. Nie znaleziono linii charakteryzujacych si¢ skrajnymi
reakcjami na porazenie patogenem. Wsrod testowanych DH pszenzyta nie stwierdzono linii
charakteryzujacych si¢ wyzsza odpornoscia lisci na S. nodorum od stosunkowo odpornej odmiany
wzorcowej Moderato. Trzy obiekty charakteryzowaty sie taka sama odpornoscia plew, jak Moderato.
Istotnos¢ wspodtczynnikéw korelacji  wskazuje, ze odpornos¢ lisci badanych obiektow w
doswiadczeniu wstepnym jest skorelowana z wysokoscia rosliny.

Wyniki fenotypowej analizy odpornosci linii DH pszenzyta drugiego roku doswiadczenia:

Nie znaleziono linii charakteryzujacych si¢ skrajnymi reakcjami na porazenie patogenem, czyli nie
zaobserwowano obiektow catkowicie odpornych (stopien porazenia = 9) jak i obiektow catkowicie
podatnych (stopien porazenia = 1) zarébwno w przypadku lisci jak i ktoséw. Jedynie 2 linie DH byty
istotnie, ale nieznacznie, odporniejsze liscie od wzorca Moderato. Wyzsza odpornoscia plew na




S. nodorum od wzorca Moderato charakteryzowata si¢ 1 linia DH.

Wyniki fenotypowej analizy odpornosci linii DH pszenzyta trzeciego roku doswiadczenia:

Nie znaleziono linii charakteryzujacych si¢ skrajnymi reakcjami na porazenie patogenem, czyli nie
zaobserwowano obiektow catkowicie odpornych (stopien porazenia = 9) jak i obiektéw catkowicie
podatnych (stopien porazenia = 1), zarbwno w przypadku lisci jak i ktoséw. Trzy linie
charakteryzowaty sie taka sama odpornoscia lisci na S. nodorum jak wzorcowa odmiana Moderato.
Siedem linii DH wykazato taka sama odpornos¢ plew jak odmiana wzorcowa.

Wyniki fenotypowej analizy odpornosci linii pszenzyta krotkostomego:

Zadna z 11 przebadanych linii nie charakteryzowata sie wyzsza odpornoscia lisci i ktosow na S.
nodorum od wzorca Moderato. Odpornos¢ lisci byta skorelowana z wysokoscia rosliny — im wyzsze
rosliny tym wyzsza odpornosc.

Whioski

1) Uzyskanie linii pszenzyta ozimego odporniejszego na S. nodorum od obecnej odmiany wzorcowej
Moderato jest zadaniem bardzo trudnym, szczegdlnie w prowadzonej tradycyjnie hodowli
rekombinacyjnej.

2) Wprowadzenie techniki podwojonych haploidéw zwigksza zmiennos¢ genetyczna, a tym samym
zwigksza szanse uzyskania linii 0 wyzszej odpornosci na S. nodorum.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiIRW: 28.

Tytul projektu: Badanie odpornosci genotypow pszenzyta na fuzarioze klosow i
akumulacje mikotoksyn fuzaryjnych w ziarnie.

Kierownik projektu: Dr T. Goéral

Badano odpornos¢ na fuzarioze ktosow 55 genotypdw pszenzyta ozimego o zréznicowanym
podiozu genetycznym. Obiekty wysiane zostaly w doswiadczeniu polowym w Radzikowie.
Materiatem infekcyjnym byta mieszanina 3 izolatdw Fusarium culmorum, wytwarzajacych
deoksyniwalenol, niwalenol oraz zearalenon. Ktosy pszenzyta inokulowane byty w stadium pelni
kwitnienia przez oprysk zawiesina zarodnikéw. Przeprowadzono ocene porazenie ktosa w skali
procentowej. Po zbiorze ktoséw oznaczono redukcje sktadnikow struktury plonu (MTZ, HCTL = masa
hektolitra, LZK, MZK = liczba i masa ziarniakdw w ktosie) w poréwnaniu z kombinacja kontrolna
oraz stopien uszkodzenia ziarniakéw przez Fusarium. W ziarnie 24 genotypOw pszenzyta ozimego
badano zawartos¢ mikotoksyn: deoksyniwalenolu (DON) i niwalenolu (NI1V). Genotypy wybrano do
analiz na podstawie niskiego porazenia ktosa i uszkodzenia ziarniakéw oraz dodatkowo wysokiego
plonowania i innych korzystnych cech agronomicznych. Zastosowano technikg wysokosprawnej
chromatografii cieczowej (HPLC), z detekcjg UV.

Srednie nasilenie fuzariozy ktosow badanych genotypéw pszenzyta ozimego bylo bardzo niskie i
wynosito 3,3%. Zakres reakcji miescit sie w granicach od 0 do 13,3%. Srednie uszkodzenie
ziarniakow przez Fusarium byto réwniez niskie i wyniosto 2,1%. Zakres reakcji miescit si¢ w
granicach od 0,1 do 6,6%. Mimo stabych objawdw porazenia ktosa wiekszo$¢ genotypdw wykazata
redukcje plonu ziarna. Srednie redukcje komponentéw plonu (kolejno MTZ, HCTL, LZK, MZK)
wyniosty 6,9; 2,7; 17,5 i 19,8%. Zakres redukcji zawierat si¢ w przedziatach: 0-22,5% dla MTZ, 0-
7,7% dla HCTL, 0-39,9% dla LZK i 0-43,3% dla MZK. Brakiem redukcji lub bardzo niska redukcja
plonu z ktosa charakteryzowato sie 10 genotypdw. Pozostate wykazaty redukcje plonu wynikajaca
gtéwnie z redukcji liczby ziarniakéw w ktosie i w pewnym stopniu z redukcji MTZ. Silna redukcja
LZK mogta wynika¢ z zahamowania rozwoju ziarniakdw spowodowanego infekcja Fusarium. Na
skutek niekorzystnych warunkéw pogodowych nie nastapit dalszy rozwoj choroby i nie wystapity
objawy porazenia ktosa. Zjawisko to wymaga dalszych badan. Nie stwierdzono korelacji fuzariozy
ktosow z stopniem uszkodzenia ziarniakéw. Nasilenie choroby na ktosie oraz stopien uszkodzenia
ziarniakéw stabo korelowaty z redukcjami komponentéw plonu. Wspdtczynniki byto nieistotne lub
nawet ujemne. Jedynie dla porazenia ktosa i redukcji MTZ obserwowano istotny dodatni
wspotczynnik korelacji.

W ziarnie wybranych genotypéw pszenzyta ozimego stwierdzono zawartosé DON i NIV. Srednia
zawartos¢ DON wyniosta 0,92 mg/kg, zakres zmiennosci cechy od 0,25 do 2,98 mg/kg. Srednia



zawartos¢ NIV wyniosta 0,37 mg/kg, zakres zmiennosci cechy od 0 do 1,62 mg/kg. Zawartos¢ DON
w ziarnie byta do$¢ wysoka, biorac pod uwage stopien uszkodzenia ziarniakéw. U 6 genotypow
przewyzszata dopuszczalny poziom (1,25 mg/kg). Niska byta natomiast zawartos¢ NIV. W badanych
prébach przecietnie wystepowato trzykrotnie wiecej DON niz NIV. Wyniki wskazuja na wyrazna
zaleznos¢ odpornosci genotypu na akumulacje mikotoksyn od jego pochodzenia. Wspo6tczynniki
korelacji nasilenia fuzariozy ktosow z zawartoscia DON i NIV byly nieistotne statystycznie. Istotne
natomiast byty wspoétczynniki korelacji uszkodzenia ziarniakéw z zawartoscia DON i NIV. Duzo
wyzszy wspotczynnik odnotowano dla zawartosci DON. Od zaleznosci odbiegaty genotypy
akumulujace wigcej DON lub NIV niz wynikatoby to z zaleznosci liniowe;j.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 30. 4-1-03-1-01

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

Kierownik projektu: Dr R. Warzecha

Celem badan jest identyfikacja genotypéw dopelniajacych meska sterylnosé
i przywracajacych ptodnos¢ pytku w systemie meskiej sterylnosci pszenzyta CMS — T. timopheevi.
W 2008 roku prace badawcze obejmowaty analize ptodnosci pytku mieszancow w pokoleniach Fi,
BC; i BC,,wytworzonych w wyniki krzyzowania linii megskosterylnej z genotypami heksaploidalnego
pszenzyta 0zimego.
W wyniku analizy ptodnosci 86 mieszancéw pokolenia F; zidentyfikowano 3 genotypy pszenzyta
catkowicie dopetniajace meska sterylnos¢: HT620, HT636 i LT169. Ich mieszance F; z linia
meskosterylna sktadaty si¢ wytacznie z roslin meskosterylnych (MS). Ponadto 14 genotypow
dopetniato czesciowo meska sterylnosé, gdyz w potomstwie F; tych genotypdéw poza roslinami
meskosterylnymi wystapity rosliny czesciowo meskosterylne (PMS). 9 genotypdéw ojcowskich
czesciowo przywracato ptodnosé pyiku, gdyz ich potomstwa F; sktadaty sie z roslin meskosterylnych
(MS), czgsciowo meskosterylnych (PMS) i roslin meskoptodnych (MF).
60 genotypdw przywracato ptodnos¢ pytku. Mieszance F; tych genotypéw z linia meskosterylna
sktadaty sie¢ wylacznie z roslin meskoptodnych (MF) Stopien przywracania ptodnosci przez te
genotypy, mierzony osadzaniem ziarniakdw, byt zréznicowany.
Analiza ptodnosci pytku 44 mieszancow w pokoleniu BC; wykazata, ze 7 sublinii pochodzacych
z 4 genotypow ojcowskich potwierdzito zdolnos¢ dopetniania meskiej sterylnosci: HT 563 HT,
HT 564, HT 565 i HT 567. 10 sublinii pszenzyta pochodzacych z 7 genotypdw charakteryzowato si¢
zdolnoscia do czesciowego dopetniania meskiej sterylnosci.
Pozostate genotypy ojcowskie nie bylty ustabilizowane pod wzgledem dopetniania meskiej sterylnosci
gdyz w ich potomstwie BC; stwierdzono obecno$¢ zaréwno roslin czesciowo ptodnych jak i
meskoptodnych.
Analiza 111 mieszancéw pokolenia BC, umozliwita potwierdzenie zdolnosci dopetniania meskiej
sterylnosci przez 79 sublinii pochodzacych z 16 genotypdw pszenzyta.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiIRW: 32.

Tytul projektu: Okreslenie cech warunkujacych odpornosé na porastanie materiatow
mieszancowych i linii DH pszenzyta.

Kierownik projektu: Dr M. Gut

Celem podjetych badan byto okreslenie czynnikdéw w sposéb istotny wptywajacych na odpornosé (lub
jej brak) rodéw i linii pszenzyta na porastanie. Starano si¢ takze sprawdzi¢ przydatnos$¢ takich
wskaznikow jak testy kietkowania czy liczba opadania w ocenie odpornosci na porastanie. Materiat
badawczy stanowity rody i linie pszenzyta ozimego. Badano trzy zestawy rodéw: rody z doswiadczen
wstepnych — testowane w dwdch punktach badawczych, inne materiaty - testowane w jednym punkcie
oraz 23 rody wybrane losowo z tych zestawow - testowane we wszystkich trzech punktach.



Oznaczano odpornos¢ na porastanie w ktosach metoda bonitacyjna oraz poprzez okreslenie procentu
porosnigtych ziaren w badanej probce, przy czym procentowe oznaczenie ziaren skietkowanych w
ktosie oznaczano w trzech terminach — bezposrednio po zbiorze oraz po uptywie 2 tygodni i miesiaca
od zniw. Bezposrednio po zbiorze oraz po uptywie 2 tygodni przeprowadzano testy kielkowania, a
liczbe opadania oznaczano réwnolegle z trzecim terminem oceny porastania w klosach. We
wszystkich zestawach stwierdzono znaczne zréznicowanie badanych form pod wzgledem wszystkich
analizowanych cech. Oceny porastania w trzech terminach oraz dwukrotne testy kietkowania
pozwolity stwierdzi¢, ze okres spoczynku badanych rodoéw i linii byt na og6t dos¢ krotki. Tylko
nieliczne formy odznaczaty si¢ dtugotrwatym gtebokim spoczynkiem

Intensywne kietkowanie ziarniakdw na szalkach obserwowane u wigkszosci badanych form
Poréwnanie liczby form odpornych w ocenie porastania w ktosach z testami kietkowania potwierdza
znaczacy wplyw wiasciwosci fizyko-chemicznych ktosa na ekspresje odpornosci.

Celem poréwnania wynikow uzyskiwanych roznymi metodami i w réznych miejscowosciach,
wybrana losowo grupe 23 obiektéw, badano w trzech $rodowiskach. Stwierdzono znaczne
zréznicowanie wybranych form, poréwnywalne z obserwowanym w pozostatych badanych zestawach
rodow. Zblizone byly rowniez srednie i wspétczynniki zmiennosci a wspotczynniki korelacji na ogot
wysoce istotne. Z uzyskanych danych wynika, ze duza zbieznos¢ ocen obserwuje sig¢ w przypadku
testow opartych na kietkowaniu ziarniakéw, natomiast zaleznosci miedzy liczba opadania a testami
porostu bezposredniego lub kietkowania byty stabo istotne.

Na podstawie przeprowadzonych badan mozna nie tylko wyodrgbni¢ z badanego zestawu formy
najlepsze, ale takze ustali¢, ktére cechy i w jakim stopniu zadecydowaly o poziomie odpornosci.
Pamieta¢ jednak nalezy iz wszystkie cechy budujace odpornos¢ na porastanie sa silnie modyfikowane
przez czynniki srodowiska i dlatego jednoroczna ocena nie jest w petni miarodajna. Wydaje sie, ze
przynajmniej niektdre z przeprowadzonych testbw mozna bedzie stosowaé zamiennie, lecz z powodu
wspomnianych wczesniej oddziatywan srodowiska na ekspresje badanych cech konieczne jest dalsze
prowadzenie badan.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 34.

Tytul projektu: Poszukiwanie znacznikow molekularnych zréznicowania genetycznego
w obrebie gatunku pszenzyta (X Triticosecale Wittmack).

Kierownik projektu: Dr P. Bednarek

Analiza zréznicowania genetycznego materiatow roslinnych dostarcza cennej informacji

odnosnie dostepnej puli genetycznej i moze by¢ wykorzystana migdzy innymi do racjonalizacji doboru
materiatu roslinnego do krzyzowan oraz do projektowan populacji mapujacych czy linii
rekombinacyjnych. Informacje uzyskiwane za pomoca analizy hierarchicznej sa wrecz nieocenione
gdy materiat roslinny jest relatywnie stabo poznany pod wzgledem szerszego spektrum cech, gdy
dob6r materiatu na podstawie fenotypu jest utrudniony. Bez watpienia metoda ta moze by¢ przydatna
w przypadku wysoce spokrewnionych materiatow roslinnych, ktére w wyniku szeregu procesow
ewolucyjnych badz interwencji cztowieka doprowadzity do zawezenia zmiennosci.
Ze wzgledow ekonomicznych do badan taksonomicznych najkorzystniej jest wykorzystywac takie
systemy markerowe, ktére umozliwiaja wydajna identyfikacje duzej liczby markeréw molekularnych
w relatywnie krétkim czasie i wzglednie niskim kosztem. Do takich metod zaliczane sa markery
AFLP oraz opracowane niedawno markery DArT. Obie metody pozwalaja na identyfikacje markerow
dominujacych. Technika AFLP nie wymaga wigkszych inwestycji aparaturowych i z tego wzgledu jest
stosowana w badaniach taksonomicznych. Metoda ta okazata sie réwniez skuteczna w przypadku
roznicowania form pszenzyta ozimego. Problematycznym jednak jest zestawianie danych
molekularnych w przypadku koniecznosci analiz taksonomicznych dla wiekszej liczby form
jednoczesnie. Tych ograniczen wydaje sie by¢ pozbawiona technologia DArT, ktora ze wzgledu na
duza informatywnos¢ markerdw zyskuje coraz wigksze znaczenie analityczne. Szczego6lnie dobrze jest
to widoczne w przypadku gatunkéw dla ktorych istnieja odpowiednie sondy DArT. Dostgpnosé
znacznej liczby polimorficznych markeréw moze by¢ wykorzystana do identyfikacji markeréw cech
np na drodze mapowania asocjatywnego badz mapowania genetycznego. Nalezy oczekiwaé, ze
technologia DAIT zajmie istotne miejsce w badaniach molekularnych nad roslinami.



Celem niniejszych badan byto opracowanie zréznicowania genetycznego form pszenzyta ozimego w
Polsce za pomoca markerow typu DArT; proba identyfikacji markeréw sprzezonych (skorelowanych)
z genami meskiej sterylnosci pszenzyta na cytoplazmie TT oraz uzyskanie materiatow F1 do
wyprowadzenia linii rekombinacyjnych pszenzyta.

Udostepnione do badan formy pszenzyta ozimego wykazywaty zréznicowanie pod wzgledem
zdolnosci do utrzymania sterylnosci pytku i byty reprezentowane zaréwno przez formy meskosterylne
jak i ptodne. Analizy molekularne umozliwity identyfikacje 2334 polimorficznych markeréw DArT o
wysokiej powtarzalnosci (1832 byto 100% powtarzalnych). Wytacznie 100% powtarzalne markery
przeanalizowano pod katem potencjalnych sprzezen, co doprowadzito do redukcji liczby markeréw do
1661.

Analiza hierarchiczna udostepnionych do badan form pszenzyta ozimego wykazata, ze materiaty
pochodzace z lokalizacji nr 1 oraz nr 2 rdznia sie miedzy soba, przy czym formy pochodzace z
lokalizacji 2 jak i lokalizacji 1 wykazuja strukturyzacje (powstaja oddzielne podskupienia).

Na podstawie dostarczonych danych, analiza korelacji kanonicznej ujawnita kilka markeréw DArT
skorelowanych z dana cecha jednak wartos¢ korelacji kanonicznej byta relatywnie niska. Nie jest jasne
czy uzyskany wynik jest rezultatem uproszczonego opisu cechy fenotypowej czy tez strukturyzacji
analizowanych form pszenzyta. Celem wyijasnienia zaistniatych watpliwosci planowane sa dalsze
analizy statystyczne z uwzglednieniem struktury populacji.

W ramach niniejszego projektu rozpocz¢to réwniez prace nad wyprowadzeniem izogenicznych linii
rekombinacyjnych. W wyniku krzyzowania pojedynczych roslin, nalezacych do zaawansowanych linii
wsobnych, uzyskano ziarniaki pokolenia F1.

Podsumowanie:

1. Metoda DArT umozliwia uzyskanie duzej liczby wiarygodnych markeréw molekularnych,

2. Markery DArT rdznicuja formy pszenzyta na dwie duze grupy o odrebnej puli genetycznej. Na
terenie Polski dostepne sa co najmniej dwie relatywnie odrebne pule genetyczne from pszenzyta
0zimego.

3. Formy pszenzyta pochodzace z lokalizacji nr 1 tworza skupienia reprezentowane przez bardziej
spokrewnione materiaty niz te pochodzace z lokalizacji nr 2. Odrebnosé¢ poszczeg6inych podskupien
$wiadczy o zréznicowaniu puli genetycznej form pszenzyta nawet w obrebie poszczegdlnych
lokalizacji.

4. Konieczne sa dalsze analizy statystyczne celem weryfikacji czy wsrdéd markeréw DArT wystepuja
markery asocjowane ze zdolnoscia utrzymania sterylnosci pytku u zyta ozimego na cmsTT.

5. Materiat roslinny uzyty do wyprowadzania linii rekombinacyjnych, ze wzgledu na bliskie
pokrewienstwo form uzytych do krzyzowan powinien by¢ rozbudowany. Koniecznym jest
wyprowadzenie takich materiatéw, ktdre umozliwityby lokalizowanie mozliwie szerokiego spektrum
genéw odpowiedzialnych za ekspresje cech fenotypowych celem ich mapowania genetycznego a
nastegpnie analizy ich wptywu na funkcjonowanie roslin.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIiRW: 35.

Tytul projektu: Podwojone haploidy zrodlem zmiennosci roslin tolerujacych stresy
biotyczne i abiotyczne pod katem ich wykorzystania w rolnictwie zréwnowazonym i
rolnictwie ekologicznym.

Kierownik projektu: Prof. dr hab. J. Zimny

Celem projektu jest przyspieszenie uzyskania materiatdw hodowlanych pszenzyta (linii DH),
charakteryzujacych sie odpornoscia lub tolerujacych szkodliwe abiotyczne/biotyczne czynniki
srodowiskowe, wartosciowych dla rolnictwa zréwnowazonego i ekologicznego. Celem prowadzonych
badan w roku sprawozdawczym byto uzyskanie czystych linii — roslin homozygotycznych pszenzyta.
Do badan wykorzystano materiat roslinny pochodzacy z krzyzowki Presto (Danko HR Choryn) x
Mungis (KWS Lochow).

Chtodzenie ktoséw przez ok. 2-3 tyg. w temp. 4°C wplyneto pozytywnie na indukcje procesu
androgenezy. Tworzenie si¢ kalusa i pierwszych zarodkéw obserwowano po ok. 6-8 tygodniach od
wylozenia pylnikéw na pozywke indukujaca. Cze$¢ struktur zarodkopodobnych (o $rednicy powyzej



ok. 1 mm) sukcesywnie przenoszonych na pozywke regeneracyjna Kietkowata. Zregenerowane
roslinki na pozywce regeneracyjnej uzupetnionej regulatorami wzrostu rozwijaty system korzeniowy.
Uzyskano stosunkowo duze ilosci androgenicznych struktur (30-40 struktur/ktos) w odniesieniu do
liczby zregenerowanych roslin. Otrzymane roslinki przenoszono do doniczek z ziemia, adaptowano w
fitotronie do warunkdw in vivo i jarowizowano. Zjarowizowane rosliny uprawiano w szklarni do fazy
petnej dojrzatosci. Z ptodnych, izolowanych roslin zebrano ziarniaki. Regeneranty (w tym wszystkie
ptodne) przeanalizowano przy pomocy cytometru przeptywowego w celu okreslenia stopnia
ploidalnosci i wykluczenia roslin innych niz DH.

W wyniku przeprowadzonych badan zregenerowano w sumie 1200 zielonych roslin. Ukorzenione
rosliny uzyskano z 47 ktoséw (52 %). Liczba zregenerowanych zielonych roslin w przeliczeniu na
ktos wahata si¢ od 1 do 22 ($r. 5 z kazdego kompetentnego ktosa). Regeneranty ptodne stanowity
19,5%, wsrdd ktorych byto 88,5% form ze spontanicznie podwojona liczba chromosoméw. Rosliny te
swoja budowa morfologiczna nie odbiegaty od roslin rodzicielskich. Analiza cytometryczna ptodnych
roslin wskazata rowniez na obecnosé roslin aneuploidalnych (11,5%). Analiza cytometryczna czesci
losowo wybranych regenerantoéw catkowicie sterylnych wykazata, ze w wiekszosci sa one haploidami
(pojawity si¢ rowniez formy aneuploidalne). Regeneranty haploidalne w poréwnaniu z podwojonymi
haploidami miaty ostabiony wigor, a ich fenotyp mozna byto fatwo odr6zni¢ poniewaz byty nizsze,
miaty drobniejsze liscie, skrocone miedzywezla oraz cienkie ktosy.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiIRW: 39.

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

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

Przeprowadzono badania nad przeniesieniem genu mlo z form jarych do ozimych,
opracowaniem technologii jego wprowadzania z wykorzystaniem markeréw molekularnych oraz
oszacowania interakcji genu mlo w genomie form ozimych z réznymi warunkami srodowiska w
Polsce.

W rozpoczetych badaniach wykorzystano populacje mieszancowe powstate ze skrzyzowania odmian
ozimych jeczmienia o wysokiej wartosci gospodarczej lecz podatnych na maczniaka (Blumeria
graminis f.sp. hordei) z odmianami jeczmienia jarego, donorami recesywnego genu mlio,
warunkujacego wysoka odpornos¢ na populacje maczniaka w Europie.

Na podstawie wynikow obserwacji w szkotce polowej wybrano rosliny odporne na maczniaka do
oceny fenotypowej w warunkach kontrolowanych na zakazenie wirulentnym izolatem 63 B. graminis i
potwierdzenia markerami molekularnymi specyficznymi dla genu mlo wynikéw fenotypowania na
odpornos¢é typu Mlo.

Wsréd ocenianych 1181 potomstw pojedynkéw, 319 charakteryzowato si¢ homozygotyczna
odpornoscia typu Mlo. W 99,4% przypadkoéw potwierdzono zwiazek specyficznych markeréw z
genem mlo w badanym materiale. Do dalszych badan wybrano 239 linii.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 41.

Tytut projektu: Piramidyzacja gendéw odpornosci na stresy biotyczne (choroby
wirusowe) i abiotyczne (mrozoodpornosé) u jeczmienia 0zimego.

Kierownik projektu: Dr M. Gut

Celem realizowanych prac byla charakterystyka form jeczmienia ozimego pod katem
mrozoodpornosci oraz obecnosci gendw rym4, rym11 i rym9 odpornosci na wirusy odglebowe zottej i
fagodnej mozaiki jeczmienia oraz zmiennosci w rejonach warunkujacych podwyzszona
mrozoodpornoscé.

Mimo wysokiej sredniej mrozoodpornosci (71,1%) stwierdzono zréznicowanie badanych form pod
wzgledem tej cechy. Zakres zmiennosci wahat si¢ bowiem od 48,9 do 91%, a wspotczynnik
zmiennosci CV% wynosit 15,7 %. Uzyskane zréznicowanie pozwolito podzieli¢ badane rody na



odporne, $rednio odporne oraz wrazliwe na mréz. Za odporne uznano formy odznaczajace sie
mrozoodpornoscia wyzsza od 75%, rody przezywajace w zakresie 75-60 % uznano za srednio
odporne. Obiekty o przezywalnosci mniejszej od 60 % zaliczono do wrazliwych. Dla poréwnania
doda¢ nalezy iz w tych samych warunkach pszenica odmiany Emika przezywata srednio w 93,6%.
Wsrod 39 badanych form odpornoscia na mroz odznaczato sie 14 rodow, do grupy wrazliwych zas
zaliczono zaledwie 6.

Nie stwierdzono obecnosci genu rym9 w badanych genotypach jeczmienia ozimego. Gen rym4
wystepowat w 43 genotypach jeczmienia wielorzedowego (79,6%) i w 28 rodach jeczmienia
dwurzegdowego (77,8%). W grupie genotypow jeczmienia wielorzedowego rody heterozygotyczne pod
wzgledem genu rym4 stanowity 14,8% (8 rodéw) natomiast u dwurzedowego 8,3% (3 rody).

O obecnosci genu rym1l wnioskowano na podstawie réwnoczesnej obecnosci alleli Bmac181,7 i
Bmag353,, obecnych u odmiany referencyjnej ‘Russia’ z genem rym11. Gen rym11 wystepowat u 32
jeczmienia wielorzedowego i w 15 rodach jeczmienia dwurzedowego, heterozygoty stanowity
odpowiednio 26% (14 rodéw) i 30% (11 rodow).

W wyniku badan nad uwarunkowaniami genetycznymi mrozoodpornosci zidentyfikowano szereg
markeréw, zwiazanych z przezywalnoscia roslin w testach polowych, odzwierciedlajacych rézne
komponenty zimotrwatosci jak odpornosé na plesn sniegowa, zmienne wymogi wernalizacyjne, oraz
parametry aklimatyzacji aparatu fotosyntetycznego do niskich temperatur W roku 2008 materiaty
hodowlane przetestowano pod katem 5 markerdw z 3 rejonéw chromosomu 5H, tj Bmag812 i
Bmag233 (bin9), Xmwg514 i Xmwg914 (bin10), oraz HYBM5 (bin11). Na podstawie tacznej wartosci
efektdw zwiazanych z wystepowaniem odpowiednich alleli w testowanych loci stwierdzono, ze
sposrdd genotypOw jeczmienia ozimego dwurzedowego 3 rody zawieraja komplet korzystnych loci.
Podobnie komplet korzystnych alleli stwierdzono w 5 rodach jeczmienia wielorzedowego.
Przeprowadzone badania pozwolity na wybranie rodéw mrozoodpornych a takze form o zestawie
korzystnych alleli, co umozliwi planowe krzyzowanie rodoéw w celu uzyskania petnego zestawu
korzystnych alleli.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 42.

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

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

Prowadzono badania nad wprowadzeniem i wptywem wprowadzenia nowych genéw z linii
odpornych na maczniaka (Blumeria graminis f.sp. hordei) i rdze kartowa (Puccinia hordei) do form
jeczmienia dobrze adaptowanego do polskich warunkéw s$rodowiska oraz okreslenie ekspresji
przeniesionych gendw pod wzgledem reakcji na miejscowa populacje maczniaka i rdzy kartowe;j.

W badaniach wykorzystano wczesniej wytworzone w Pracowni Genetyki Stosowanej linie jeczmienia
jarego wyprowadzone z populacji mieszancowych powstatych ze skrzyzowania linii odpornych na
rdze kartowa lub maczniaka prawdziwego i krzyzowan zbieznych oraz wypierajacych.

Po selekcji 301 linii w warunkach polowych na cechy wartosci gospodarczej i oceny odpornosci na
izolaty rdznicujace B. graminis i P. hordei w warunkach kontrolowanych do dalszych badan wybrano
32 linie. Wykonano kolejny cykl krzyzowan wypierajacych z odmianami o wysokiej wartosci
gospodarczej, lecz podatnymi na maczniaka i rdze kartowa.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiIRW: 43.

Tytul projektu: Opracowanie i wdrozenie szybkiej metody do oznaczania wartosci
browarnej jeczmienia poprzez zastosowanie spektroskopii bliskiej podczerwieni.
Kierownik projektu: Doc. dr hab. D. Boros

Wytworzenie ziarna jeczmienia o wysokiej wartosci browarnej wymaga intensywnej selekcji
materiatu hodowlanego juz we wczesnych etapach hodowli. Mozliwos¢ prognozowania jakosci
browarnej jeczmienia bezposrednio z probek ziarna stosujac szybkie metody przesiewowe na



podstawie analiz spektroskopii bliskiej podczerwieni bytaby waznym narzedziem pracy dla genetykdw
i hodowcdw. Brak odpowiednich krzywych kalibracyjnych nie pozwala obecnie na wykorzystanie
tych technik do oceny przydatnosci jgczmienia do produkcji stodu w Polsce.

Celem prac jest zbadanie mozliwosci opracowania metody przesiewowej o0znaczania wartosci
browarnej jeczmienia przy uzyciu spektroskopii bliskiej podczerwieni typu odbiciowego (NIR) badz
transmisyjnego (NIT). Prace te wiaza Si¢ z zeskanowaniem na aparacie odpowiednio NIRS 6500 oraz
Infratec 1241 jak najwiekszej reprezentatywnej liczby prob ziarna jeczmienia, a nastepnie poréwnanie
uzyskanych widm dla tych préb z wartoscia cech warunkujacych przydatno$¢ ich do stodowania.
Materiatem inicjujacym badania byto 161 préb ziarna odmian i rodéw jeczmienia browarnego ze
zbioru 2007 roku z 3 r6znych warunkéw uprawy. Badania oceny browarnej prowadzono zgodnie z
Polska Norma i metodyka EBC, za$§ analizy chemiczne wykonano uznanymi metodami
standardowymi wg AACC (2000) oraz metodami opracowanymi w Samodzielnej Pracowni Oceny
Jakosci Produktow roslinnych. Kryteriami oceny jakosci browarnej byty: w ziarnie - MTZ, celnosc,
lepkos¢ ekstraktu ziarna; w stodzie - kruchos¢, zawartosé¢ biatka ogétem i rozpuszczalnego, liczba
Kolbacha, sita diastatyczna; w brzeczce kongresowej - ekstraktywnosé, lepkosé, stopien
odfermentowania i zawartos¢ p-glukanu.

Analizowane proby ziarna reprezentowaty waski zakres zmiennosci w/w cech jakosci, stad nie udato
sie utworzy¢ na bazie otrzymanych wynikéw zadowalajacych krzywych kalibracji dla zadnego z
analizowanych kryteriow jakosci browarnej. Najlepsze parametry kalibracji, tak jak si¢ spodziewano
uzyskano dla zawartosci biatka ogdtem i rozpuszczalnego w stodzie, ale takze dla stopnia
ekstraktywnosci, jednakze wspotczynniki korelacji kalibracji sa nadal niskie (r = 0.80) i wymagaja
dalszego ulepszania. Z tego wzgledu do dalszych badan bedziemy starali sie pozyskaé zestaw
kalibracyjny linii i odmian reprezentujacych cata istniejaca zmiennos¢ jakosci ziarna jeczmienia od
form typowo pastewnych do form najlepszych pod wzgledem jakosci stodu i brzeczki.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 44.

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

Kierownik projektu: Doc. dr hab. J. Czembor

Prowadzono badania nad reakcja 253 linii odpornych w warunkach polowych na maczniaka

(Blumeria graminis f.sp. hordei) i rdze kartowa (Puccinia hordei). Na podstawie oceny cech wartosci
gospodarczej (w poréwnaniu do odmian wzorcowych) do dalszych badan wybrano 43linie. Odmiany
rodzicielskie: Berras, Nuevo, Johan i Brenda wniosty do linii odpornos¢ na maczniaka typu Milo;
odpornos¢ odmian: Sebastian i Marnie jest typu ,,slow rusting”, co przejawiato si¢ stabym porazeniem
roslin w stadium rosliny dorostej.
W celu okreslenia uwarunkowania genetycznego odpornosci 8 linii wyselekcjonowanych we
wczesniejszych badaniach, wykonano krzyzowania badanych linii z podatna odmiana Manchurian Cl
3220. Potomstwo F; i F, pozwoli na okreslenie sposobu dziedziczenia odpornosci badanych linii.
Wyniki reakcji potomstwa F, badanych linii skrzyzowanych z liniami izogenicznymi, na zakazenie
izolatem awirulentnym do obu rodzicow umozliwia okreslenie relacji miedzy znanymi genami a
genami odpornosci w badanych liniach.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 46.
Tytul projektu: Poszukiwanie form owsa o wysokich wartosciach zywieniowych.
Kierownik projektu: Doc. dr hab. D. Boros

Gtownym celem projektu jest poszukiwanie form owsa charakteryzujacego si¢ wysoka
wartoscia zywieniowa. Badania byly prowadzone zar6wno na ziarnie oplewionym jak i
obtuszczonym, co dato mozliwos¢ wskazania odmian najbardziej przydatnych w zywieniu zwierzat,
ale takze odmian o wysokich walorach odzywczych, ktore nalezy promowaé¢ w produkcji wyrobow
zbozowych na rynek spozywczy. Materiatem do badan byto ziarno 32 odmian owsa, w tym 20 odmian



i 9 rodéw pochodzacych z warunkdw uprawy w trzech réznych miejscowosciach. Odmiana
referencyjna byta odmiana Krezus. W otrzymanym ziarnie wykonano oznaczenia masy tysiaca ziaren i
masy objgtosciowej i energii brutto, podczas gdy ziarno oplewione jak i pozbawione plewki
analizowano na zawarto$¢ suchej masy, biatka, popiotu; lipidéw ogo6tem, skrobi strawnej, widkna
pokarmowego, ligniny Klasona i cukréw wolnych oraz oznaczono lepkos¢ ekstraktu wodnego i
kwasnego ziarna. Ziarno obtuszczone byto dodatkowo poddane analizie na zawarto$¢ nieskrobiowych
polisacharydéw, B-glukanéw, i sktadu aminokwasowego biatka. Wszystkie analizy chemiczne
wykonano uznanymi metodami standardowymi zalecanymi przez AACC (2000).

Biorac pod uwage wyrdzniki jakosci pastewnej takie jak wysoka zawartos¢ energii brutto i skrobi
strawnej, a niska B-glukandw i niska lepkos¢ ekstraktu ziarna odmianami najbardziej przydatnymi do
produkcji pasz sa: Koneser, Stawko, Sam oraz linie STH 7705, STH F7130 i CHD 1375/00, a przede
wszystkim naga forma owsa - Polar.

Pod wzgledem waloréw odzywczych i prozdrowotnych ziarno owsa nalezy do jednych z
najcenniejszych posrod innych gatunkéw zb6z. Surowcem do produkcji zywnosci jest bezposrednio
ziarno form nagich lub w przypadku odmian tradycyjnych ziarno obtuszczone, stad badania
wykonalismy réwnolegle na tak przygotowanym materiale. Poniewaz ziarno do badan pochodzito z
trzech réznych warunkéw uprawy, a wyniki uzyskane dla kontrolnej odmiany Kresus wskazuja na
wptyw srodowiska na wartos¢ badanych cech, nie mozemy przedstawi¢ rankingu odmian najbardziej
polecanych do produkcji zywnosci, a tylko mozemy wskaza¢ najbardziej cenne z kazdej z tych
miejscowosci. Taka oceng bedziemy w stanie wykona¢ w roku przysztym. Wyniki naszych badan
wykazaty, iz odmiany najbardziej polecane do produkcji zywnosci to Celer, Kasztan z Polanowic;
Furman, Cwat, Rajtar, Breton z Choryni; Szakal i przede wszystkim Polar ze Strzelc. Ogolnie,
odmiany te charakteryzowaly si¢ znacznie wyzsza od wartosci sredniej zawartoscia btonnika
pokarmowego (>12.9%), a w nim rozpuszczalnych B-glukandéw (>2.7%), oraz wyzsza lepkoscia
ekstraktu ziarna (>2.9 mP.s).

Badania kompleksowe wykonywane zaréwno na ziarnie oplewionym jak i obtuszczonym. pozwalaja
na wskazanie odmian najbardziej przydatnych do produkcji pasz jak i tych polecanych do
wykorzystania w przemysle spozywczym. Wyniki badan umozliwia takze wskazanie skitadnikéw
ziarna oplewionego majacych najwigkszy wpltyw na parametry jakosci zbozowych produktow
owsianych.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 48. 4-1-05-4-01

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

Kierownik projektu: Prof. dr hab. J. Zimny

Owies jest uwazany za bardzo trudny obiekt do regeneracji roslin z mikrospor. Dlatego celem
pracy jest znalezienie czynnikow decydujacych o wydajnosci procesu androgenezy i opracowanie
wydajnej metody otrzymywania linii DH.

W roku biezacym do badan wykorzystano materiat roslinny pochodzacy z kolekcji owsa
zgromadzonej w Centrum Zasobdw Genowych IHAR. Rosliny byty uprawiane w polu.

Do kultur pylnikowych pobierano $cigte pedy z wiechami w poczatkowej fazie kloszenia i
przechowywano w chtodni (4°C) przez 2-3 tygodnie. Izolowane pylniki umieszczano na
zmodyfikowanej pozywce indukujacej 190-2 (Zhuang i Xu 1983) uzupetnionej glutamina (3mM),
maltoza (0,25M) oraz regulatorami wzrostu: 2,4-D (9uM) i kinetyna (2,3uM). Szalki z pylnikami
inkubowano w ciemnosci w temp. 26°C.

Tworzenie si¢ kalusa obserwowano po ok. 6-8 tygodniach od wytozenia pylnikéw na pozywke
indukujaca. Kalus obserwowano tylko u 3 z 11 badanych genotypdéw. Kalus ten przenoszono na
pozywke regenerujaca jednak mimo prowadzenia kultur w sprawdzonych dla owsa warunkach, nie
udato sig¢ zregenerowac zadnej rosliny.

W biezacym roku prowadzono uprawe i doprowadzono do dojrzatosci rosliny owsa zregenerowane w
kulturach pylnikowych krzyzéwek owsa. Uzyskano 2749 nasion z 57 roslin Chwat x Fl.stern oraz 442
nasiona z 28 roslin z krzyzowki Senator x Chwat.



Niektdre genotypy podwajaja chromosomy spontanicznie w 100% (Rajtar x Chwat) podczas gdy inne
zupetnie nie podwajaja (Bohun x Chwat).

Ze wzgledu na uzyskanie ciekawych wynikow wstepnych dotyczacych kolchicynowania
regenerantow, ktdére Swiadcza o zréznicowanej reakcji poszczegélnych genotypéw na ten zabieg,
postulujemy przeprowadzenie doswiadczen, ktérych pozwola ustali¢ strategie podwajania liczby
chromosoméw u regenerantbw owsa. W migdzyczasie uzyskali$my nasiona krzyzoéwek owsa
przeznaczonych do dalszych badan. Zostaty one wysiane i sa uprawiane w kontrolowanych warunkach
w fitotronie, w temperaturze 12°C/16°C (dzien/noc), przy 16 godz. oswietleniu 240 pE s-Im-2 i 8
godz. ciemnosci.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 50.

Tytul projektu: Introgresja gendw warunkujacych odpornosé¢ na choroby z dzikiego
gatunku Avena macrostachya do owsa uprawnego.

Kierownik projektu: Dr B. Zapirski

Endemiczny gatunek trwatego owsa Avena macrostachya ze strefy tundry gér Atlasu jest
znanym potencjalnym zrodtem wielu cech odpornosciowych dla heksaploidalnego owsa uprawnego.
W ubiegtych latach uzyskano seri¢ mieszancéw z tym gatunkiem, w tym alloploidy petne (10x) i
oktoploidy (8x). Prowadzone sa dalsze krzyzowania tych form z owsem uprawnym w celu
odseparowania odpornosci na choroby od niekorzystnych cech dzikiego gatunku (ciagty wzrost, zbyt
diuga stoma, wysoki udziat tuski w plonie, sktonnos¢ ziarna do osypywania sie). W roku 2008
wykonano 16 nowych krzyzowan zmniejszajacych udziat genéw formy dzikiej oraz rozmnozono 5
mieszancow F1 z podobnych krzyzowan z roku ubiegtego. Szkoétka linii i ramszéw z dalszych pokolen
liczyta ponad 320 obiektéw. Zebrano 380 linii i pojedynczych roslin w celu utrzymania linii
istniejacych i wyprowadzenia nowych. Grupe wybranych 100 linii poddano doktadniejszej ocenie w
specjalnych szkotkach obserwacyjnych w pigciu miejscowosciach, w celu ustalenia, ktére choroby
moga by¢ zwalczane przy pomocy introgresji gendw z A. macrostachya i ktdre linie beda najbardziej
uzyteczne do dalszych prac. Mieszance miaty podwyzszona odpornosé¢ na rdze zdzbtowa, maczniaka i
choroby wywotujace plamistosci i zamieranie lisci., natomiast nie stwarzaty perspektyw jako zrodto
odpornosci na wirusy zOitej kartowatosci jeczmienia. Cechy odpornosciowe nie byty trwale zwiazane
z negatywnymi cechami dzikiego gatunku, jednak pojawity sie¢ problemy z wtérnym odrostem przed
zniwami i osypywaniem ziarna. Kontynuowano prace genetyczno-molekularne (metoda AFLP)
majace udowodni¢ zwiazek obserwowanych odpornosci z genami A. macrostachya i dostarczy¢
markerow DNA przydatnych do selekgcji.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiIRW: 52.

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

Kierownik projektu: Dr A. Strzembicka

Celem pracy bylo wytypowanie zrédet odpornosci na rdze koronowa Puccinia coronata i
maczniaka prawdziwego Blumeria graminis f.sp. avenae sposrdd perspektywicznych form i réznych
genotypow owsa. Przedmiotem badan byty formy owsa z doswiadczen wstepnych, przedwstepnych,
wstepnych nagoziarnistych oraz formy pochodzace z 3-ch roznych rejonéw uprawy. Ogétem w
badaniach brato udziat 220 genotypéw owsa.

Przygotowano i rozmnozono materiat infekcyjny grzyba P. coronata sprawcy rdzy koronowej owsa.
Inokulat do zakazen stanowita populacja izolatow wyodrgbnionych z probek porazonych lisci owsa
zebranych w pieciu roznych srodowiskach. Przeprowadzono ocene wymienionych genotypdw owsa w
stadium siewek pod wzgledem odpornosci na populacje P. coronata. Ocene prowadzono wedtug skali
gdzie: 0,1,2 — rosliny odporne, 3-4 - rosliny wrazliwe.

Wymieniony wyzej materiat badawczy wysiano wiosna 2008 roku w formie szkotek w czterech
punktach badawczych. W sezonie wegetacyjnym przeprowadzono w trzech miejscowosciach, w polu



sztuczna inokulacje rdza koronowa roslin badanych genotypdéw owsa. Rosliny inokulowano przez
oprysk zawiesina uredospor populacja P. coronata (z dodatkiem Tween 20) w stadium przed
ktoszeniem. Przeprowadzono obserwacje porazenia rdza koronowa w tych miejscowosciach, oraz w
czwartym punkcie w warunkach naturalnej infekcji. Material badawczy zostat takze oceniony pod
wzgledem reakcji na porazenie maczniakiem B. graminis w polu w warunkach naturalnej infekcji.
Ocene porazenia form owsa w stadium rosliny dorostej obydwoma patogenami prowadzono w skali 9-
1 - gdzie 9 - wysoce odporny, 1- wysoce wrazliwy. Wyniki oceny 220 genotypéw owsa pod
wzgledem odpornosci w stadium siewek na populacje P. coronata wskazuja na znaczna wrazliwosé
ocenianych form na tego patogena, zaledwie 10 (4,5%) genotypéw odznaczato si¢ wysoka
odpornoscia w tej fazie rozwoju. W stadium rosliny dorostej wysoka odpornoscia na rdzg koronowa
charakteryzowaty sie 24 (ok. 11%) genotypy owsa sposrod 220 badanych.

Analizujac wyniki oceny form owsa pod wzgledem odpornosci na maczniaka B. graminis w stadium
rosliny dorostej mozna zauwazy¢, ze zaledwie 20 form (9%) sposrdd 220 badanych odznaczato sig
wysoka odpornoscia na tego patogena w dwdéch punktach badawczych, gdzie w duzym nasileniu
wystapit maczniak. Odmiany wzorce i odmiany kontrolne: Deresz, Koneser, Polar i Jawor wykazaty
wrazliwo$¢ na maczniaka (podobnie na rdze koronowa) z wyjatkiem odmiany Krezus.

Wyniki badan pozwolity na wytypowanie 24 form owsa o wysokiej odpornosci w stadium rosliny
dorostej na rdze P. coronata i 20 form o wysokiej odpornosci w stadium rosliny dorostej na
maczniaka B. graminis. W grupie badanych genotypéw wyodregbniono 6 form odpornych na rdze
brunatna w obu fazach rozwoju.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiIRW: 54.

Tytul projektu: Poszerzanie zmiennosci zawartosci kwasow tluszczowych, tluszczu i
glukozynolanbw u rzepaku ozimego za pomoca metod rekombinacyjnych i
biotechnologicznych.

Kierownik projektu: Dr S. Spasibionek

W celu zwigkszenia wartosci uzytkowej nasion rzepaku i uzyskiwanej z nich Sruty
poekstrakcyjnej kontynuowane sa prace nad dalszym obnizaniem zawartosci glukozynolanéw (ponizej
5 uM/g ™ nasion) oraz podnoszeniem zawartosci ttuszczu (powyzej 49%).

W wyniku dotad prowadzonych prac wykorzystujac mutageneze i metode rekombinacyjna w
Zaktadzie Genetyki i Hodowli Roslin Oleistych IHAR w Poznaniu uzyskano kolekcje linii wsobnych
mutantéw, rekombinantéw oraz linii podwojonych haploidéw (DH) rzepaku ozimego o ekstremalnie
niskiej zawartosci glukozynolanéw (ponizej 5 pM/g™'nasion), oraz kolekcje linii o zréznicowanej
zawartosci kwasow ttuszczowych: linie o wysokiej zawartosci kwasu oleinowego (srednio 78%) i
obnizonej zawartosci sumy kwaséw wielonienasyconych (linolowego i linolenowego) (Srednio do
12%) oraz o wysokiej zawartosci kwasu linolowego (srednio 26%) i 0 ekstremalnie niskiej zawartosci
kwasu linolenowego ($rednio 2,0%). Posiadana kolekcja genotypow stanowi wazne zrodto zmiennosci
genetycznej, ktore bedzie mozna wykorzysta¢ do badan genetycznych okreslajacych sposéb dziatania
gendéw odpowiedzialnych za gromadzenie si¢ w oleju nasion zawartosci ttuszczu oraz zawartosci
kwasu oleinowego, linolowego i linolenowego. Waznym elementem tych badan bedzie réwniez
okreslenie wptywu zréznicowanych warunkéw srodowiska na zawartosé ttuszczu i badanych kwaséw
tluszczowych.

Wyodrebnienie zmiennosci dziedzicznej zawartosci tluszczu i wybranych kwaséw ttuszczowych
rzepaku ozimego oraz modyfikujacego wplywu czynnikéw niedziedzicznych (siedlisko) umozliwi
okreslenie odziedziczalnosci tych cech.

Badanie efektywnosci metod hodowli rekombinacyjnej z udzialem mutantow

Otrzymane linie mutantéw M-10453, M-10464 i M-681 sa wynikiem wieloletniej selekcji, ktora
prowadzono wykorzystujac chéw wsobny i dlatego charakteryzuja sie obnizona plennoscia. Z tego
wzgledu ich genotypy sa krzyzowane z odmianami i liniami hodowlanymi o wysokiej wartosci
gospodarczej.

W wyniku przeprowadzonych krzyzowan odmian polskich (Kana, Bazyl, Batory, Gara) |
zagranicznych (Contact, Bristol, Lisek Lirajet, Orkan) z mutantami ,,wysokooleinowymi” o zawartosci



kwasu oleinowego (78,3-80,6%) i z mutantami ,niskolinolenowymi” o zawartosci kwasu
linolenowego (0,8-1,7%) uzyskano rekombinanty pokolen Fio . F7- u ktorych stwierdzono stabilng
wysoka zawartos¢ kwasu oleinowego w oleju nasion (do 80,9%) i obnizona zawartos¢ kwasow
linolowego i linolenowego odpowiednio (do 6,3% i 6,9%) oraz rekombinanty o obnizonej do 1,6%
zwartosci kwasu linolenowego i podwyzszonej do 28,1% zawartosci kwasu linolowego.

Badanie efektywnosci metod hodowli rekombinacyjnej z udzialem genotypow o ulepszonych
parametrach jakosciowych

W badanych obecnie liniach DH oraz rekombinantach pokolen Fg-F; uzyskanych z krzyzowan linii
wiasnych o niskiej zawartosci glukozynolanéw (ponizej 5 uM/g™ nasion) i 0 podwyzszonej zawartosci
kwasu oleinowego w nasionach (okoto 70%) z odmiana Contact uzyskano linie o wysokiej zawartosci
kwasu oleinowego (od 78,0-82,1%), niskiej zawartosci: sumy glukozynolanéw (od 3,2-12,3umol/g™
nasion) i zawartosci glukozynolanéw alkenowych (od 0,8-8,9 umol/g™ nasion).

Mutageneza indukowana chemicznie

Kontynuowane sa badania nad uzyskaniem mutantéw o najlepszych parametrach ilosciowych i
jakosciowych. W pokoleniu M; otrzymano zmutowane linie wykazujace podwyzszona zawarto$é
kwasu oleinowego (do 77,0%) i obnizona zawartos¢ kwasu linolenowego (do 2%).

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiIRW: 55.

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

Kierownik projektu: Mgr W. Popfawska

W sezonie wegetacyjnym 2007/2008 w wyniku krzyzowania wstecznego pomiedzy liniami
CMS ogura pokolenia BC, i liniami rzepaku podwojnie ulepszonego o wysokiej zawartosci ttuszczu w
nasionach od 46,4 do 50,2% oraz kwasu oleinowego od 76,1 do 80,4%, uzyskano pule 12 linii
meskosterylnych typu ogura pokolenia BCs 0 podwyzszonej zawartosci kwasu oleinowego (od 73,3
do 79,3%), obnizonej zawartosci kwasu linolenowego (od 6,8 do 8,9%) oraz wysokiej zawartosci
tluszczu w nasionach (od 46,1 do 50,2%).
Poprzez rozmnozenie 14 rekombinantéw pokolenia F; uzyskanych w wyniki krzyzowania 4 plennych
linii restorujacych podwojonych haploidébw DH z linia mutanta o zmienionym skladzie kwaséw
poszerzono do 103 linii pule genetyczna restorerow o podwyzszonej do 83,8% zawartosci kwasu
oleinowego i obnizonej do 3,6% zawartosci kwasu linolowego. Srednia zawartosci glukozynolanéw w
nasionach restoreréw wyniosta 12,8 umol g'l nasion, ttuszczu 46,3 %.
W celu okreslenia zjawiska efektu heterozji cech ilosciowych i jakosciowych u form o zmienionym
sktadzie kwasow ttuszczowych i podwyzszonej zawartosci ttuszczu w nasionach wytworzono w
warunkach polowych, nasiona 15 mieszancOw testowych pokolenia F;, ktére beda badane w
zréznicowanych warunkach srodowiskowych, co pozwoli na stwierdzenie czy ta droga uda sie
podnies¢ plennosé form o zmienionych cechach jakosciowych.
Zaobserwowano, ze niektore mieszance rzepaku ozimego wykazuja mata efektywnos¢ w indukcji do
podziatbw mikrospor i powstawania zarodka oraz mata zdolno$¢ do konwersji zarodkow
mikrosporowych w rosliny. Takze podatnosé na podwojenie liczby chromosomédw mikrospor zaraz po
ich izolacji z pylnikéw jest uzalezniona od genotypu. Podjeto badania nad opracowaniem sposobu
indukcji androgenezy mikrospor jak i efektywnej metody uzyskanie podwojonych haploidéw z
mieszancow .
W roku 2008 metoda kultury izolowanych mikrospor, opracowana w Pracowni Kultur Tkankowych,
uzyskano tacznie 1452 androgeniczne rosliny z 17 dawcoéw mikrospor rzepaku ozimego. Poznano
réwniez reakcje genotypowa na: stymulacje temperaturowa do podziatbw mikrospor, konwersje
zarodkow w rosliny i skuteczno$é podwajania liczby chromosomoéw haploidom.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 56.



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

Kierownik projektu: Dr K. Michalski

W roku 2008 pozyskano do celéw kalibracyjnych 700 probek rzepaku, o zréznicowanych
cechach jakosciowych, zebranych w roznych miejscowosciach. Probki zostaty zeskanowane na
aparacie NIRS 6500, aby pozyska¢ widma w bliskiej podczerwieni a takze zanalizowane chemicznie
na zawartos¢ i sktad glukozynolanow oraz sktad kwasow ttuszczowych. Populacja probek uzywanych
do kalibracji powinna charakteryzowa¢ sie ptaskim przebiegiem krzywej Gaussa opisujacej rozktad
wartosci danego sktadnika w populacji. W tym celu konieczne jest przebadanie znacznie wigkszej
populacji prébek i wyselekcjonowanie reprezentatywnych. Otrzymane do badan probki mieszcza si¢ w
dos¢ waskim zakresie zmiennosci chemicznej i konieczne jest dalsze pozyskiwanie probek celem
poszerzenia bazy kalibracyjnej i objecia dtuzszego przedziatu czasowego, co pozwoli na otrzymanie
kalibracji bardziej odpornej na nieoczekiwane zmiany, jakie moga wystapi¢ w nasionach.

Zakres zmiennosci poszczegdblnych sktadnikow:

Zakres zmiennosci

Sktadnik minimum | maximum | Jednostki
Kwas palmitynowy 3,3 57| %
Kwas stearynowy 1,2 28| %
Kwas oleinowy 24 79,3 %
Kwas linolowy 6,9 251 %
Kwas linolenowy 55 12,8 %
Kwas eikozenowy 0,8 20,3 | %
Kwas erukowy 0 25,9 %
Glukonapina 0,3 30,9 | uM/g
Glukobrassicanapina 0 10,1 | uM/g
Progoitryna 0,1 51,4 |uM/g
Napoleiferyna 0 1,9 |uM/g
Glukobrassycyna 0 2,3|uM/g
40H-glukobrassycyna 1 10,4 | uM/g
Suma glukozynolanéw alkenowych 0,4 90,1 | uM/g
Suma glukozynolanéw 3,6 91,8 | uM/g

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 57.

Tytul projektu: Opracowanie markeréow molekularnych sprzezonych z waznymi
cechami uzytkowymi roslin oleistych oraz badanie zmiennosci genetycznej réznych
populacji za pomoca markerdéw molekularnych.

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

W Zakladzie Genetyki Hodowli Roslin Oleistych IHAR prowadzone sa badania nad
opracowaniem markerdw molekularnych cech roslin oleistych, gtdwnie rzepaku, waznych
gospodarczo lub wdrazaniem juz istniejacych.

a) Opracowanie kontroli wewnetrznej dla reakcji PCR specyficznej dla CMS ogura

W ZGiHRO IHAR juz od Kilku lat stosowana jest metoda wykrywania genu odpowiedzialnego za
ceche CMS ogura w rzepaku za pomoca markerbw DNA. W przypadku wynikéw pozytywnych
wystarczajace jest stwierdzenie obecnosci prazka, ktory jest oczekiwany w wykonywanym tescie.
Brak prazka moze jednak wynika¢ zaréwno z braku danej sekwencji w badanym materiale jak rowniez
by¢ efektem dziatania czynnikéw zaktdcajacych sama reakcje PCR (pochodzacych z izolowanego



preparatu DNA lub tez z odczynnikéw wykorzystywanych w reakcji). Ze wzgledu na trudnos¢ w
interpretacji wynikéw negatywnych opracowano kontrolg wewngetrzna dla stosowanej reakcji PCR.
Do tego celu zastosowano system ztozony z DNA faga Lambda oraz starterow specyficznych dla tego
DNA opracowanych na podstawie danych o sekwencji uzyskanych z bazy GenBank. Wykorzystanie
dodatkowej matrycy faga jako sktadnika wewnetrznej kontroli daje wieksza pewnos¢ wystepowania
odpowiedniej sekwencji w mieszaninie reakcyjnej, poniewaz do kazdej reakcji uzywane jest doktadnie
to samo DNA. W opracowywanym markerze kontrolnym wykorzystano sekwencje¢ genu kodujacego
biatko strukturalne — sktadnik kapsydu faga Lambda. Obecnie dla réznych matryc DNA testowane sa
startery o dtugosci 20 pz, ktore pozwalaja na uzyskanie produktu amplifikacji o diugosci 928 pz.
Potwierdzono przydatnos¢ tego systemu kontrolnego przy wykrywaniu genu CMS ogura oraz
ustalono optymalna temperature przylaczania starterbw (ang.: annealing temperature) wynoszaca
62°C.

b) Marker specyficzny dla mutacji w genie fad2 rzepaku ozimego

Wytworzono dwa mutanty rzepaku charakteryzujace si¢ wysoka zawartoscia kwasu oleinowego w
nasionach. Cecha ta wystepuje w zwiazku z mutacja w genie fad2, kodujacym enzym desaturaze,
ktory bierze udziat w przemianie kwasu oleinowego w kwas linolowy. W mutantach nastepuje
zamiana pojedynczej zasady w sekwencji tego genu, czego skutkiem jest skrdcenie diugosci
powstajacego na jego podstawie biatka i utrata jego aktywnosci enzymatycznej, przez co w
komorkach rosliny zmutowanej dochodzi do wigkszej akumulacji kwasu oleinowego. Sekwencje genu
fad2 mutantéw oraz startery pozwalajace na wykrywanie mutacji zostaty opracowane przez zespét
badawczy z INRA w Le Rheu we Francji i sa objete europejskim patentem. Obecnie rozpoczeto
pierwsze testy tych starterbw w ZGIiHRO IHAR. Testowane sa markery dominujace oraz
kodominujace. Do analiz wykorzystano matryce DNA pochodzace z trzech réznych form rzepaku
(dwie formy zmutowane oraz forma dzika). Po zbadaniu przydatnosci zaprojektowanych markeréw w
praktyce mozliwe bedzie wykonywanie rutynowych analiz na obecnos¢ zmutowanego genu, przy
czym wykorzystanie tych starteréw dla tworzenia nowych odmian wiaze si¢ takze z koniecznoscia
uregulowania optat licencyjnych za ich stosowanie.

c) Badanie za pomoca markeréw molekularnych frekwencji wystgpowania genu restorera w
populacjach rzepaku o zrdznicowanych cechach jakosciowych

Dla selekcji linii restorujacych o niskiej zawartosci glukozynolanéw stosuje si¢ markery sprzgzone z
genem restorerem — marker RAPD OPC02;,5, oraz specyficzny marker PCR-SCAR C02. Ze wzgledu
na fakt, ze linie restorujace prowadzone sa na sterylnej cytoplazmie typu ogura mozliwe jest
sprawdzenie czystosci materiatu na podstawie fenotypu (pylace rosliny) oraz za pomoca markera
mitochondrialnego DNA typu PCR-SCAR CMSogu. Wykonane analizy zréznicowanych populacji
linii rzepaku ozimego potwierdzity przydatnos¢ tych markeréw (CMSogu, PCR-SCAR C02 i RAPD
OPCO02;;50) dla hodowli odmian mieszancowych w oparciu 0 CMS ogura.

d) Ocena zrdéznicowania genetycznego w obrebie rodzaju Brassica za pomoca markerow
molekularnych

Podjeto badania zréznicowania genetycznego kolekcji odmian i linii rzepaku ozimego (99 obiektdw)
za pomoca metody RAPD i AFLP w celu okreslenia dystansu genetycznego i utworzenia odrgbnych
pul genetycznych.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 58.

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

Kierownik projektu: Doc. dr hab. M. Starzycki

W Pracowni Metod Hodowli Odpornosciowej IHAR w Poznaniu od wielu lat wykonywane sa
prace zwiazane z mieszancami miedzygatunkowymi w obrebie plemienia Brassiceae. Celem tych prac
jest wytworzenie nowych genotypdw rzepaku z cytoplazma kapust B. oleracea lub innych
pokrewnych gatunkéw z rodziny Brassicaceae — kapustowate np.: B. taurica i B. cretica, ktore
charakteryzuja si¢ zwigkszona odpornoscia na patogeny pochodzenia grzybowego.



Po testach odpornosciowych przy uzyciu inokulum ztozonego z gatunkéw: L. maculans spp. wybrano
odporne rosliny mateczne (F, — B. oleracea x B. napus, B. taurica x B. napus oraz - B. oleracea var.
gemmifera F; x B. cretica), ktore postuza jako formy do dalszych krzyzowan wstecznych -
wypierajacych z rzepakiem. Oceniano takze odpornos¢ tych roslin (wieloletnich) na zgnilizne
twardzikowa (metoda zakazania todyg, Starzycka E. i in., Rosliny Oleiste — Oilseed Crops 1998) i nie
stwierdzono porazen grzybem S. sclerotiorum.

Po obcoprzepyleniu z rzepakiem wyzej podanych roslin (matecznych), stosowano techniki in vitro w
celu ochrony zarodkdéw mieszancowych przed zamieraniem z powodu czesto obserwowanej
niezgodnosci genetycznej bielma i zarodka. Po izolacji eksplantatow otrzymano mieszance
migdzygatunkowe gtéwnie w stadium globularnym. Wszystkie izolowano i rozklonowano na
pozywkach zawierajacych odpowiednio dobrane fitohormony: auksyny (NAA) i cytokininy (BAP).

W celu wzbogacenia puli genotypow odpornych (dla krzyzowan wypierajacych) u form
alloplazmatycznych, oceniono w warunkach polowych 150 roddw rzepaku pod wzgledem odpornosci
na porazenia powodowane przez L. maculans spp. oraz S. sclerotiorum i wybrano 10 odporniejszych.
Wybrane odporniejsze rody B. napus postuza jako nowe komponenty rodzicielskie (ojcowskie) do
krzyzowan migdzygatunkowych.

Do inokulacji rzepaku wykorzystano okreslone pod wzglgdem chorobotwdérczosci patotypy grzybow.
Badano u nich: patogenicznos¢, zdolnos¢ do wytwarzania mikotoksyn oraz poddano je
sekwencjonowaniu DNA w celu stwierdzenia czystosci gatunkowj.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 59.

Tytul projektu: Mapowanie gendw zottonasiennosci u rzepaku ozimego oraz badanie
interakcji genotypow zottonasiennych ze srodowiskiem.

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

Cecha zoéttonasiennosci u rzepaku ozimego, korzystna w wypadku wykorzystania nasion na
pasze, niesie ze soba wiele niekorzystnych agronomicznych cech roslin, jak nizsza plennosé, nizsza
odpornos¢ na patogeny grzybowe w stosunku do form o czarnej okrywie nasiennej. Cechy te moga
by¢ poprawione poprzez krzyzowanie zbitonasiennych rekombinantébw z  genotypami
czarnonasiennymi 0 duzej wartosci gospodarczej. Ponadto zottonasienno$¢ determinowana jest
poligenicznie. Dla otrzymania takiego fenotypu rzepaku konieczna jest obecnos¢ alleli warunkujacych
z6ttonasiennos¢ na obu genomach rzepaku A i C, a wigc podwojnych recesywnych homozygot
AYAYCYCY. Selekcja jest takze utrudniona ze wzgledu na zaleznosé ekspresji gendw warunkujacych
z6ttonasiennos¢ od warunkéw srodowiskowych. Z tego wzgledu najefektywniejsza bytaby selekcja
wspomagana markerami molekularnymi zéttonasiennosci. Najlepszym narzedziem umozliwiajacym
identyfikacje poligendéw jest mapowanie genetyczne z wykorzystaniem markeréw molekularnych.
Mapa genetyczna pozwala ustali¢ kolejnos¢ i rozmieszczenie markeréw molekularnych na
chromosomach oraz stopiefi ich sprzezenia z dana cecha. ldentyfikacja gtéwnych gendw stwarza
mozliwo$¢ polepszenia wartosci uzytkowej danego genotypu poprzez wzbogacenie jej puli genowej
nowymi pozadanymi allelami i wyselekcjonowanie rekombinantéw wykazujacych korzystne
transgresje.

Z tego wzgledu podjgto temat mapowania genetycznego genéw odpowiedzialnych za zottonasiennosé
w posiadanym zrédle z6ttonasienosci.

Ustabilizowane linie zo6ttonasienne rzepaku zostaty utworzone w Oddziale IHAR w Poznaniu przy
wykorzystaniu dwoch zrodet:

Pierwsze zrédto to naturalny mutant o przezroczystej okrywie nasienne;j.

Drugie zrédto to linia rzepaku jarego otrzymana w 1979 r. z kolekcji Canada Agriculture Research
Station w Saskatoon w Kanadzie. Linia ta segregowata dajac pewna liczbe roslin o nasionach z z6ita
plamka. Oba genetyczne ZrGdta zostaty potaczone poprzez krzyzowanie w 1979r. Z tego materiatu na
drodze krzyzowania z najlepszymi rodami ciemnonasiennymi rzepaku ozimego podwojnie
ulepszonego, selekcji oraz chowu wsobnego zostaty wyprowadzone linie z6ttonasienne.

Materiat do mapowania stanowi populacja mapujaca, 195 linii, utworzona w wyniku skrzyzowania
dwaoch zoéttonasiennych linii podwojonych haploidéw (DH) z dwoma czarnonasiennymi liniami



podwojonych haploidéw rzepaku ozimego. Populacja jest zréznicowana pod wzgledem koloru nasion.
Wyizolowano DNA i rozpoczeto badania za pomoca markerow RAPD wybranych na podstawie
literatury jako réznicujace zottonasienne formy rzepaku.

Przeprowadzono testowanie odpornosci linii zéttonasiennych na patogeny chorobotwércze rzepaku.
Wykonano wstepne badania sekwencjonowania ITS-DNA patogenicznych grzybéw Leptosphaeria
spp. zasiedlajacych rzepak takze zo6ttonasienny i stwierdzono, ze zaréwno Leptosphaeria maculans
oraz Leptosphaeria biglobosa wystepuja w zblizonych proporcjach.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 60.

Tytul projektu: Poszerzanie puli genowej rzepaku o0zimego poprzez resynteze z
homozygotycznych gatunkéw podstawowych.

Kierownik projektu: Doc. dr hab. T. Cegielska-Taras

W projekcie utworzono baze materiatu biologicznego autopoliploidéw (Brassica rapa i Brassica
oleracea). Wybrano genotypy ozime, o stosunkowo niskiej zawartosci kwasu erukowego i
glukozynolandw. Po okresie jaryzacji rosliny donorowe stanowity materiat do stymulacji androgenezy
in vitro w kulturze mikrospor.

Wstepnie opracowano metode otrzymywania androgenicznych roslin z kultury izolowanych
mikrospor jarmuzu (Brassica oleracea var. acephala subvar._lanciniata) oraz kapusty pekinskiej
(Brassica rapa subsp. pekiniensis). Z obu gatunkéw Brassica uzyskano androgeniczne rosliny.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiIRW: 61.

Tytul projektu: Wyodrebnienie genotypdéw rzepaku ozimego o zwigkszonych
zdolnosciach adaptacyjnych do roznych warunkéw agroklimatycznych przy
zastosowaniu analizy interakcji $rodowiskowo-genotypowej oraz analizy ogdlnej i
specyficznej zdolnosci kombinacyjnej genotypdw.

Kierownik projektu: Mgr M. Ogrodowczyk

Celem prowadzonych badan byto wyodrebnienie sposrod zroznicowanych pod wzgledem cech
jakosciowych populacji rzepaku ozimego genotypdw o zwiekszonych zdolnosciach adaptacyjnych do
roznych warunkdéw agroklimatycznych. W tym celu wybrano pie¢ zestawdw (po 25 obiektdw) rodow i
mieszancoOw do badan w réznych srodowiskach. Kazde z doswiadczen polowych z wybranymi
populacjami rodéw i mieszancOw wykonano w pigciu miejscowosciach w uktadzie blokéw
niekompletnych, w czterech powtdrzeniach.

Zebrano takze dane dotyczace warunkéw meteorologicznych wystepujacych w okresie wegetacji
rzepaku w miejscowosciach, w ktorych prowadzone byty badania.

Na podstawie przeprowadzonej analizy statystycznej dokonano charakterystyki rodow i mieszancow
bioracych udziat w pieciu doswiadczeniach w pieciu miejscowosciach: plonowanie, wczesnosé
kwitnienia oraz wysokos¢ roslin i fanu.

Wykonano réwniez synteze doswiadczen — ogdlna analize wariancji, na podstawie ktérej okreslono
zmiennos¢  genotypow, zmiennos¢ $Srodowisk oraz interakcje genotypoéw ze  Srodowiskiem.
Przeprowadzono szczeg6towa analize testowania poszczegdlnych genotypéw w kolejnych
doswiadczeniach i ich interakcji ze srodowiskami.

Whyniki zilustrowano réwniez graficznie przedstawiajac proste regresji interakcyjnych genotypéw
wzgledem $rodowiska. Na podstawie tych prostych regresji mozna wskaza¢ genotypy, ktére uzyskujac
wysokie przecigtne plony sa rownoczesnie dobrze plonujacymi we wszystkich §rodowiskach — sa
genotypami stabilnymi, ich plonowanie w matym stopniu zalezy od zmiany warunkéw srodowiska.
Szczegbtowa analiza pozwolita wytoni¢ rody charakteryzujace sie istotna dodatnia ocena efektu
gtéwnego oraz stabilne wzgledem srodowiska.

Badania oparte o eksperymenty polowe dostarczyly informacji 0 zachowaniu genotypéw w réznych
srodowiskach takze pod wzgledem rozproszenia wartosci badanych cech, ze szczeg6lnym



uwzglednieniem plonowania. W postaci boxplotow przedstawiono poréwnanie badanych genotypow
rowniez pod wzgledem rozktadu wartosci cechy.

Strukture pigciu zbioréw obiektéw bioracych udziat w omawianych doswiadczeniach ze wzgledu na
zmniejszajace sie podobienstwo miedzy obiektami przedstawiono w postaci dendrograméw
uzyskanych poprzez hierarchicznag analize skupien, za pomoca techniki aglomeracji obiektow w
skupienia metoda Warda. Na podstawie pieciu cech fenotypowych (z uwzglednieniem srodowisk)
zostaty wyznaczone miary podobienistwa kazdej pary obiektow bioracych udziat w doswiadczeniu —
odlegtosci Mahalanobisa.

Przedstawione badania pokazaty, ze niezbgdne jest prowadzenie doswiadczenia w wielu
miejscowosciach/srodowiskach dla ekspresji wszystkich gendw danego rodu/mieszanca decydujacych
o plonie i zdolnosciach adaptacyjnych do srodowiska.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 65.

Tytul projektu: Charakterystyka puli genetycznej ziemniaka jadalnego o nowych
walorach jakosci w materiatach di- i tetraploidalnych.

Kierownik projektu: Mgr J. Plich

Celem projektu jest identyfikacja oraz genetyczna charakterystyka form ziemniaka uprawnego
(Solanum tuberosum L.) oraz dzikich lub prymitywnie uprawnych gatunkéw Solanum, niezbednych
dla rozszerzenia puli genetycznej i stworzenia nowej generacji ziemniaka jadalnego.

W celu okreslenia wystgpujacego w puli genetycznej ziemniaka zakresu zmiennosci cech,
wptywajacych na jakos¢ konsumpcyjna form jadalnych ziemniaka, stworzono i scharakteryzowano
kolekcje 30 odmian o silnie zréznicowanym pochodzeniu m.in. odmian wystepujacych w kolekcjach
bankéw genéw ziemniaka. Zostaty one wytypowane do badan na podstawie zréznicowanych
kryteriow jakosciowych. Ponadto scharakteryzowano 72 klony badawcze 4x o r6znym pochodzeniu i
fenotypach. Badaniami objeto rowniez klony 2x bedacymi ztozonymi mieszancami o roznym sktadzie
gatunkowym (m. in. Solanum acaule, S. chacoense, S. demissum, S. gourlayi, S. microdontum,
S phureja, S. stenotomum, S. stoloniferum, S. verrucosum, S. yungasense) wykazujace zakres
zmiennosci cech rzadko spotykany w tetraploidalnym materiale badawczym

Badany materiat reprezentuje bardzo szeroka pule genetyczna ziemniaka oraz szeroki zakres
zmiennosci badanych cech jakosci (w tym waloréw kulinarnych). Z przebadanej puli materiatu
wytypowano grupe form ziemniaka jadalnego wyrdzniajacych sie pozadanym lub rzadko
wystepujacym w puli ziemniaka zestawem cech jakosci.

W celu zbadania zwiazkéw pomigdzy cechami jakosci ziemniaka jadalnego a innymi waznymi
agronomicznie cechami, w doswiadczeniu oceniano 520 badawcze klony 4x. Klony te pochodzity z
krzyzowan bardzo wczesnej odmiany jadalnej z trzema formami odpornymi na Phytophthora
infestans. Odpornos¢ komponentéw rodzicielskich pochodzi z rdéznych zrddet (S. demissum,
S. phureja) i warunkowana jest roznymi czynnikami genetycznymi. Materiat ten postuzy do analizy
zwiazkdw pomiedzy cechami jakosciowymi form jadalnych a dtugoscia wegetacji, odpornoscia na
zaraze ziemniaka oraz plennoscia.

W ramach projektu okreslono w badaniach sensorycznych typ kulinarno-uzytkowy puli okoto 90 form
ziemniaka jadalnego. W przebadanej puli materiatu tylko 9 form wykazato cechy charakterystyczne
dla ziemniaka satatkowego (typ kulinarno-uzytkowy A). Formy te zostana wykorzystane do dalszych
badan nad zmiennoscia cech ziemniaka satatkowego.

Ponadto przygotowano materiat do oceny ogolnej i specyficznej zdolnosci kombinacyjnej (GCA i
SCA) odmian jadalnych o zréznicowanej dtugosci wegetacji pod wzgledem wybranych cech jakosci.
Przeprowadzono trzy programy krzyzowan w ukladzie czynnikowym. Potomstwo otrzymane z tych
krzyzowan postuzy do analizy zdolnosci kombinacyjnej wybranych form jadalnych ziemniaka.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 66.



Tytut projektu: Identyfikacja zrddel genetycznych form ziemniaka jadalnego
przydatnego do upraw ekologicznych i niskonakladowych.
Kierownik projektu: Dr B. Flis

Celem projektu jest analiza zwiazkéw genetycznych pomiedzy cechami odpornosci,
a wybranymi cechami uzytkowymi waznymi dla odmian przystosowanych do upraw ekologicznych,
poszukiwanie rekombinantow taczacych wysoki poziom odpornosci na patogeny z cechami jakosci
oraz ocena ogdllej i specyficznej zdolnosci kombinacyjnej tetraploidalnych form jadalnych,
przydatnych do upraw ekologicznych i niskonaktadowych.
W 2008 r. przygotowano materiat dla prowadzenia analizy zwiazkéw odpornosci z cechami jakosci.
W polu prowadzono genotypy z 12 populacji otrzymanych w programie krzyzowan w 2007 r., ktérego
celem byto taczenie odpornosci na zaraze ziemniaka z odpornoscia na wirusy i wysokim poziomem
cech uzytkowych. Do dalszych prac wybrano okoto 40% prowadzonych w polu genotypéw. Analiza
zwiazkéw genetycznych bedzie rdwniez prowadzana w trzech populacjach (tacznie 300 genotypdw)
pochodzacych z krzyzowania form odpornych na zaraze ziemniaka z formami o krotszym okresie
wegetacji.
Poszukujac form taczacych cechy ziemniaka jadalnego z wysokim poziomem odpornosci na patogeny
oceniono w doswiadczeniach polowych i rozmnazano klony pochodzace z krzyzowan odmian
jadalnych z klonami tetraploidalymi, ktére tacza dobry poziom cech jakosciowych z odpornoscia na
patogeny. Z tej puli wybrano odpowiednie klony, sposrod ktorych wybierane beda rekombinanty o
dobrej morfologii, wysokich walorach ziemniaka jadalnego, odporne na wirus Y i/lub M ziemniaka
i/lub o podniesionej odpornosci na bakterie Pectobacterium atrosepticum.
Przygotowano réwniez materiaty do oceny zdolnosci kombinacyjnej GCA i SCA odmian jadalnych,
przydatnych do upraw ekologicznych i niskonaktadowych. Przeprowadzono trzy programy krzyzowan
w uktadzie czynnikowym, ktore umozliwia prowadzenie takiej oceny dla wybranych cech wiodacych.
Zabezpieczono materiaty do analiz chemicznych bulw.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 67.

Tytul projektu: Identyfikacja puli genetycznej ziemniaka przydatnego do przetwdérstwa
spozywczego z wykorzystaniem zrddet cech przetworczych z poziomu di- i
tetraploidalnego.

Kierownik projektu: Dr H. Jakuczun

Celem badan jest analiza i charakterystyka puli genowej ziemniaka di- i tetraploidalnego. Cele
realizowane sa w szesciu zadaniach.
Do analizy zmiennosci genetycznej przydatnosci przetwoérczej na chipsy wybrano pule ponad 200
genotypdw z 22 kombinacji rodzicielskich o mozliwie zr6znicowanym pochodzeniu, wyr6zniajacych
sie przydatnoscia przetwdrcza na chipsy oraz dodatkowymi cechami odpornosci na patogeny.
Rozpoczeto doswiadczenia poréwnujace potencjat genetyczny form rodzicielskich 4x i 2x w
przekazywaniu cech jakosciowych na potomstwo, odpowiednio w krzyzowaniach 4x-4x i 4x-2x.
Wstepnie wykazano, ze formy 4x mialy istotny wptyw na poziom plonowania i wielkos¢ bulwy w
potomstwach, a formy 2x przekazaty potomstwom niska tendencje do wystepowania wad bulw.
Wplyw rodzicow 4x i 2x na morfologie bulw w potomstwach byt poréwnywalny.
Na podstawie dotychczasowej charakterystyki fenotypowej ztozonych diploidalnych mieszancow
miedzygatunkowych Solanum wytypowano formy, ktére sa potencjalnymi kandydatami do tworzenia
nowej puli zmiennosci genetycznej ziemniaka 2x pod wzgledem zespotu cech przydatnych do
przetworstwa na frytki. Z krzyzowan pomiedzy formami 4x cechujacymi sie wydtuzonym ksztattem
bulw otrzymano szes¢ kombinacji potomnych do podjecia w przysztym roku analizy zmiennosci
genetycznej zespotu cech determinujacych przydatnos¢ przetwoércza na frytki.
Z puli diploidalnych mieszancéw migedzygatunkowych Solanum, zréznicowanych fenotypowo i
genetycznie wybrano 50 genotypéw w celu sprawdzenia ich odpornosci na ciemnienie
pouszkodzeniowe. Materiat postuzy do analizy zwiazkoéw miedzy ciemnieniem pouszkodzeniowym a



wystepowaniem zwiazkdw fenolowych w bulwach. Wytypowano i przygotowano prébki bulw odmian
wzorcowych.

Do analizy zwiazkobw miedzy zawartoscia skrobi a odpornoscia bulw na mokra zgnilizne
zabezpieczono 121 form 2x oraz 54 formy 4x rdzniace sie pochodzeniem i zrédiem odpornosci na
mokra zgnilizne bulw. W grupie diploidalnych mieszancéw Solanum wytoniono formy posiadajace
aktywne meskie gamety 2n powstajace w wyniku zaburzen mejozy.

W ramach identyfikacji form rodzicielskich o wysokiej ogolnej i specyficznej zdolnosci
kombinacyjnej (GCA i SCA) pod wzgledem cech przetworczych, zrealizowano trzy programy
krzyzowan w ukladzie czynnikowym (6 X 4) z wykorzystaniem odpowiednich dla kierunku
uzytkowego form rodzicielskich.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiIRW: 68.

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

Celem pracy jest opracowanie metod selekcji form matwikoodpornych ziemniaka, ktore
wykazuja jednoczesna odpornos¢ na rézne patotypy matwika ziemniaczanego Globodera
rostochiensis i matwika agresywnego Globodera pallida. Wykazano, ze schemat selekcji stosowany w
selekcji materiatdw 4x powoduje silny odsiew potomstwa po formach matwikoodpornych ze wzgledu
na inne cechy uzytkowe. Z selekcji potomstw z dwoch niezaleznych programéw krzyzowan po 3 i 2
latach pozostato odpowiednio 1,9% i 1,2% klonéw. Przygotowano kombinacje krzyzéwkowe, ktore
postuza do poréwnania efektéw dwdch systemow selekcji: typowej (wybor 10%) i stabej presji
selekcyjnej (wybor 40%) w potomstwach ocenianych w 2 i 3 roku pod katem odpornosci na patotypy
matwika.

W ramach charakterystyki tworzonej puli form odpornych na matwiki opisano fenotypy klonéw
potomnych. Wykazano formy przekazujace wysoki poziom plennosci.

W ramach zadania identyfikowania form 2x i 4x ziemniaka wykazujacych odpornos¢ na wirus M
ziemniaka (PVM) i wirus S ziemniaka (PVS) wyr6zniono 10 diploidalnych mieszancow Solanum
pochodzacych po S. gourlayi. Klony te wykazaly wysoka odpornos¢ w tescie szczepieniowym,
zapewne warunkowana genem Gm, co wymaga potwierdzenia molekularnego. Do dalszej oceny
wyselekcjonowano réwniez 12 klonéw 2x odpornych po zakazeniu mechanicznym PVM.
Zidentyfikowano 7 klonéw diploidanych z genem Ns warunkujacym odpornos¢ na PVS. Wykazano
roznice w reakcji odmian na porazenie PVM. W ramach doskonalenia metod identyfikacji puli
genetycznej ziemniaka obejmujacej odpornos¢ na rézne patotypy raka Synchytrium ednobioticum
wybrano odmiany Neptun i Harpun, jako odmiany roznicujace patotypy raka ziemniaka, przy uzyciu
ktorych mozliwa jest identyfikacja polskiego patotypu 2(Chl) S. endobioticum. Zastosowanie tych
odmian w praktyce pozwoli odrozni¢ wystepujacy w Polsce patotyp 2(Chl) od europejskich
patotypéw: 6(01), 8(F1) i 18(T1).

Uzyskano wstepne wyniki odpornosci na raka ziemniaka w potomstwie badanym pod katem
dziedziczenia odpornosci na tego patogena. Wyrdzniono genotypy 4x (odmiany Adam, Bzura,
Gandawa, Kuba, Cekin, Zagtoba i klony) oraz genotypy 2x ktére charakteryzowaty sie petna
odpornoscia w warunkach laboratoryjnych i polowych (doniczkowych) na 5 testowanych patotypéw S.
endobioticum: 2(G1), 2(Chl), 6(01), 8(F1) i 18(T1). Zidentyfikowano 9 odmian ziemniaka odpornych
na patotypy matwika ziemniaczanego i matwika agresywnego m.in. odpornych na G. rostochienisis
patotyp Ro4 w stopniu 9. Znaleziono forme do réznicowania patotypow G. pallida patotyp Pal i G.
rostochienisis patotyp Ro4 (odm. Zagtoba).



Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 69.

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 B. Flis

Selekcjonowanie  wartosciowych form ziemniaka jest procesem diugotrwatym i
pracochtonnym. Proces ten moze by¢ wspomagany przez uzycie markerow DNA (marker assisted
selection), a efektywnos¢ selekcji pod wzglgdem cech warunkowanych allelami dominujacymi mozna
zwickszy¢ stosujac formy rodzicielskie bedace heterozygotami typu dupleks. W ich potomstwie
znacznie zwieksza sie frekwencja osobnikow posiadajacych gen.

Zadaniem projektu jest opracowanie metod masowej selekcji form ziemniaka w oparciu o markery
molekularne zwiazane z genem Ryg, warunkujacym krancowa odporno$é¢ na wirus Y ziemniaka
(PVY) oraz z genem H1 warunkujacym odpornos¢ na patotyp Rol matwika ziemniaczanego.
W 2008 r. prowadzono trzy niesekcjonowane populacje pochodzace z krzyzowan form odpornych na
PVY i/lub matwika. Dalsze prace zwiazane beda z identyfikacja markeréw molekularnych dla obydwu
cech we wszystkich genotypach, prowadzeniem symulowanej selekcji na wybrane cechy uzytkowe dla
weryfikacji skutkow selekcji z uzyciem markeréw i ocena ich skutecznosci za pomoca Sztucznego
zakazania.

W puli posiadanych materiatdéw odpornych na patotyp Rol matwika ziemniaczanego, zastosowano
marker CP 113 identyfikujacy gen H1. Stwierdzono, ze wszystkie zebrane w kolekcji odmiany
matwikoodporne posiadaja dominujacy allel tego genu. Zabezpieczono do dalszych badan DNA
wyizolowane z genotypdéw potomnych pochadzacych z krzyzowan, w ktorych badane odmiany byty
formami rodzicielskimi.

Oceniono réwniez pule genotypdw rozniacych si¢ pochodzeniem pod katem krancowej odpornosci na
PVY. Przeprowadzono oceng fenotypowa odpornosci na PVY, a do identyfikacji genu Ry, Uzyto
markera GP 122. Obecnos¢ genu potwierdzono dla wiekszosci klonéw, u ktorych stwierdzono
fenotypowo krancowa odpornoscé.

Przygotowano materiat dla identyfikacji form dupleks pod wzgledem genu H1 i Ryy,. Przeprowadzono
program krzyzowan majacy na celu otrzymanie potomstw, wsrdd ktorych bedzie mozna wyr6znié
przynajmniej dwa typy heterozygot charakterystyczne dla autotetraploidéw (simpleks i dupleks).
Formy rodzicielskie wybrano w oparciu 0 przeprowadzona na podstawie sztucznego zakazania oceng
fenotypowsa.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 70.

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

Kierownik projektu: Dr K. Treder

W ramach badan nad diagnostyka bakterii Clavibacter michiganensis ssp. sepedonicus (Cms)
wytworzono nowe materiaty diagnostyczne, ktére nastepnie postuzyty do opracowania nowych metod
wykrywania Cms. Ze wzgledu na zastosowanie mozna je podzieli¢ na testy do identyfikacji czystych
kultur bakteryjnych oraz na testy do identyfikacji bakterii z ekstraktow tkankowych. Biorac pod
uwage mechanizm putapkowania bakterii, w ramach obu grup mozna wyr6zni¢ testy
immunofiltracyjne oraz immunoadsorpcyjne. Opracowane testy pozwalaja na detekcje z mozliwoscia
odzyskania zywych kultur bakteryjnych. W kontrolowanych warunkach laboratorynych czes¢ z nich
umozliwia wykrycie Cms z czutoscia zblizona do testu PCR (100 jtk/ml), co stanowi znaczaca
poprawe w poréwnaniu z rutynowo stosowanym testem IF, ktérego czutos¢ wynosi od 1000 do 5000
jtk/ml.

W warunkach laboratoryjnych przeprowadzono badania nad przezywalnoscia bakterii Cms w
zawiesinach wodnych. Udowodniono, ze bakteria Cms moze dtugotrwale przezywaé z zachowaniem
patogennosci w wodzie o temperaturze 4°C. Temperatura ma istotny wptyw na przezywalnos¢ Cms w



wodzie. W 21°C nastapit znaczny spadek liczebnosci bakterii w zawiesinach podczas gdy powyzej
30°C bakteria nie przezywata.

Przeprowadzono wstgpne badania nad wykorzystaniem testu PCR do detekcji Cms. Stwierdzono, ze
metoda izolacji DNA, w ktorej stosuje sie bufor z CTAB jest bardziej efektywna od metody z
wykorzystaniem SDS czy izolacji za pomoca zestawu QlAamp DNA Mini Kit (QIAGEN). Wykazano,
ze test PCR wykrywa wszystkie izolaty bakterii Cms niezaleznie od zrddta badanych prob (bulwa, lis¢,
todyga, siewki) a takze od stopnia mukoidalnosci bakterii. Ponadto udowodniono, ze pary starteréw
PSA1/PSAR jak i Cms6/Cms7 wykazuja taka sama czutos¢ oraz specyficznosé w detekcji Cms.

W ekstrakcie z wycierki ziemniaczanej stwierdzono obecnos¢ zasadowych biatek o wielkosci 14-
25 kD, posiadajacych zdolnos¢ do agregacji bakterii Cms. Wykryto dwie grupy tych biatek — pierwsza
oddziatywuje z komoérkami otoczonymi $luzem, podczas gdy druga rozpoznaje réwniez komorki
pozbawione sluzu.

Opracowano metode izolacji z wycierki ziemniaczanej biatka hamujacego wzrost bakterii Cms
poprzez ekstrakcje do fazy wodnej, zageszczenie i dalsze oczyszczenie za pomoca kationowymiennej
chromatografii membranowej oraz koncowe oczyszczenie z zastosowaniem wysokocisnieniowej
chromatografii cieczowej w odwrdconej fazie. Aktywne biatko jest heterodimerem sktadajacym sie z
podjednostek o wielkosciach 6,5 kD oraz 9 kD. Zasadowy charakter biatka warunkowany jest wysoka
zawartoscia lizyny i argininy. Sktad aminokwasowy peptydu 9 kD jest podobny do ziemniaczanych
biatek obronnych, indukowanych przez zranienie bulw (WIN1, WIN2) oraz chitynaz ziemniaczanych
klasy 1. Sktad aminokwasowy mniejszego peptydu posiada podobienstwo do ziemniaczanego
inhibitora proteinaz Il oraz wotowych inhibitoréw trypsyny (BPT1, BPT2). Aby okresli¢, czy biatko
posiada taka aktywnos¢ badano jego wpltyw na trypsyne i stwierdzono, ze silnie hamuje aktywnos¢ tej
proteazy. Biatko poza hamowaniem wzrostu bakterii Clavibacter michiganensis ssp. sepedonicus i
Clavibacter michiganensis ssp. michiganensis, wykazuje aktywnos¢ wzgledem Erwinia amylovora,
Ervinia carotovora, Pseudomonas syringae, Phytophthora infestans.

Wykazano, ze zakiszanie odpaddw ziemniaczanych eliminuje Cms na skutek zakwaszenia srodowiska
przez powstajacy w tracie fermentacji kwas mlekowy. Ponadto 1% roztwor wodny kwasu mlekowego
skutecznie eliminuje Cms z réznego rodzaju powierzchni zakazanych ta bakteria.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 71.

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

Kierownik projektu: Dr K. Treder

W ramach prowadzonych prac, opracowano metodyke izolacji trzech szczepéw wirusa
ziemniaka Y (PVY®, PVYN i PVY"™) pozwalajaca na uzyskanie wysokiej czystosci antygenu do
przygotowania surowic. Jednoczesnie stwierdzono, ze biatko ptaszcza poszczegdlnych izolatéw
wirusa rozni si¢ wielkoscia w zakresie od 25 do 33 kD. W uzyskanych preparatach poza biatkiem
ptaszcza stwierdzono obecnos¢ polipeptydu o wielkosci ok. 59 kD reagujacego z przeciwciatami
specyficznymi wobec biatka ptaszcza. Brak obecnosci tego biatka w kontrolnym preparacie
uzyskanym z roslin wolnych od PV potwierdza, ze jest to biatko wirusowe.

Poréwnano test koktajl-ELISA z DAS-ELISA pod wzgledem czutosci wykrywania czastek wirusa
lisciozwoju (PLRV), wirusa ziemniaka M (PVM) oraz wirusa ziemniaka Y (PVY) bezposrednio w
ekstraktach z bulw. Test koktajl-ELISA pozwalat na wykrycie czastek kazdego z badanych wiruséw w
prébach 10-20 razy bardziej rozcienczonych niz DAS-ELISA. W celu weryfikacji uzyskanych
wynikow oraz dla sprawdzenia przydatnosci procedury testu koktajl-ELISA do diagnostyki masowej,
zlecono ocene jego zgodnosci z prébami oczkowymi w wykrywaniu infekcji pierwotnych trzem
niezaleznym laboratoriom rutynowo oceniajacym stopien porazenie roslin ziemniaka za pomoca préob
oczkowych. Na podstawie uzyskanych wynikéw stwierdzono wysoka zgodnosci obu testow w ocenie
porazenia wirusami PLRV, PVM i PVY, gdyz liczba bulw niezgodnych - pozytywnie
kwalifikowanych w prébach oczkowych a negatywnie w tescie koktajl-ELISA byta niewielka lub
zadna. Jednakze w wigkszosci badanych przypadkow na podstawie testu koktajl-ELISA



kwalifikowano pozytywnie wiecej prob niz w prébach oczkowych. Na tym etapie badan nie wiadomo
czy byly to rzeczywiste infekcje, czy tez tzw. ,,fatszywe pozytywne”.

Oceniono réwniez przydatnos¢ komercyjnych immunochromatograficznych testow polowych do
szybkiej diagnostyki wirusow w ekstraktach z lisci i bulw wykazujac, ze pozwalaja na wykrycie
czastek wirusa w kilka minut z taka sama czutoscia co test DAS-ELISA. W zwiazku z tym
opracowano procedurg koniugowania przeciwcial ze ztotem koloidalnym w celu ich dalszego
wykorzystania do wytwarzania testow immunochromatograficznych we wtasnym zakresie.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 72,
Tytul projektu: Opracowanie metod szybkiego rozmnazania genotypdw ziemniaka.
Kierownik projektu: Inz. D. Sekrecka

Warunkiem wiasciwego stosowania mikrorozmnazania (tj. powielania materiatu roslinnego)
powinno by¢ zapewnienie stabilnosci cech rozmnazanego materiatu. Waznym elementem w tej
metodzie jest dobdér odpowiednich pozywek dla poszczeg6lnych genotypow, szczeg6lnie dla odmian
»trudnych” w mikrorozmnazaniu. Produkcja mikrobulw w kontrolowanym, zamknigtym srodowisku
daje mozliwos¢ zwigkszenia ich liczebnosci, jak i rozmiaru poprzez zmiane pojedynczych lub kilku
parametrow hodowli. Badania wtasne jak i dane literaturowe wskazuja na ogromna role reakcji
genotypéw na czynniki indukujace tuberyzacje (reakcje odmianowo specyficzne). Zaleca sie
poszukiwanie systeméw produkcji wolnych od hormonéw roslinnych, ze wzgledu na mozliwosé
unikniecia zmian genetycznych w bulwach potomnych, ktére moga by¢é wywolywane przez
stosowanie tych zwiazkéw. Jednym z gtéwnych celéw projektu jest opracowanie metody uzyskiwania
w szybki i prosty sposob bulw (mikrobulw).

Prace badawcze prowadzono w 3 zadaniach:

1. Opracowanie i zastosowanie technik in vitro dla mikrorozmnazania ziemniaka (Pracownia Zasobow
Genowych i Kultur in vitro Bonin):

Ocenie poddano 3 genotypy ziemniaka Slgza, Adam i Czapla pod katem opracowania metod ich
szybkiego rozmnazania. Analizujac wzrost i rozwoj roslin in vitro badanych genotypéw ziemniaka
mozna stwierdzi¢, iz najkorzystniejsza pozywka okazata sie¢ pozywka Murashige-Skooga (MS) bez
regulatorow wzrostu. Przeprowadzono takze oceng 3 genotypdéw pod katem ich przydatnosci w
produkcji mikrobulw — tj. bulw wyprodukowanych w szkle. Reakcja poszczeg6lnych genotypéw na
zastosowane pozywki i sposoby utrzymywania (dzien/noc czy tylko noc) jest zrdznicowana.
Zdecydowanie najlepsza okazata si¢ pozywka MS + 8% sacharozy dla wszystkich ocenianych
genotypdéw ziemniaka. Najwyzszy wspoltczynnik rozmnazania uzyskano przy | sposobie
utrzymywania roslin tj. 3 tygodnie dziatanie swiatta (dzien/noc), nastepnie przez 9 tygodni tylko noc.
W warunkach kontrolowanych (szklarnia) badano wplyw gestosci sadzenia mikrobulw na uzyskany
plon minibulw. W miare zwickszania obsady roslin na m® znacznie zmniejsza si¢ wspotczynnik
rozmnazania (np. Czapla z 11,6 do 3,8 bulw/rosling) i zwieksza sie procentowy udziat w plonie bulw
najmniejszych (o érednicy ponizej 2 cm). Zastosowanie obsady 80 roslin na 1 m? zmniejsza
wspotczynnik rozmnazania o 50%.

Minibulwy badanych odmian stanowity materiat wyjsciowy do oceny rozmnozenia w warunkach
polowych. Przeprowadzono analize statystyczna wynikéw. Okazato sie ze odmiana i wielko$¢
wysadzonej minibulwy ma istotny wptyw na liczbe wytworzonych bulw. Réwniez istotny wptyw ma
wielkos¢ wysadzonej minibulwy na wysokosé¢ plonu. Wéréd ocenianych odmian, Sleza data o 32%
nizszy plon z frakcji najmniejsze;j.

2. Badania nad szybkim mnozeniem minibulw z wykorzystaniem technologii hydroponicznej i
zbiorem w trakcie wzrostu roslin matecznych (Pracownia Fizjologii Zaktadu Agronomii Ziemniaka w
Jadwisinie):

Badanie przebiegu tuberyzacji ziemniaka przeprowadzono na nastepujacych odmianach: Cyprian
(wczesna), Cekin, Irga, Zebra, Katahdin (Srednio wczesne) oraz na rodzie hodowlanym SZC 2707.
Materiat nasienny stanowity mikrobulwy i rosliny in vitro. Wykonano dwa rodzaje doswiadczen: w
substracie glebowym i w hydroponikach. Stwierdzono istotny wptyw odmiany, wieku fizjologicznego
mikrobulw, rodzaju materiatu nasiennego i terminu sadzenia na wspotczynnik rozmnazania badanych



odmian w glebie. W hydroponikach zastosowano pozywke odpowiednia dla ziemniaka, z kompletem
mikroelementéw w dwéch stezeniach: 0,075 % i 0,15 % w pierwszym okresie wegetacji (do 23
czerwca) oraz 0,1 % i 2,0 % w drugim okresie (od 23 czerwca do konca wegetacji). Oceng tuberyzacji
wykonano w czterech terminach: |1 — 23 czerwca, Il — 14 lipca, 11l — 6 sierpnia i 1V — 26 sierpnia.
Stwierdzono istotny wzrost wspétczynnika rozmnazania i liczby minibulw z jednostki powierzchni w
hydroponikach, w stosunku do technologii tradycyjnej. Reakcja odmian byta zréznicowana.
Najwyzszym wspdtczynnikiem rozmnazania charakteryzowata sie odmiana Zebra, u ktdrej wynosit on
27,6 co stanowito 273 % w stosunku do tuberyzacji roslin w glebie.

3. Adaptacja technik in vitro dla mikrorozmnazania wybranych genotypéw (Pracownia Zasobow
Genowych i Kultur in vitro Bonin)

Zastosowano metode potaczona: termoterapii z hodowla tkanek merystematycznych in vitro. Do
doswiadczenia wzieto genotypy ziemniaka w 100% porazone wirusami S i Y. Uzyskano zdrowy
materiat in vitro z 18 genotypow ziemniaka Wykazano, ze mate wycinki izolowanej tkanki z pakéw
katowych i szczytowych roslin poddanych termoterapii daja wigksze szanse na uzyskanie zdrowych
roslin in vitro.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 73.

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

Kierownik projektu: Doc. dr hab. B. Zagdariska

Ziemniak (Solanum tuberosum L) jest uznawany za rosling wrazliwa na niedobory wody w
glebie praktycznie w kazdej fazie rozwojowej. Wystapienie chociazby niewielkich niedoboréw wody
w glebie powoduje obnizenie plonu, poniewaz rozw6j bulw zalezy od ich zaopatrzenia w cukry.
Dlatego celem naukowym projektu jest przebadanie, w jakim stopniu wysoka zdolnos¢ do tolerowania
odwodnienia przez rosliny ziemniaka w fazie gromadzenia plonu powiazana jest z utrzymywaniem
potencjatu redukcyjnego tkanek oraz zdolnoscia do utrzymywania stabilnej struktury biatek W
pierwszym roku realizacji projektu skoncentrowano sie na prawidtowym wyborze materiatu do badan.
Doswiadczenia przeprowadzono w warunkach polowych oraz w hali wegetacyjnej na szesciu
odmianach ziemniaka: trzech odmianach wczesnych (Aruba, Cyprian i Owacja), dwoch $rednio-
wczesnych (Irga i Tetyda) oraz jednej poznej (Inwestor). Zastosowana susza glebowa w fazie
tuberyzacji spowodowata zmniejszenie masy plonu bulw, niezaleznie od odmiany. Srednie obnizenie
plonu wyliczone dla wszystkich badanych odmian wynosito ok. 33%. Najwiekszym spadkiem plonu
na zastosowana susze zareagowata odmiana Owacja (57 %), a najmniejszym odmiana Inwestor
(20 %.). Zgodnie z rolniczym kryterium odpornosci ziemniaka na susze odmiany Inwestor, Tetyda i
Irga sa genotypami najbardziej odpornymi na deficyt wody w podtozu. Susza spowodowata takze u
wszystkich odmian zdrobnienie bulw. W kombinacji kontrolnej 92% struktury plonu stanowity bulwy
0 srednicy od 30 do 60 mm, z najwiekszym udziatem bulw o wielkosci 35-50 mm. U roslin
poddanych suszy 85% struktury catego plonu stanowity bulwy nie wigksze niz 50mm, z najwickszym
udziatem bulw o $rednicy 35-50 mm. Badane odmiany rdznity si¢ takze reakcja na zwiekszona
zawartos¢ wody w glebie: nie zaobserwowano zwiekszonego plonu bulw odmian Inwestor, Irga i
Tetyda w kombinacji 50% dawki nawadniania (B) i zwigkszonego plonu bulw odmian Cyprian i Irga
w kombinacji 100% dawki nawadniania (C). Najwigkszym przyrostem plonu w obu kombinacjach
charakteryzowata sie odm. Owacja i odm. Inwestor w kombinacji C. Obserwacje te wskazuja na
zr6znicowane genotypowo zapotrzebowanie roslin na wode¢ w podtozu. Wydaje sig¢, ze odmiany
utrzymujace wysokos¢ plonu rolniczego w warunkach suszy stabo wykorzystuja nawadnianie.

Rosliny broniac si¢ przed konsekwencjami roznych stresow srodowiskowych intensywnie syntetyzuja
roznorodne biatka obronne m.in. biatka zwiazane z odpowiedzia rosliny na atak patogenéw, biatka
zapewniajace sprawna osmoregulacje, a takze chroniace przed skutkami stresu oksydacyjnego
lezacego u podtoza odpornosci roslin na odwodnienie. Dlatego celem dalszych badan jest poréwnanie
sprawnosci uktadu antyoksydacyjnego odmian ziemniakdéw rézniacych sie wrazliwoscia na susze
glebowa. Doswiadczenia prowadzono na dwoch odmianach ziemniaka: odmianie Tajfun (odporna na
suszg) i odmianie Cekin (wrazliwa). Wstgpne wyniki badan wskazuja, ze wigksza odpornosé na susze



glebowa odmiany Tajfun zwigzana byla z nizsza aktywnoscia peroksydaz w bulwach roslin
poddanych suszy, mimo ze aktywno$¢ tych enzymoéw malata wraz ze wzrastajacym deficytem wody,
niezaleznie od wrazliwosci odmiany na odwodnienie.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 74.

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

Kierownik projektu: Dr W. Nowacki

W roku 2008 roku w badaniach uczestniczyto 38 genotypdw ziemniaka bedacych materiatami
hodowlanymi, wstepnie zakwalifikowanymi do 3 grup wczesnosci, w tym: 12 to genotypy
wczesniejsze, 18 — srednio wczesne, 8 - pdzniejsze. Z tej liczby 4 genotypy uczestniczyty tylko w
badaniach, majacych na celu kwantyfikacje cech warunkujacych przydatnos¢ do produkcji
ekologicznej, pozostate (34) stanowity materiat dla badania interakcji genotypowo-srodowiskowej w
zakresie cech decydujacych o wartosci agrotechnicznej i uzytkowej ziemniaka. W prowadzonych
badaniach podjeto w szczegdlnosci zagadnienia dotyczace:

— okreslenia zmiennosci puli genetycznej ziemniaka pod katem sktonnosci do pogarszania wygladu
bulw (wybrane parametry morfologii bulw, odporno$¢ na uszkodzenia mechaniczne, wady
miazszu);

— oceny interakcji genotypowo-srodowiskowej determinujacej wystepowanie chorob skérki bulw;

— poszukiwania form faczacych mate wymagania nawozowe z wysoka efektywnoscia ich
wykorzystania oraz odznaczajace sie niska kumulacja azotanow i glikoalkaloidéw;

— zmiennosci  parametrow  charakteryzujacych proces kietkowania bulw istotny przy
optymalizowaniu architektury tanu ziemniaka;

— wptywu genotypu i warunkéw $rodowiska przyrodniczego w okresie wegetacji na cechy
konsumpcyjno-technologiczne plonu;

— okreslenie trwatosci przechowalniczej bulw;
W tym celu zgodnie z zatozeniami projektu przeprowadzono doswiadczenia polowe w czterech
miejscowosciach, w roznych rejonach Polski. Nastegpnym etapem badan beda doswiadczenia
przechowalnicze, ktére zatozono jesienia, po zbiorze plonu i wyniki eksperymentéw dotyczace tych
zagadnien zostang przedstawione w nastepnym sezonie.
W zrealizowanych doswiadczeniach kazdy z genotypéw zostat poddany wnikliwym obserwacjom i
pomiarom polowym oraz analizom i ocenom laboratoryjnym.
Warunki  srodowiskowe (glebowo-klimatyczne i agrotechniczne) w miejscach prowadzenia
eksperymentow byty dos¢ zblizone, co do gtéwnych elementdéw charakteryzujacych glebe oraz mato
zr6znicowane w zakresie stosowanych zabiegéw agrotechnicznych. Wigksze zr6znicowanie, zgodnie z
zalozeniem badan, dotyczyto warunkdéw meteorologicznych. W minionym sezonie, najwieksza
zmiennoscia, sposréd uwzglednionych w badaniach parametrow charakteryzowaty sie opady. Ich
deficyt, szczegdlnie w pierwszej potowie okresu wegetacji, byt gtéwnym czynnikiem limitujacym
rozwoj roslin ziemniaka we wszystkich punktach badawczych. W kolejnych fazach wegetacji roslin,
zr6znicowanie tego czynnika byto znacznie mniejsze.

Zebrane wyniki pozwolity na udowodnienie badZz odnotowanie wyraznej interakcji genotypowo-

srodowiskowej, co do: wygladu bulw, wystepowania rdzawej plamistosci, wystgpowania bulw

porazonych przez sprawcéw chor6b skorki, a takze poziomu zawartosci sacharozy, ciemnienia
enzymatycznego miazszu oraz sktonnosci do powstawania ciemnej plamistosci pouszkodzeniowe;j.

Stwierdzono takze, ze:

— wigkszos¢ z przebadanych genotypow stanowi bardzo cenny materiat genetyczny, bowiem
zapewnia on wykorzystywanie potencjatu plonowania w bardzo wysokim stopniu, niezaleznie

od zréznicowanych warunkdw srodowiska, poprzez dostarczanie plonu suchej masy powyzej 12

t-ha™, skrobi - powyzej 8 t-ha™ oraz biatka - powyzej 1000 kg-ha™;



— badane genotypy rdznity si¢ istotnie co do wartosci parametrow charakteryzujacych proces
kietkowania bulw;

— wystepowanie pustowatosci bulw dotyczyto tylko nielicznych badanych genotypdw,

— bulwy wiekszosci genotypdw, uzyskane w warunkach biezacego sezonu, cechowata wysoka
odpornos¢ na uszkodzenia mechaniczne;

— niektére z genotypow osiagnety optymalny stopien odzywienia roslin azotem (NNI), przy
dawkach N: 50 i 100 kg-ha™, co moze wskazywa¢ na ich mniejsze zapotrzebowanie na azot;

— genotypy o stopniu odzywienia azotem (NNI) zblizonym do optymalnego charakteryzowaty sie
mniejsza zawartoscia azotanéw w bulwach;

— stopien odzywienia roslin azotem (NNI) moze by¢ wartosciowym parametrem pomocnym w
ustalaniu wymagan nawozowych;

— wykazano, ze koncowy plon suchej masy bulw zalezy istotnie od stopnia odzywienia azotem
roslin ziemniaka w okresie od zwarcia redlin do kwitnienia roslin,

— wsérdd badanych genotypow znalazty sie formy o wysokiej, sredniej i niskiej kumulacji
azotanéw i glikoalkaloidébw w bulwach a w przypadku niektérych genotypoéw wystepuje
zbieznos¢ srodowiskowa w ocenie w/w wartosci;

— wykazano lepszy stopien odzywienia azotem (NNI) roslin ziemniaka wraz ze wzrostem
wykorzystania azotu oraz mniejsza kumulacje azotanbw w bulwach przy wickszym
wykorzystaniu azotu z zastosowanego nawozu;

— wykazano, ze wielkos¢ plonu dla poszczegdlnych genotypéw zalezny byt od masy systemu
korzeniowego;

— w skfadzie granulometrycznym skrobi siedmiu genotypdw charakteryzujacych sie jej najwyzsza
zawartoscia, najwickszy udziat (49-63%) stanowita frakcja ziaren duzych (40-115
mikrometrow);

— okres spoczynku bulw nie byt scisle skorelowany z dtugoscia okresu wegetacji, a najwczesniej
konczyty spoczynek bulwy uzyskane w punkcie badawczym 1;

— wigkszos¢ z ocenianych genotypéw pdzniejszych nie jest odpowiednia do produkcji chipsow;

— wéréd badanych genotypow wystepuja takie, ktérych ubytki naturalne w pierwszym
(przygotowawczym) okresie przechowywania nie zmienialy si¢ istotnie w zaleznosci od
zréznicowanych warunkéw wegetaciji;

— tylko 2 genotypy, sposrod 4 ocenianych, byty przydatne do produkcji ekologiczne;j.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiIRW: 75.

Tytul projektu: Badania nad efektywnoscia indukcji haploidow w zrdznicowanych
genotypach kukurydzy metoda gynogenezy.

Kierownik projektu: Dr R. Warzecha

W 2008 roku badania objety:

-ldentyfikacje, na podstawie cech markerowych nasion ,,domniemanych” haploidéw, w kolbach
matecznych 40. genotypdw kukurydzy poddanych indukcji haploidéw.

-Podwojenie liczby chromosomoéw w siewkach otrzymanych z wyodrebnionych nasion.

-ldentyfikacje roslin haploidalnych w doswiadczeniu polowym, okreslenie ich frekwencji w
poszczegblnych genotypach matecznych.

-Okreslenie frekwencji indukcji podwojonych haploidéw i ich ptodnosci mierzonej zdolnoscia do
zawiazywania ziarniakdw.

-Przeprowadzenie wstepnych badan nad optymalizacja podwajania liczby chromosomadw.
Zidentyfikowano w doswiadczeniu polowym ogdtem 9059 roslin o fenotypie haploidalnym.
Stwierdzono, ze wsrod tych roslin 5658 (62,%) byto mesko nieptodnych — nie wytwarzaty pyiku, a
550 roslin haploidalnych nie wytwarzato znamion. 2851 roslin (31,5%) byto ptodnych. Identyfikacja
tej grupy roslin - podwojonych haploidéw - jest gtdwnym celem prowadzonych badan. Rosliny te
poddano samozapyleniu w celu stwierdzenia ich ptodnosci, mierzonej zdolnoscia do zawiazywania
nasion. 1880 (65,9%) sposrod poddanych samozapyleniu roslin zawiazato nasiona.



Srednia efektywnosé¢ indukcji podwojonych haploidéw dla wszystkich 40. badanych genotypéw
wyniosta 34,0%. Byla ona zréznicowana istotnie dla poszczegélnych genotypdw matecznych —
minimalna dla genotypu SH 18, tylko 12,1% i maksymalna dla genotypu SH43 - 60,9%. Srednia
ptodnos¢ podwojonych haploidéw wyniosta 20,8%; minimalna dla genotypu SH 17, 7,2% i
maksymalna dla genotypu SH 09 - 42,6%.

W badaniach nad optymalizacja podwajania haploidéw wykazano, ze $rednia efektywnos$¢ wyniosta
dla 6. genotypow 37,4%, maksymalna 44,5%,dla genotypu SH 20, a minimalna 26,0% dla genotypu
SH19.

Srednia efektywnos¢ podwajania chromosoméw dla zastosowanych koncentracji kolchicyny i jej
rezimOw czasowych penetracji do siewek wyniosta 37,4%. Najbardziej efektywna byta koncentracja
kolchicyny 0,08 % i czas penetracji 8 godzin. Uzyskano podwojenie chromosoméw u 51,6% siewek
haploidalnych. Najmniej efektywna byta koncentracja kolchicyny 0,04% i czas penetracji kolchicyny
12 godzin. Uzyskano podwojenie chromosomow u 24,8% siewek roslin haploidalnych.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiIRW: 78.

Tytul projektu: Badanie interakcji genotypowo-srodowiskowej linii wsobnych i
mieszancOw kukurydzy dla oceny ich przydatnosci uzytkowej.

Kierownik projektu: Dr R. Warzecha

Zaplanowano i przeprowadzono w szesciu miejscowosciach zlokalizowanych w roznych rejonach
kraju nastepujace serie doswiadczen:

- 4 serie doswiadczen do oceny plonu ziarna i innych cech z 96 mieszancami kukurydzy,

- 1 serig doswiadczen do oceny parametrow masy nadziemnej rosliny i innych cech z 30 mieszancami
kukurydzy.

Przeprowadzono analize wariancji dla poszczegélnych doswiadczen i serii doswiadczen stwierdzajac
istotne zréznicowanie badanych cech. Zweryfikowano statystycznie hipoteze robocza o braku
interakcji poszczeg6lnych genotypéw dla badanych cech, odrzucajac te¢ hipoteze. Nastepnie w oparciu
0 analize wariancji Shuki i miare Kang’a wyrdzniono w poszczegdlnych seriach doswiadczen
genotypy o istotnie wyzszym od wzorca poziomie cech agronomicznych i dokonano klasyfikacji
genotypow na stabilne (o nieistotnej interakcji genotypu i srodowiska) i niestabilne (o istotnej
interakcji genotypu i srodowiska). Genotypy niestabilne podzielono na intensywne (reagujace
dodatnia interakcja w srodowiskach lepszych), ekstensywne (reagujace dodatnia interakcja w
srodowiskach gorszych) i nieokreslone. Wyr6zniono:

Genotypy wysokim, istotnie wyzszym plonie ziarna od wzorca:

- 0 stabilnej interakcji genotypu i srodowiska (SMH 1604, SMH 1619, SMH 1558, SMH 1631, SMH
1640, EA3501EZEAL),

- 0 niestabilnej (nieistotnej) interakcji genotypu i srodowiska: intensywne (PR39 H32, SMH 1643),
ekstensywne (RONALDINIO).

Genotypy 0 wysokiej, istotnie wyzszej zawartosci suchej masy w ziarnie przy zbiorze od wzorca:

- 0 stabilnej interakcji genotypu i srodowiska (SMH 1601, SMH 1612, SMH 1606, SMH 1625, SMH
1622, SMH 1627, SMH 1626, SMH 1631, SMH 1637, SMH 1636).

Genotypy 0 wysokim, istotnie wyzszym plonie ogdlnej suchej masy:

- 0 stabilnej interakcji genotypu i srodowiska (PR39R86, SMH 1611, GAVOT, SMH 1655),

- 0 niestabilnej (nieistotnej) interakcji genotypu i srodowiska: intensywne (SMH 1635, SMH 1608).
Genotypy o wysokiej, istotnie wyzszej zawartosci suchej masy w roslinach przy zbiorze od wzorca:

- 0 stabilnej interakcji genotypu i srodowiska (SMH 1629, SMH 1655).

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 79.

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

Kierownik projektu: Dr E. Kochariska-Czembor



Do badan majacych na celu poszukiwanie nowych zrodet odpornosci kukurydzy na choroby
powodowane przez grzyby z rodzaju Fusarium spp. wiaczono pule genowe zrdznicowane pod
wzglgdem pochodzenia oraz morfologii i fizjologii roslin. Odpornos¢ roslin na fuzariozg kolb
opisywano przy infekcji naturalnej oraz po inokulacji kolb grzybami F. graminearum
i F. verticilioides. Na podstawie wstepnych badan epidemiologicznych stwierdzono, ze obecnie
grzyby te sa gtéwnymi sprawcami fuzariozy kolb w Polsce. Inokulacji kolb dokonywano poprzez
naktuwanie kolb bolcem (tzw. metoda ,,toothpick™) zanurzonym w inokulum grzybéw Fusarium spp.
0 stezeniu 5 x 10° zarodnikéw/ml. Do oceny stopnia porazenia kolb uzywano skali 1 — 7 (1 oznacza
brak infekcji). Zgorzel podstawy todygi powodowana przez grzyby z rodzaju Fusarium opisywano
przy infekcji naturalnej, po rozkrojeniu dolnej partii todyg uzywajac skali 1 — 9 (1 — todyga zdrowa).
Wykazano istotna wspoétzaleznos¢ pomiedzy typem budowy ziarniaka (typ szklisty i zeboksztattny) i
odpornoscia roslin na fuzarioze kolb. Rosliny wykazujace podwyzszona odpornosé¢ na fuzarioze kolb
wykazywaly niska odpornos¢ na zgorzel podstawy todygi.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiIRW: 83.

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

Kierownik projektu: Doc. dr hab. M. Goska

Celem projektu jest opracowanie efektywnej metody otrzymywania haploidéw w kulturach in
vitro z niezaptodnionych zalazkéw jednonasiennych i wielonasiennych linii buraka cukrowego oraz
opracowanie efektywnej metody ich diploidyzacji.

Materiatem wyjsciowym do badan byly wielonasienne diploidalne zapylacze buraka cukrowego —
typu cukrowego (24 linie), cukrowo-normalnego (14 linii) i normalnego (22 linie) oraz jednonasienne
linie dopetniajace (38 linii). Zalazki do kultur in vitro pobierano z roslin rosnacych w szklarni.
Wyktadano je na pozywke Murashige i Skooga (MS) zawierajaca 1 mg/l BAP i 0,1 mg/l NAA.
Inkubacje zalazkéw prowadzono w pokoju hodowlanym w temperaturze 25°C w ciemnosci przez dwa
tygodnie a nastepnie w 16-godzinnym oswietleniu o natezeniu ok. 40 mol®m?s™,

Przeprowadzone badania nad gynogeneza w kulturach in vitro zalazkéw burakéw cukrowych jedno- i
wielonasiennych wykazaty znaczne réznice pomiedzy testowanymi liniami pod wzgledem zdolnosci
do regeneracji roslin. Zastosowanie odpowiednich warunkéw fizycznych (temp. 25°C, dwa tygodnie
ciemnos$¢) oraz sktadu pozywek indukcyjnych pozwolito uzyska¢ do 20,0% haploidow. Z
analizowanych réznych genotypow buraka najwyzszy procent regenerantéw otrzymano z zalazkow
linii dopetniajacych (do 20,0%), nastepnie wielonasiennych zapylaczy typu cukrowo-normalnego (do
17,8%) i normalnego (do 17,0%). Stabiej regenerowaty zalazki wielonasiennych zapylaczy typu
cukrowego (do 15,6%).

Po pierwszym pasazu okreslono ploidalnosé regenerantéw przy uzyciu cytometru przeptywowego
Partec CCA. Oznaczono stopien ploidalnosci 217 roslin uzyskanych z zalazkéw wielonasiennych
zapylaczy i linii dopetniajacych. Wsrdd analizowanych roslin 175 byto haploidami (80,7%), 17
diploidami (7,8%), 3 posiadaty r6zna liczbe chromosoméw (1,4%). Stwierdzono réwniez wsrdd
badanych 22 klonéw obecnosé¢ roslin zawierajacych haploidalng i diploidalng liczbe chromosomow
(10,1%). Otrzymane w wyniku przeprowadzonych badan rosliny diploidalne zostana rozmnozone w
kulturach in vitro w celu uzyskania wigkszej ilosci materialu potrzebnego do dalszych badan.
Prawidtowo rozwiniete haploidy pochodzace z rdznych zalazkdw po rozmnozeniu, po trzecim pasazu
beda poddane diploidyzacji poprzez traktowanie kolchicyna w warunkach in vitro.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 87.

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

Kierownik projektu: Dr L. Boros

Badania obejmowaty ocene podatnosci na porazenie M. pinodes odmian grochu siewnego z
Rejestru Krajowego w dwdch doswiadczeniach z kontrolowang infekcja. Lacznie badano 48 obiekty.



Badane genotypy roznity sie istotnie pod wzgledem wysokosci roslin, wylegania i plennosci oraz
porazenia M.pinodes. Niski poziom porazenia badanych genotypéw w poréwnaniu do poprzednich
sezonOw wegetacyjnych zwiazany byt z przebiegiem warunkéw pogodowych. Pomimo niskiego
poziomu porazenia, ranking genotypdw w poszczegblnych sezonach wegetacyjnych byt zblizony.
Wyodrebniono grupe genotypdw grochu o nizszej podatnosci.

W warunkach kontrolowanych przeprowadzono ocene podatnosci dla 25 obiektow pozyskanych z
trzech osrodkéw krajowych. Srednie porazenie lisci i todyg byto wyzsze od odpowiednich wartosci
dla odmiany Radley i znaczaco nizsze niz dla odmiany Rubin. Nie stwierdzono istotnych rdznic
poziomu podatnosci badanych genotypow w zaleznosci od miejsca wytworzenia.

Woysiano na polu infekcyjnym 244 potomstwa pojedynkow wyselekcjonowanych z pokolenia F; osmiu
kombinacji z krzyzowan miedzyodmianowych z odmiana Radley do wyboru materiatdw o
podwyzszonej odpornosci na porazenie M. pinodes. Z testowanych linii do dalszych badan zebrano
159 linii o porazeniu rwnym i nizszym w poréwnaniu do odmiany Radley.

Prowadzono prace nad introgresja genéw odpornosci z Pisum fulvum do P. sativum. W pole
wysadzono 656 roslin F3 czterech kombinacji o r6znej liczebnosci kazda oraz 19 roslin F\BC, po
drugim krzyzowaniu wypierajacym dla dwéch kombinacji. Z wysadzonych roslin F; zebrano nasiona
dla 54 rodzin o r6znej liczebnosci roslin i niskiej produktywnosci, oraz 6 roslin F;BC, réwniez o
bardzo niskiej produktywnosci. Wykonano przepylenia na odmianie Radley i Rubin pytkiem z roslin
F; po drugim krzyzowaniu wypierajacym dwoéch kombinacji krzyzowan z JI 1006. Zebrane materiaty
beda przedmiotem dalszych prac.

Opracowano metodyczne elementy oceny podatnosci genotypdw grochu na porazenie M. pinodes z
punktowa inokulacja odcietych lisci w warunkach kontrolowanych z wykorzystaniem cyfrowej
analizy obrazu. Wykazano, ze inokulowanie punktowe po dwie krople 5ul inokulum o stezeniu 2x10°
zarodnikow* ml™ na kazdy przylistek po 7 dniach inkubacji w zamknigtych szalkach Petriego z woda
destylowana w warunkach kontrolowanej temperatury 20 = C° i 14 h $wiatta réznicuje najwyrazniej
badane genotypy co potwierdzita analiza komponentéw wariancji.

W doswiadczeniu polowym w warunkach prowokacyjnych z opdznionym o miesiac terminem siewu
oraz w warunkach szklarniowych przeprowadzono pilotazowa ocene wybranej grupy genotypow
krajowych i zagranicznych grochu w tym odpornych na maczniaka prawdziwego. Wykonano
krzyzowania wiasnej linii RS 1149/98 odpornej z genotypami podatnymi w do badan nad sposobem
dziedziczenia odpornosci tej linii.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRiRW: 91.

Tytul projektu: Badanie stabilnosci biologicznej traw wieloletnich z uwzglednieniem
czynnikow biotycznych i abiotycznych.

Kierownik projektu: Dr E. Kochariska-Czembor

Do badan majacych na celu okreslenie stabilnosci biologicznej miedzygatunkowej i wewnatrz-
gatunkowej traw wieloletnich z uwzglednieniem czynnikbw biotycznych i abiotycznych
prowadzonych w 3 lokalizacjach i 2 poziomach nawozenia (intensywne i ekologiczne) witaczono
gatunki zréznicowane pod wzgledem cech morfologicznych i fizjologicznych (kostrzewa takowa,
tymotka takowa, wiechlina takowa, zycica trwata i festulolium). W pierwszym roku doswiadczen
rosliny opisywano w stadium wegetatywnym i wykazano istotny wptyw poziomu nawozenia na
gestosé runi u kostrzewy takowej i tymotki takowej, odpornosé na choroby (a szczegdlnie na rdze
koronowa) u zycicy trwatej i festulolium, wysokos¢ roslin u zycicy trwatej i festulolium oraz na
szerokos¢ liscia u tymotki takowej, zycicy trwatej, festulolium.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 92,

Tytul projektu: Badanie i wykorzystanie wybranych form wiechliny takowej, kostrzewy
czerwonej i kostrzewy lakowej o cechach biologicznych decydujacych o podwyzszonej
wartosci gospodarczej, ze szczegolnym uwzglednieniem nasiennictwa, dla nowoczesnych
technologii uprawy.

Kierownik projektu: Dr D. Martyniak



Wykonane w roku sprawozdawczym prace stanowia bardzo wazna metodycznie, wyjsciowa
podstawg przysztych kilkuletnich badan poznawczych nad trawami o wysokiej, petnej wartosci
ogoblno-gospodarczej, ze szczeg6lnym uwzglednieniem ich wartosci nasiennej.

Prace koncepcyjne i techniczne prowadzono w Radzikowie, a czes¢ prac (gtdwnie dla
przeanalizowania wptywu srodowiska) zlecono jako ustuge, w trzech miejscowosciach na linii pétnoc-
potudnie.

Badaniami objeto 31 starannie dobranych obiektow w trzech gatunkach traw (kostrzewa takowa,
kostrzewa czerwona, wiechlina takowa) o podstawowym znaczeniu gospodarczym.

Zatozono z nimi tacznie 9 wielopowtdrzeniowych doswiadczen polowych, w tym oddzielne dla form
pastewnych i gazonowych w obrebie kostrzewy czerwonej i wiechliny fakowej. Prace koncepcyjne
oraz trzon bardziej ztozonych badan, zwlaszcza nasiennych, stanowia doswiadczenia i prace
laboratoryjne prowadzone w Radzikowie. W terenie zlokalizowano doswiadczenia uzupelniajace,
dotyczace wartosci uzytkowej.

Wstepne wyniki z roku siewu daty juz cenne informacje (zwtaszcza w doswiadczeniach nasiennych),
dotyczace instalacji roslin, zréznicowania wysiewu przy optymalnej obsadzie, niektdrych cech
biologicznych. W przypadku doswiadczen uzytkowych z kostrzewa czerwona uzyskano juz wyniki
plonowania pastewnego, zas w gazonowych réwniez wartosci uzytkowej (zadarnienia i aspektu
0g0lnego).

Generalnie na podstawie uzyskanych wynikéw mozna stwierdzi¢, ze badane genotypy charakteryzuja
si¢ duza zmiennoscia cech okreslonych w roku siewu, a tym samym stanowia dobry materiat do
objetych projektem badan podstawowych. Dotyczy to zwiaszcza znacznego zréznicowania ilosci
wysiewu (réznice ponad 40%). Pod wzgledem plonowania niektore formy kostrzew (czerwonej i
takowej) przewyzszaty wzorce (do 107%), a w przypadku krzewistosci do 105% (tacznie z wiechlina).
Podobnie w ogdlnym aspekcie i zadarnieniu wiekszoé¢ badanych form gazonowych wiechliny
takowej i kostrzewy czerwonej przewyzszata wzorce nawet o0 14%.

Zaktada sig iz opisana wyzej reprezentatywnos¢, zarowno w zakresie badanego materiatu jak réwniez
poprawnosci metodyczno-eksperymentalnej, powinna pozwoli¢ na uzyskanie w przysztych latach
wiarygodnych wynikéw badan podstawowych. Pozwola one na okreslenie markeréw biologiczno-
morfologicznych, majacych wptyw na wartos$¢ uzytkowsa i nasienna, a w sumie ogoélnogospodarcza
(wskaznik WUN) w analizowanych konkretnych trzech gatunkach traw.

Dokonane to zostanie za pomoca nowoczesnej, statystycznej metodyki analizy sciezek, sprawdzonej
juz autorsko dla zycicy trwatej i opublikowanej (Biul. IHAR 247/2008 ,,Zastosowanie analizy $ciezek
do oceny determinacji plonu nasion zycicy trwalej”). Podjeta zostanie tez proba zastosowania innej
wielowymiarowej analizy.

Lp. w zal. do Rozporzadzenia MRIRW: 117.

Tytul projektu: Choroby grzybowe i bateryjne zagrazajace fasoli zwyczajnej (Phaseolus
vulgaris L.) wystepowanie, rola i podatnosé roslin.

Kierownik projektu: Dr L. Boros

Przeprowadzono oceng nasilenia wystegpowania wybranych choréb grzybowych i bakteryjnych
fasoli szparagowej i na suche nasiona w warunkach polowych z naturalng infekcja. Warunki
pogodowe w sezonie wegetacyjnym, szczegllnie w okresie wegetatywnego rozwoju i poczatkowym
okresie generatywnego nie sprzyjaty porazeniu roslin fasoli przez patogeny grzybowe. Pomimo to
przeprowadzone badania wykazaty istnienie zréznicowania w obrebie odmian szparagowych oraz na
suche nasiona na porazenie przez antraknoze fasoli. Wyodrebniono grupe genotyp6w podatnych.

W wyniku prac identyfikacyjnych oraz wykonanych izolacji przygotowano 34 izolaty
jednozarodnikowe pochodzace z 29 odmian. Ponadto kolekcje izolatdw wzbogacono o 4 izolaty dla
ras alpha, gamma, delta i epsilon grzyba Colletotrichum lindemuthianum po sprawdzeniu ich
patogenicznosci, reizolacji i otrzymaniu kultur jednozarodnikowych. Kolekcja izolatdw jest
przechowywana na skosach pozywki Mathura w lodéwce w temp. ~ 5°C. Po namnozeniu nasion
zestawu odmian testowych planowane sa badania nad zmiennoscia populacji C. lindemuthianum i



okresleniu potencjalnie wystepujacych ras. W nastepnym etapie przeprowadzone beda badania reakcji
odmian z Krajowego Rejestru na potencjalne rasy.

Bakteriozy fasoli nie byty chorobami notowanymi w najwyzszym nasileniu, chociaz wystepowaty
zar6wno na odmianach fasoli szparagowych jak i fasoli na suche nasiona. Identyfikacja sprawcow
bakteriozy fasoli z wykorzystaniem testow immunodetekcji wykazata powszechnos¢ bakterii
Pseudomonas syringae pv. phaseolicola. Stwierdzono jej obecnos¢ na 22 z 25 genotypow z objawami
porazenia a w przypadku Pseudomonas syringae pv. syringae stwierdzono jej obecnos¢ u 9 na 25
genotypdw. Nie stwierdzono wystepowania Xanthomonas campestris pv. phaseoli sprawcy ostrej
bakteriozy fasoli.

Opracowano metodyczne elementy atestacji podatnosci na zgnilizng twardzikowa fasoli w tescie
posrednim wykorzystujacym reakcje siewek na kwas szczawiowy. Analiza wariancji wynikéw dwaoch
niezaleznych doswiadczen potwierdzita, ze warunki ustalone dla tej metody gwarantuja uzyskanie
powtarzalnych wynikéw co jest rownoznaczne z mozliwosécia wykorzystania tej metody w ocenie
podatnosci fasoli na porazenie S. sclerotiorum.

Zgromadzone genotypy fasoli, materiat roslinny, kolekcja izolatow Colletotrichum lindemuthianum,
opracowana metodyka atestacji stanowia baze do kontynuacji prac w ramach tego tematu badawczego.
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