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Cele projektu w 2022r.:

=

Zmapowanie heterozygotycznych alleli SNP w sekwencji genomu zyta (cel osiggniety)

2. Reprodukcja 90 linii intorgresyjnych i wytworzenie mieszancow z meskosterylnymi testerami
(cel osiggniety)

3. Ocena meskiej ptodnosci roslin pochodzgcych z 4 odmian mieszancowych zyta oraz ocena
polimorfizmu genetycznego w 3 odmianach (cel osiggniety)

4. Rozmnozenie linii do analiz ekspresji genow (cel osiggniety)



Materiat:

Odmiany mieszancowe zarejestrowane i niezarejestrowane (Bono F1, DC2424/Gulden F1, Dolaro
F1, Gonello F1, Konto F1, Palazzo F1, RPD1273, Skaltio F1, SMH604, Stakatto F1, Tur F1,
Visello F1)

Odmiany populacyjne (Amilo, Armand, Bosmo, D. Diament, D. Granat, Horyzo, Stanko, Vjatka)
Linia wsobna 541 w 3 roznych wersjach cytoplazmatycznych (z cytoplazmg normalng, Pampa i C)
Linie blisko-izogeniczne wzgledem linii 541 z cytoplazmami sterylizujgcymi — 4 linie S8

Linie | sublinie S5 wytworzone z mieszancow miedzy liniami 541 i WM18R z introgresjami w obu
kierunkach (90 genotypow)

Linie meskosterylne S82P/09 i NS1P

Metody:

Doswiadczenia polowe bez powtdrzen — ocena fenotypowa pylenia i rozmnozenia materiatow
Rozmnozenia wazonowe (w warunkach kontrolowanego nawadniania w szklarni)
Krzyzowania (w tym krzyzowania wsteczne)

Analizy PCR (markery SCAR o znanej lokalizacji chromosomowej — 4RL)

Analizy GBS (DArTseq — analizy polimorfizmu DNA oraz GBS-t — analizy polimorfizmu RNA)
Analiza bioinformatyczna i statystyczna wynikow (analiza bioinformatyczna danych DArTseq,
statystyki charakteryzujgce zmiennosc¢ cech fenotypowych, podobienstwo genetyczne itp.)



Temat 1 — wyniki

Mapowanie wysoce heterozygotycznych markeréw SNP

Liczba markeréw SNP uzyta w czasie analiz to
70574. Czes¢ markerow charakteryzowata sie
stosunkowo duzg liczbg brakujgcych wynikow
(powyzej 40%) — z tego powodu 24121 markerow
zostato pominietych przy mapowaniu.
Poszukiwaniami sekwencji zgodnych w bazie
genomowej zyta objeto 46453 sekwencje
markerow SNP. Dla 7920 markerdw nie
znaleziono w sekwencji linii Lo7 wystarczajgco
zgodnej sekwencji nukleotydow DNA. Pozostate
38533 markery SNP zmapowano do sekwencji
referencyjnej, ale okoto 10% z nich (3874
markery) zostato zmapowane w sposob
niejednoznaczny: podobne sekwencje DNA
znaleziono w dwoch lub w wiekszej liczbie miejsc
w genomie. Ostatecznie 34659 markeréw SNP
zmapowano do referencyjnej sekwencji
genomowego DNA zyta (ryc.1)
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Ryc.1 Mapa chromosoméw zyta z 34421 markerami SNP



Temat 1 — wyniki

Mapowanie wysoce heterozygotycznych markeréw SNP

Sposrod zmapowanych markerow
wyselekcjonowano te 0 najwyzszym poziomie
heterozygotycznosci (powyzej 90%). Byto ich
3156. Wykonana analiza uwidocznita, ze sg
wzglednie rownomiernie rozmieszczone na
wszystkich chromosomach (ryc.2). Na kazdym
chromosomie zidentyfikowano od 400 do 500
markeréw SNP o wysokim poziomie
heterozygotycznosci. W grupie Un (sekwecnje
nieprzypisane do zadnego z siedmiu
chromosomow zyta) markerow takich byto
wzglednie niewiele — ponizej 100
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Ryc.2 Lokalizacja wysoko-heterozygotycznych
markeréw SNP zmapowanych do genomu
referencyjnego zyta Lo7 (Rabanus-Wallace i in. 2021).
Na osi QY liczby markerow o heterozygotycznosci
powyzej 90%



Temat 2 — wyniki
Reprodukcja 90 linii intorgresyjnych i wytworzenie mieszancéow z meskosterylnymi
testerami

Wytworzono na drodze chowu wsobnego nasiona 90 linii introgresyjnych (pokolenie B4S6).

Wykonano serie krzyzowan testowych: dwie meskosterylne linie hodowlane (S82P/09 i NS1P) petnigce
role testeréw zapylano pytkiem 90 linii z kolekgji linii introgresyjnych (z uwzglednieniem linii rodzicielskich
541 i WM18R).

W krzyzowaniach z linig S82P/09 uzyskano nasiona z 83 kombinacji (w 7 kombinacjach nie otrzymano
nasion). Liczba uzyskanych nasion mieszancowych w poszczegdlnych kombinacjach byta bardzo
zroznicowana: od 2 do 376.

W krzyzowaniach z linig NS1P otrzymano nasiona mieszaricowe z 75 kombinacji krzyzowania (czes¢
krzyzowan nie data zadnych ziaren, a kilka trzeba byto zdyskwalifikowac ze wzgledu na niepetng sterylnosc
niektdrych roslin linii NS1P). Uzyskane liczebnosci nasion w obrebie kombinacji mieszczg sie w szerokim
zakresie od 1 do 678)

Z uwagi na niewystarczajacg ilos¢ uzyskanych nasion, linie introgresyjne wraz z testerami hodowlanymi

wysiano ponownie w Hali Wegetacyjnej ZUT w Szczecinie w celu wykonania kolejne;j serii krzyzowan w
roku 2023.



Temat 3 — wyniki
Ocena meskiej ptodnosci roslin pochodzacych z 4 odmian mieszancowych zyta oraz
ocena polimorfizmu genetycznego w 3 odmianach
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Obserwacje pylenia roslin w odmianie Dolaro ujawnity wiele roslin meskosterylnych (ok. 65% pojedynkow
w odmianie nie tworzyto pytku). Rosliny czesciowo ptodne w Dolaro prawie nie wystepowaty. Prawie 30%
roslin wykazywato silne pylenie.

W odmianie Gulden (d. DC2424) dominowaty rosliny meskosterylne. Udziat roslin czeSciowo ptodnych byt
stosunkowo niewielki, a roslin w petni meskoptodnych nie zaobserwowano.



Temat 3 — wyniki
Ocena meskiej ptodnosci roslin pochodzacych z 4 odmian mieszancowych zyta oraz
ocena polimorfizmu genetycznego w 3 odmianach
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Pylenie roslin odmiany RPD1273 (skala 9-st) Pylenie roslin odmiany SMH604 (skala 9-st)

Dwie niezarejestrowane odmiany z krajowej hodowli réznity sie wyraznie pod wzgledem pylenia roslin. W
odmianie RPD1273 przewazaty formy czesciowo ptodne i meskosterylne o wzglednie niewielkiem
poziomie degeneracji meskich organow w kwiatach. Formy w petni meskoptodne wystepowaty
sporadycznie w odmianie RPD1273, ale stanowity kategorie dominujgca w obrebie SMH604 (ponad
potowa roslin otrzymata maksymalng ocene intensywnosci pylenia, czyli 9). W odmianie SMH604 rosliny
meskosterylne praktycznie nie wystepowaty (znaleziono tylko 1 taka rosline na 165 ocenionych)



Temat 4 — wyniki
Rozmnozenie linii do analiz ekspresji genéw

W roku 2022 wykonano rozmnozenia trzech wersji cytoplazmatycznych linii wsobnej 541: forma
meskoptodna 541N posiada cytoplazme normalng, meskosterylna wersja 541P ma cytoplazme Pampa, a
meskosterylna 541C — CMS-C. Petng sterylnosc linii 541P i 541C potwierdzono w czasie obserwacji
wzrokowych pylenia (zastosowano skale bonitacyjng Geigera i Morgensterna) oraz w oparciu o brak
zawigzanych nasion w zaizolowanych ktosach kontrolnych.

Dodatkowo wykonano reprodukcje dwdch par linii blisko-izogenicznych (jedna para z cytoplazma Pampa,
druga z CMS-C)

Materiat roslinny do planowanych analiz ekspresji wysiano we wrzesniu br. do plastikowych multidonic
ogrodniczych (ze wzgledu na silng depresje wsobng rozmnazane linie stabo kietkujg w warunkach
polowych). Po wschodach rosliny wysadzono punktowo na polu Hali Wegetacyjnej ZUT (kazda linia byta
reprezentowana przez 37-45 roslin).
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