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Cele projektow w ramach poszczegolnych zadan

Zadanie

Ocena podatnosci genotypow zyta ozimego na
1 porazenie przez rdze brunatng w warunkach ZREALIZOWANO

sztucznej inokulacji.

5 Wytworzenie populacji mapujacej zyta ZREALIZOWANO
ozimego.
3 |dentyfikacja markerow uzytecznych w ZREALIZOWANO

genotypowaniu populacji mapujacej.
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Temat badawczy nr 1:
Ocena podatnosci genotypow zyta ozimego na porazenie
przez rdze brunatna w warunkach sztucznej inokulacji.

Wytypowanie Materiat badawczy stanowity Analizy wynikdbw oceny porazenia genotypow zyta
genotypow zyta przekazane przez hodowcow przez rdze brunatng (Puccinia recondita) w wyniku
0 najwiekszej materiaty wyjsciowe do hodowli sztucznej inokulacji wykazaty, ze istniejg genotypy
tolerancji lub nowych odmian zyta ozimego, linie wysoce tolerancyjne na tego patogena, ktore mozna
catkowitej wsobne z kolekcji oraz poleci¢ do programdéw hodowli odpornosciowe;.
odpornosci na zarejestrowane odmiany, tgcznie 36 genotypow sposrod przebadanych mozna uznaé
porazenie rdza 170 genotypdw zyta ozimego. za odporne na porazenie przez tego patogena: SO
brunatna Ocene podatnosci genotypow zyta 204 R/20, UPWR121, UPWR150, HRSM 623-4R,
(Puccinia na porazenie przez rdze brunatna HRSM 624-4R, HRSM 652 - 3R, SO 229 R/20, S 53 1V,
recondita). (Puccinia recondita) wykonano SO 231 R/20, SO 280 R/20, SO 285 R/20, LS 545 N2,
metoda laboratoryjna. Oceny LS 549 N22, HRSM 773 - R, S721V,S89 1V, S 93 1V,

porazenia wykonano po dziesieciu S 97 IV
dniach od inokulacji, w skali
czterostopniowej, gdzie 1 — brak

porazenia, a 4 - silne objawy

porazenia rdzg brunatna na lisciu.
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Temat badawczy 2:

Wytworzenie populacji mapujacej zyta ozimego.

Uzyskanie Uktad badan obejmowat
mieszancow F, rozmnozenie na drodze

zyta jako samozapylenia osobnikow
populagji pokolenia F1 otrzymanego na
mapujacej. drodze krzyzowan linii podatnych

krzyzowanych w uktadach w obie
strony z linig odporna RB1.

Efekty samozapylen byty
zadowalajgce pod wzgledem
otrzymanej liczby ziarniakow
mieszancowych F,

Zastosowanie roznych kombinadgji linii wsobnych
stanowito dobre rozwigzanie u roslin zyta ozimego.
Wybrane kombinacje linii wsobnych zyta ozimego
pozwolity na wytworzenie populagji F,. Ziarniaki
mieszancéw zostaty wysiane w celu uzyskania
populacji mapujacej do dalszych anazliz. Nasiona
wysiewano punktowo w rozstawie 20 x 5 na
poletkach czterorzedowych. Wysiane populacje
zostang poddane ocenie po przezimowaniu.
Wybrana zostanie jedna populacja F,
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Temat badawczy 3:

Identyfikacja markeréw uzytecznych w genotypowaniu populacji

mapujace;j.

Materiat do analiz WGS
stanowito catkowite DNA
wyizolowane z mtodych lisci
genotypow zyta.
Sekwencjonowanie genomu
wykonano w technologii
llumminna 150 PE. Analiza
bioinformatyczna wykonana
zostata w oparciu o
standardowy protokot
analityczny z wykorzystaniem
narzedzi: bowtie2, samtools,
Picard oraz haplotypecaller

|dentyfikacja
markerow
uzytecznych w
genotypowaniu
populagji
mapujacej.

W wyniku analiz bioinformatycznych uzyskano
pliki VCF zawierajace informacje o lokalizacji
wykrytych polimorfizmow SNP. Po filtragji
wynikéw (niska wiarygodnos¢, brak
polimorfizmu miedzy PI oraz PIl) uzyskano
tacznie (wyniki DNA oraz RNA), ponad 802
tys. unikalnych polimorfizmow SNP (745 760
dane WGS oraz 56 989 dane RNAseq).
Markery te sg rownomiernie rozmieszczone w
genomie referencyjnym i nadaja sie do
genotypowania populacji mapujacej oraz
konstrukcji mapy genetycznej w kolejnych
etapach projektu
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Wyniki sekwencjonowania WGS form
rodzicielskich populacji mapujacej

Pl

® 70,537,620 odczytow

® 10,651,180,620 odczytanych zasad
® Q30 -90%

® Q20 - 95%

PII

® 70,537,620 odczytow

® 10,618,230,306 odczytanych zasad
®* Q30 -90%

®* Q20— 95%
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Zestawienie zidentyfikowanych markerow SNP
w poszczegolnych chromosomach zyta.

Chromosom |Ditugosc¢ markerow markerow
chromosomu [pz]

940967580 66918 7057
1140537383 132183 11013
1094844215 91689 8944
1043784930 74507 3414
998909251 77350 8190
1024471612 121741 6454
1009674611 181372 11922
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Rozmieszczenie zidentyfikowanych markerow
SNP w genomie zyta

SNP in Rye Genome

OMb 127Mb 254Mb 381Mb 508Mb 635Mb 762Mb 889Mb 1016Mb  1141Mb

| UNIWERSYTET PRZYRODNICZY WE WROCEAWIU



Podsumowanie

® Analizy wynikdw oceny porazenia genotypow zyta przez rdze brunatng (Puccinia recondita) w wyniku
sztucznej inokulacji wykazaty, ze istnigjg genotypy odporne lub wysoce tolerancyjne na tego patogena,
ktére mozna poleci¢ do programéw hodowli odpornosciowe;.

® Udato sie znalez¢ stosunkowo nieliczng grupe genotypdw bez sladow zarodnikéw rdzy brunatnej na
lisciach (17 genotypow), ktére mozna uznac za odporne na porazenie przez tego patogena.

® Genotypy odporne moga zosta¢ wykorzystane do zatozenia przez hodowcédw szkdtek
rozmnozeniowych i selekcyjnych w celu uzyskania z nich nowych cennych linii o kompleksowej
odpornosci.

® Wybrane kombinacje linii wsobnych po samozapyleniu pozwolity na wytworzenie populagji F2.

® \Wysiane populacje zostang poddane ocenie po przezimowaniu. Wybrana zostanie jedna najliczniejsza
populacja F2, ktora stanowic bedzie populacje mapujaca F2.

® Przeprowadzone sekwencjonowanie genomowego DNA form rodzicielskich populacji mapujacej,
pozwolito na identyfikacje 802 tys wiarygodnych markeréw SNP, rbwnomiernie rozmieszczonych w

genomie referencyjnym zyta
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