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Precyzyjna fenomika, telemetria modulowanej
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Cele zadania:

» Okreslenie réznic/podobienstw w 29 komponentach zyta uzytych do
krzyzowan (obiektach) wzgledem stabilnej linii referencyjnej TUR w
mierzonych telemetrycznie parametrach fluorescencyjnych chlorofilu i
roznic temperatury lisci eksponowanych na niskie i wysokie natezenie
Swiatta na wczesnym etapie rozwoju rosliny.

e Zbadanie poziomow kwasu salicylowego, nadtlenku wodoru i pigmentow
(chlorofile i karetonoidy) na wczesnym etapie rozwoju oraz plonowania 29
komponentow i mieszancow.

* Ustalenie sekwencji genomowej DNA i cDNA dla 8 wyselekcjonowanych
molekularnych markeréw dla pozniejszych pomiarow poziomu ekspresji
genow (markerow).

e wstepne okreslenie poziomu korelacji parametrow molekularnych i
fizjologicznych z parametrami telemetrycznymi (modulowana fluorescencja
i temperatura lisci).



Materiaty i metody:

* Pomiary modulowanej fluorescencji chlorofilu i temperatury lisci.

* Biochemiczne pomiary poziomow kwasu salicylowego, nadtlenku
wodoru, chlorofili i pigmentéw w lisciach zyta.

* Pomiary morfologiczne i plonowania nasion.

 Zidentyfikowanie homologicznych sekwencji genow (markerow) w
zycie z wykorzystaniem poznanej sekwencji genomu zyta.

 Statystyczne i matematyczne analizy korelacji cech.



Ponizej zaprezentowane sg przyktadowe macierze dla 29 analizowanych obiektdw, ktére wizualizujg réznice wartosci wszystkich
mierzonych parametréw w poréwnaniu do sredniej w obrebie obiektow. Jak widaé, do analizy brano po 14 roslin w obrebie danego
obiektu. Niektore parametry biochemiczne byty mierzone na mniejszej liczbie powtdérzen, dlatego te pola w obrebie macierzy zaznaczono
kolorem szarym.

Legenda dotyczgca poszczegdlnych analiz:

F,— fluorescencja minimalna lisci zaadoptowanych do ciemnosci

F., - fluorescencja maksymalna lisci zaadoptowanych do ciemnosci

QYmax — maksymalna wydajnos¢ kwantowa fotosystemu |l

NPQ — niefotochemiczne wygaszanie energii

q, - fotochemiczne wygaszanie

Rfd - wskaznik zaniku fluorescencji chlorofilu a (wskaznik witalnosci). RFD wskazuje poziom spadku intensywnosci fluorescencji z fluorescencji maksymalnej (Fm) do fluorescencji w stanie
steady state i méwi to o witalnosci roslin i zdolnosci adaptacji do warunkéw srodowiskowych.

T 10 — przyrost temperatury lisci po 10s od wtgczenia wysokiego natezenia Swiatta (4000uE)

T 20 — przyrost temperatury lisci po 20s od wtgczenia wysokiego natezenia Swiatta (4000uE)

T _max — maksymalny przyrost temperatury lisci w trakcie ekspozycji na wysokie natezenie Swiatta (4000uE)
viola - wiolaksantyna

antera - anteraksantyna

lut - luteina

zea - zeaksantyna

chl_b —chlorofil b

chl_a —chlorofil a

karoten - karoten

chl_a,b — stosunek chlorofilu a do chlorofilu b

total_chl — catkowita zawartos¢ chlorofilu

VAZ — cykl WAZ, wspétczynnik deepoksydacji , ktory informuje o stanie rdwnowagi pomiedzy zeaksantyng, anteraksantyng a wiolaksantyng w cyklu WAZ.
H,0, — nadtlenek wodoru

SA - kwas salicylowy

n_klos —ilos¢ ktoséw

n_ziarniak —ilo$¢ ziarniakéw

masa — masa ktosa

mtz — masa tysigca ziarniakdw
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Figura 1. Macierze obrazujgce roznice wartosci
mierzonych parametréow w poréwnaniu do sredniej w
obrebie obiektow. Wartos¢ 0 oznacza srednig dla
obiektu, a wartos¢ 0.2 oznacza ze w danej roslinie
wartosc¢ parametru jest wieksza o 20% w poréwnaniu
do sredniej w danym obiekcie. Niektore parametry
biochemiczne byty mierzone na mniejszej liczbie
pulowanych powtdrzen, dlatego te pola w obrebie
macierzy zaznaczono kolorem szarym. Na figurze
zamieszczono przyktadowe macierze 29
inanalizowanych obiektow.
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Figura 2. Wykres obrazujgcy wspoétczynnik korelacji
Spearmana pomiedzy wszystkimi mierzonymi
QY_max 234 24 AT B8Y . parametrami z uwzglednieniem wszystkich

03502507 analizowanych obiektow.




Szczegotowe analizy: Bardzo ciekawa jest korelacja w obrebie roslin MS miedzy mtz a Fv/Fm i Chl a/b. Chciatbym
sprawdzi¢ czy jest to spowodowane réznicami miedzy obiektami. Jak widac na ponizszym wykresie korelacje te
wynikajg z réznic miedzy obiektami MS. Obserwujemy w nich ze im wyzsza jest wartos¢ Qymax tym wyzsza jest masa
tysigca ziarniakdéw. Podobnie jest dla chl. a/b
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Fig. 2-1: Sequence lengths of timmed FASTQ reads (average of all samples) (DNA)
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Fig. 2-2: Sequence quality of tnmmed FASTQ reads (average of all samples) (DNA)
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Fig. 2-3: GC content of fimmed FASTQ reads (average of all samples) (DNA)
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Innym obszarem badan byto ustalenie sekwencji
genomowej DNA i cDNA dla 8 wyselekcjonowanych
molekularnych markeréw w lisciach
wyselekcjonowanych 29 mieszancéw i
komponentdw. Do analiz wybrano nastepujace
geny: - MPK4, - LSD1, - EDS1, - CRK5, - APX2, -
HSP70, - aktyna, - ADP-RFa

Dla powyzszych 8 gendw uzyskano 232 amplikony.
Poddano je sekwencjonowaniu w trybie 2x150
odczytow. Dla kazdego genotypu uzyskano od 14 do
99 tys. odczytdw, o zrGwnowazonym poziomie par
GC. W tej chwili jesteSmy w trakcie analizy

sekwencjonowania dla wszystkich badanych
genotypow.

Tutaj zaprezentowano kilka figur roboczych z

raportu z sekwencjonowania dotyczgcych dtugosci
odczytdéw oraz jakosci probek.



DYSKUSJA:

Dla tematu badawczego 1 wykonano po 406 pomiarow dla parametréw przedstawionych w miernikach od 1do 7. W
ramach tematu badawczego 2 wykonano po 203 pomiary H,0, i SA oraz ustalono sekwencje DNA dla 8 markerdéw (232
sekwencje). Sekwencje wptynety do nas na poczgtku grudnia i sg analizowane. Sekwencja 16 starteréw zostanie podane
w uzupetnieniu raportu do konca 2022 r. W ramach tematu badawczego 3 nie udato sie ustali¢ funkcji (korelacji) dla
miernika 1 i 2 z powodu braku tej korelacji, ustalono natomiast korelacje dla plonowania i chl a/b oraz OYmax (F,/ F,,) i
plonowania. Stwierdzono, ze korelacja tego parametru fluorescencyjnego zalezy gtéwnie od parametru F; a w mniejszym
stopniu od F,, czy F,. Korelacja ta ma potencjalne znaczenie dla przyspieszenia i zoptymalizowania procesu hodowli zyta.

Podsumowujac, znaleziono pozytywne korelacje pomiedzy mtz a Qymax w liniach MS, dopetniaczach, mieszancach i
singlach natomiast ta sama korelacja jest negatywna w przypadku mieszanca ostatecznego i restorera. Biorgc pod
uwage, ze mieszaniec ostateczny F1 powstaje jako rezultat skrzyzowania restorera z singlem, nalezy zwrdci¢ baczng
uwage na nastepujace przeciwstawne korelacje: Dla masy tysigca ziaren (MTZ) i parametru QYmax mamy odwrotng
zaleznos¢ miedzy singlem a restorerem i powstatym mieszaricem ostatecznym. Podobnie singiel powstaje z krzyzowki MS
i dopetniacza gdzie u wszystkich korelacja QYmax z mtz jest mocno lub srednio-pozytywna. Pozostate mierzone
parametry nie wykazujg istotnych réznic pomiedzy poszczegdlnymi badanymi grupami. Te rezultaty wskazujg, ze
wprowadzenie do hodowli zyta nowych fizjologicznych markeréow w tym markeréw mierzonych telemetrycznie jak
QYmax mierzonych na wczesnym etapie rozwoju rosliny koreluje z masg 1000 ziarniakdw mierzong wiele miesiecy
pozniej po zbiorze. To moze umozliwi¢ przyspieszenie procesu hodowli nowych odmian zyta i zredukowac¢ koszt hodowli
nowych odmian.



Whioski:

Zauwazono silng pozytywng korelacje pomiedzy iloscig ktosow a stosunkiem chl
a/b, karotenem i negatywng dla cyklu VAZ i Qp w mieszaricu ostatecznym.

Nalezy zwrdci¢ baczng uwage na przeciwstawne korelacje pomigdzy mieszancami
a ostatnimi komponentami tego mieszanca (singel i restorer).

Znaleziono pozytywne korelacje pomiedzy mtz a Qymax w liniach MS,
dopetniaczach, mieszancach i singlach natomiast ta sama korelacja Jest
negatywna w przypadku mieszanca ostatecznego i restorera.

MPK4, - LSD1, - EDS1, - CRKS, - APX2, - HSP70, - aktyna, - ADP-Rfa. Dla tych 8
g(anow uzyskano 232 ampllkony Poddano j je sekwenqonowamu W tryble 2x150
odczytow.

Wst%pne rezultat¥ wskazujg, ze wprowadzenie do hodowh zyta nowych
biochemicznych i fizjologicznych markerow (SA H.,O,, chl a/b, Iutemy, AT), w tym
markerow (cech) mierzonych telemetrycznie (np. ﬁ\fmax umozliwi
przyspieszenie procesu hodowli zyta i pozwoli na obnlzenle kosztow hodowli
nowych odmian zyta.



