WYNIKI
z realizacji zadania na rzecz postepu biologicznego w produkcji roslinnej w 2017 roku
Badania wewnetrznej struktury genetycznej odmian zyta oraz dziedzicznego podloza
efektu heterozji

Temat badawczy 1

Ocena wewngtrznej struktury genetycznej odmian populacyjnych i mieszancowych zyta.

Wyniki (opisac)

Oceng fenotypowg objeto tgcznie ponad 2800 ktosow z 900 roslin (po 90 z kazdej badanej
odmiany). Najefektywniej krzewigcymi si¢ odmianami byly trzy mieszance: Bono F1, Skaltio
F1 i Stakatto F1 oraz populacyjne Dankowskie Granat (tab.1). Wartosci wspotczynnika
krzewienia wykazywaly bardzo duza zmienno$¢ wewnatrzodmianowa (wspolczynniki
zmiennosci niejednokrotnie przekraczaty wartos¢ 50%).

Pod wzgledem wysoko$ci roslin wyrdzniata sie¢ populacyjna odmiana Bosmo — $rednia
wysokos$¢ ponad 130cm (tab.1). Byta to odmiana wyraznie wyzsza od pozostatych badanych
odmian. Dos¢ wysokie byly tez dwie inne populacje: D. Granat i Horyzo. Wszystkie badane
odmiany mieszancowe byty stosunkowo niskie ($§rednie w granicach 111-115cm).

Pod wzgledem dlugosci ktosa wyrdzniata si¢ odmiana populacyjna Bosmo — jedyna, ktorej
srednia dtugos¢ klosa przekraczala 1lcm (tab.1). Srednie dla pozostatych odmian
populacyjnych i mieszancowych miescily si¢ w przedziale 9,9-10,8cm.

Najwyzsze warto$ci przy ocenie liczby kloskow w klosie odnotowano w odmianach
populacyjnych Stanko i Bosmo (powyzej 34 kloskow/ktos), ale zrdéznicowanie pomigdzy
odmianami nie byto duze — zadna z odmian nie miata §rednio mniej niz 31 ktoskow (tab.1).
Przy ocenie liczby ziaren w klosie najwyzsze wartosci, przekraczajace $rednig 60 ziaren z ktosa
zaobserwowano u jednej odmiany mieszancowej i dwoch populacyjnych: Bono F1, Bosmo i D.
Granat (tab.1). Z drugiej strony, $rednie ponizej 55 ziaren/ktos pojawily si¢ réwniez u jednego
mieszanca oraz w dwoch populacjach: Konto F1, D. Diament i Horyzo.

Masa ziaren z klosa charakteryzowala si¢ znaczacg zmienno$cig w obrgbie badanych odmian
(tab.1). Warto$ci wspotczynnikow zmiennosci dla tej cechy byly mniejsze niz dla ocen
krzewienia, ale wyraznie wyzsze niz dla innych badanych cech fenotypowych. Jednoczesnie
obserwowane w 2017 roku masy ziaren z ktosa nie wykazywaly znaczacego zrd6znicowania
pomiedzy badanymi odmianami (tab.l1). Najmniejsza mas¢ ziaren z klosa odnotowano u
domiany Konto F1. Wsrod odmian charakteryzujacych si¢ najwigksza masg ziaren zbieranych
z klosa byta jedna odmiana populacyjna — Bosmo i mieszaniec Bono F1.

Wspotczynniki korelacji migdzy krzewieniem ogodlnym i produkcyjnym, a innymi badanymi
cechami byly w zasadzie nieistotne (tab.2). Oczywiscie zwigzek korelacyjny migdzy liczba
ogblng wytworzonych klosow, a liczba ktoséw produkcyjnych byt bardzo silny. Wysokos¢
ros$lin byla skorelowana z parametrami mofologicznymi i produkcyjnymi klosa w stopniu
istotnym statystycznie, ale z praktycznego punktu widzenia zwigzek ten nie byl nierozerwalny
(wartosci wsp. korelacji ok. 0,5). Cechy morfologiczne ktosa (dtugo$é¢ i liczba kloskow w
ktosie) wykazywaty bardzo silny zwiagzek z produktywnoscia (liczba ziaren w ktosie i masa
ziarna z ktosa) — wartosci wspotczynnikow korelacji od 0,73 do 0,87 (tab.2).

Analizy DArTseq ro$lin odmiany Konto F1 dostarczyly informacji o 65532 markerach Silico-
DATrT uzytych do oceny zroznicowania genetycznego. Oszacowane warto$ci podobienstwa
genetycznego pomiedzy badanymi ro$linami miescity si¢ w granicach 0,8-0,99. Dendrogram
ilustrujacy zroéznicowanie genetyczne wewnatrz odmiany Konto F1 nie pozwolit na
zidentyfikowanie wyraznych grup skupien (ryc.1).

Dla dwoch badanych odmian populacyjnych: Dankowskie Diament i Bosmo uzyskano tyle
samo markerow DArTseq co dla odmiany Konto F1 (65532 markery). Zakres podobienstwa
genetycznego roslin nalezacych do odmiany Dankowskie Diament miescit si¢ w szerokim
zakresie od 0,67 do 0,92 (ryc.2). Na dendrogramie mozna zauwazy¢ odrgbnos$¢ trzech drobnych,
liczacych 2-3 ro$liny grup skupien dla ktorych gatezie odchodza przy poziomie podobienstwa
genetycznego rownym 0,675, 0,700 i 0,730. Pozostate genotypy nalezace do odmainy
Dankowskie Diament nie tworza wyraznych grup skupien. W odmianie Bosmo zakres
wspotczynnikow podobienstwa byt nieco wezszy niz w Dankowskim Diamencie — wartos$ci
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miescity si¢ w granicach od 0,73 do 0,86 (ryc.3). Nie wida¢ tu na dendrogramie wyraznie
zaznaczonych grup skupien. Obie odmiany populacyjne charakteryzowaty si¢ wigkszym
poziomem zmienno$ci genetycznej w poréwnaniu do odmiany Konto F1.



Tabela 1 Wartos$ci $rednich, odchylenia standardowego (S) i wspotczynnikoéw zmiennosci (W) dla badanych cech fenotypowych dziesigciu odmian zyta (Szczecin 2017)

Odmiana Parametr Krzewienie Krzewienie Wysokos$¢ | Dhugosc klosa Liczba ktoskow w liczba ziaren w masa ziaren z
produkcyjne ogolne [cm] [cm] klosie klosie ktosa [g]
Armand Srednia 2.50 3.74 116.62 10.42 32.34 56.56 2.56
Odchylenie stand. 1.72 2.94 15.22 1.77 4.34 9.79 0.60
W 68.85 78.51 13.05 17.00 13.42 17.30 23.47
Bono F1 Srednia 5.13 7.09 115.31 10.36 33.05 61.05 2.97
Odchylenie stand. 2.46 3.77 12.45 1.00 2.59 5.50 0.42
wW 47.99 53.17 10.79 9.61 7.85 9.01 14.11
Bosmo Srednia 2.58 3.82 131.53 11.48 34.68 61.70 2.96
Odchylenie stand. 1.28 2.15 19.87 1.67 4.22 10.98 0.82
wW 49.62 56.16 15.11 14.58 12.17 17.80 27.80
D. Diament Srednia 2.31 3.54 120.94 10.45 31.97 54.45 2.59
Odchylenie stand. 1.32 2.44 20.07 1.97 511 12.17 0.72
W 56.96 69.01 16.59 18.86 15.99 22.36 27.71
D. Granat Srednia 4.38 5.72 125.46 9.92 33.32 60.92 2.84
Odchylenie stand. 1.99 3.01 13.55 1.65 4.82 12.30 0.70
W 45.57 52.55 10.80 16.68 14.47 20.19 24.66
Horyzo Srednia 2.23 2.90 123.48 9.96 31.33 53.72 2.72
Odchylenie stand. 1.20 1.81 18.56 2.56 7.28 15.10 0.93
W 53.91 62.31 15.03 25.71 23.23 28.10 34.23
Konto F1 Srednia 2.54 421 114.17 9.93 31.46 51.15 2.23
Odchylenie stand. 1.84 2.48 17.15 1.70 5.38 12.72 0.66
W 72.19 58.86 15.02 17.13 17.11 24.86 29.35
Skaltio F1 Srednia 3.62 5.00 113.03 9.93 31.48 56.88 2.86
Odchylenie stand. 1.92 2.96 16.55 1.38 2.82 5.47 0.52
W 52.96 59.27 14.65 13.87 8.95 9.61 18.26
Stakatto F1 Srednia 4.60 5.88 111.63 10.09 32.17 59.52 2.78
Odchylenie stand. 1.89 2.54 11.20 1.66 5.14 12.43 0.77
\W 41.09 43.12 10.04 16.42 15.97 20.88 27.82
Stanko Srednia 2.59 3.90 118.43 10.76 34.76 58.99 2.75
Odchylenie stand. 1.52 2.64 17.37 1.38 3.23 9.93 0.50
W 58.70 67.84 14.67 12.78 9.29 16.84 18.24




Tabela 2 Warto$ci wspotczynnikow korelacji pomiedzy badanymi cechami fenotypowymi

Krzewienie ogélne 0.83

Wysoko$¢ 0.29 0.24

Dlugos$¢ klosa [cm] 0.33 0.30 0.54

Liczba kloskéw w klosie 0.35 0.30 0.58 0.87

liczba ziaren w klosie 0.34 0.29 0.51 0.74 0.86

masa ziaren z klosa [g] 0.39 0.35 0.55 0.73 0.77 0.87

Krzewienie Krzewienie ogolne | Wysokos¢ Dlugos¢ klosa Liczba kloskow w liczba ziaren w

produkcyjne [cm] klosie klosie
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Ryc.1 Dendrogram podobienstwa genetycznego ro$lin z odmiany Konto F1 skonstruowany metoda UPGMA
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Ryc.2 Dendrogram podobienstwa genetycznego ro$lin z odmiany Dankowskie Diament skonstruowany metoda UPGMA
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Ryc.3 Dendrogram podobienstwa genetycznego ro$lin z odmiany Bosmo skonstruowany metoda UPGMA

0.83

[Closlelolelaloolele olele olole oleloleloleslole ololele olalsslolsololsalelole olole olels olelsle olole olele olale olelolsalols ool olelele olo/s slols ololsalelele olalo]
RO ROOR O CAXO a o Sanae. o QORCD G:000 00000000 XOUR00000




Temat badawczy 2

Ocena przydatnosci odmian populacyjnych do zasilania heterotycznych pul genetycznych dla
przysztych komponentdéw matecznych i ojcowskich.

Wyniki (opisac)

Analiza DArTseq wykonana w obrebie odmiany Amilo dostarczyta danych o 65533 markerach
Silico-DArT oraz 49090 markerow SNP. Analiza zr6znicowania genetycznego w obrgbie
badanej odmiany wykazata wyzszy poziom zréznicowania genetycznego niz w odmianie Konto
F1, ale zblizony do odmian Dankowskie Diament oraz Bosmo (por. opis do zadania 1). Wartosci
wspotczynnikdéw podobienstwa genetycznego pomiedzy pojedynczymi roslinami miescily sie
w granicach od 0,73 do 0,80. Utworzony dendrogram ilustrujacy relacje podobienstwa
pomiedzy analizowanymi pojedynkami wskazuje na istnienie wielu drobnych grup skupien bez
mozliwos$ci wyrdznienia grupy dominujacej (ryc.4).

Podobny zestaw markeréw DArTseq dla odmiany Vjatka pozwolit na skonstruowanie
dendrogramu (ryc.5), w ktorym gataz na poziomie 0,745 dzieli populacj¢ na dwie stosunkowo
liczne grupy skupien obejmujace prawie wszystkie genotypy z wyjatkiem jednej rosliny. Ta
roslina (Vjatka 92) wyraznie réznita si¢ od pozostatych co spowodowato, ze zakres
wspotczynnikow podobienstwa genetycznego wewnatrz odmiany miat minimalng wartosc¢ 0,68.
Rosliny najbardziej podobne genetycznie w odmianie Vjatka mialy wspdtczynnik
podobienstwa rowny 0,92 (ryc.5)
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Ryc.4 Dendrogram podobienstwa genetycznego ro$lin z odmiany Amilo, skonstruowany metoda UPGMA
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Ryc.5 Dendrogram podobienstwa genetycznego roslin z odmiany Vjatka, skonstruowany metoda UPGMA
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Temat badawczy 3

Ocena plonowania populacji syntetycznych o zréoznicowanej strukturze genetyczne;.

Wyniki (opisa¢)

Ilosci nasion zebranych z poszczegdlnych szkotek byty bardzo zroznicowane (tab.4). Ponad 3,5kg
ziarna uzyskano ze szkotki z popylacja SYNI. Duze ilosci nasion otrzymano réwniez ze szkotek z
syntetykami zawierajacymi 3 i 4 komponenty rodzicielskie. Bardzo stabe zawigzanie ziaren odnotowano
w populacji SYN3.

Tabela 4 Kombinacje linii wsobnych wybrane do wytworzenia populacji syntetycznych.

Nazwa Kombinacja krzyzowania Masa zebranych ziaren
SYN1 WM 34R x NS 55N/09 3,6 kg
SYN2 WM 34R x S 210N/05 1,8 kg
SYN3 WM 34R x SR 13 0,8 kg
SYN4 NS 55N/09 x S 210N/05 2,2 kg
SYN5 WM 34R x NS 55N/09 x S 210N/05 2,7kg
SYN6 WM 34R x NS 55N/09 x S 210N/05 x SR 13 2,9kg

Przy planowaniu doswiadczenia polowego limitujaca warto$cig byta ilo§¢ nasion populacji
SYN3. Jesienig 2017 wysiano uzyskane ze szkotek nasiona w dwoch lokalizacjach w doswiadczeniu
polowym scharkteryzowanym w metodyce do zadania.

Temat badawczy 4

Wytworzenie i ocena zestawu linii introgresyjnych.

Wyniki (opisac)

U badanych linii zauwazalne jest wystgpowanie depresji wsobnej. Pojawita si¢ ona juz w trakcie
otrzymywania kolejnych pokolen krzyzowan wstecznych, a zapoczatkowany w poprzednim sezonie
wegetacyjnym chow wsobny poglebit ten trend. Zywotnoéé roslin i ilo$é zbieranych ziaren z ktosow
jest wyraznie mniejsza niz we wczesniejszych pokoleniach. Stad, pomimo wysiewania 10 ziaren, u
niektorych linii roslin nadajacych si¢ do pobrania liSci bylo mniej niz 5. Z niektérych linii (w
poprzednim sezonie wegetacyjnym w badanich uczestniczyto ok. 200 linii) nie uzyskano nasion. W
roku 2017 wstepnymi analizami gentycznymi objeto 90 linii o wzglednie dobrej Zywotnosci.

Do badan uzyto 50 markeréw otrzymywanych przy zastosowaniu metody PCR: 42 markery
SCAR/STS (tab.5) oraz 8 markerow COS (tab.6). Ponad potowa markeréw SCAR i STS nie wykrywata
polimorfizmu w badanym zestawie linii (tab.5). Markery ujawniajace polimorfizm wykazywaty, z
jednym wyjatkiem, dominujacy charakter dziedziczenia, tj. réznice pomi¢dzy genotypami ujawniane
byly w postaci obecnosci lub braku produktu amplifikacji. Jedynym wyjatkiem byl marker
Xscsz670L900 generujacy produkty amplifikacji rézniace si¢ o ok. 30 nt w zalezno$ci od pochodzenia
fragmentu DNA od linii rodzicielskiej 541 lub WM18R. Polimorficzne markery typu SCAR i STS
pochodzity z chromosoméw: 2R, 3R, 4R i 6R, a dwa markery nie maja okreslonej lokalizacji
chromosomowej (tab.5).

Markery COS tez w wigkszosci nie ujawniaty polimorfizmu po amplifikacji metoda PCR — tylko
3 markery z o$miu badanych ujawnily rdéznice genetyczne mig¢dzy badanymi liniami (tab.6). W
przypadku monomorficznych markeréw COS, dzigki doktadnej znajmosci ich konserwatywnych
sekwencji DNA istnieje mozliwo$¢ wykrywania réznic mutacyjnych wewnatrz amplifikowanego
produktu poprzez zastosowanie dedykowanego zestawu enzymow restrykcyjnych. Dzieki temu, w
przypadku niektorych markeréw COS, ktore amplifikowaty fragmenty DNA o identycznej wielkosci,
otrzymano zroznicowane produkty restrykcyjne (tab. 6).
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Tabela 5 Markery SCAR i STS uzyte do oceny polimorfizmu wérdd tworzonych linii introgresyjnych

Lp. | Marker Wielkos$¢ produktu Wynik oceny polimorfizmu (lokalizacja
PCR chromosomowa)
1 Xscsz1000L700A 781 brak polimorfizmu
2 Xscsz1000L700B 723 brak polimorfizmu
3 Xscsz1059L260A 228 brak polimorfizmu
4 Xscsz1059L.260D 250 brak polimorfizmu
5 Xscsz1059L630 562 brak polimorfizmu
6 Xscsz1067L.900 886 brak polimorfizmu
7 Xscsz1139L.850 853 polimorfizm 4R
8 Xscsz1140L.480B 443 polimorfizm
9 Xscsz1173L670 638 brak polimorfizmu
10 | Xscsz1182L.1300 1300 polimorfizm 6R
11 | Xscsz1185L.800B 774 brak polimorfizmu
12 | Xscsz1185L.800C 766 polimorfizm 5R
13 | Xscsz1187L530F 518 brak polimorfizmu
14 | Xscsz1193L450 456 brak polimorfizmu
15 | Xscsz1194L.750 749 polimorfizm 6R
16 | Xscsz1196L600 594 polimorfizm 4R
17 | Xscsz1207L750 748 brak polimorfizmu
18 | Xscsz1218L650 650 brak polimorfizmu
19 | Xscsz124L.650 651 brak polimorfizmu
20 | Xscsz12511L.820 823 brak polimorfizmu
21 | Xscsz12551.680 624 brak polimorfizmu
22 | Xscsz131L400 407 polimorfizm 2R
23 | Xscsz139L720 725 polimorfizm 6R
24 | Xscsz23L500 506 polimorfizm 4R
25 | Xscsz2L450 449 polimorfizm 4R
26 | Xscsz319L550 555 brak polimorfizmu
27 | Xscsz334L700 737 polimorfizm 4R
28 | Xscsz360L390A 378 polimorfizm
29 | Xscsz360L.390B 402 brak polimorfizmu
30 | Xscsz369L.1050 1050 polimorfizm
31 | Xscsz429L.950 970 brak polimorfizmu
32 | Xscsz530L.350 337 brak polimorfizmu
33 | Xscsz605L430 417 brak polimorfizmu
34 | Xscsz605L870 858 brak polimorfizmu
35 | Xscsz670L900 901/932 polimorfizm - kodominacja 4R
36 | Xscsz677L800 817 polimorfizm 3R
37 | Xscsz728L.950 959 brak polimorfizmu
38 | Xscsz743L750 758 brak polimorfizmu
39 | Xscsz777L600 600 polimorfizm 6R
40 | Xscsz794L.800 784 brak polimorfizmu
41 | Xscsz877L950 1009 brak polimorfizmu
42 | Xscsz980L650B 661 polimorfizm 6R
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Tabela 6 Zestawienie markerow COS uzytych do oceny polimorfizmu w obrgbie linii introgresyjnych

Lp. | Marker Wielkosé Wynik oceny | Enzym | Wielkos$¢ produktéw po restrykeji
produktu polimorfizmu | restr.
541 | WM18R 541 WM18R
1 | TCX63404 | 680 680 brak H+E | 420,250 400, 260
polimorfizmu
2 tcosX93 680 700 polimorfizm
4R
3 | TCX81179 | 400 400 brak Taq 400 300 (drugi
polimorfizmu produkt
niewidoczny)
4 | cX7559 1950 | 1950 | brak Taq 750, 600 750, 600
polimorfizmu
5 | cX765_2 2000 | 2000 | brak H+H | 700,500, 250i | 750, 450, 250 i
polimorfizmu inne inne
6 | AKX52386 | 1100 800 polimorfizm
4R
7 | AKX72685 | 1500 | 1500 | brak Taq 1500 750, 440, 250
polimorfizmu
8 | cX10579 200 200 brak brak
polimorfizmu

Zgodnie z oczekiwaniami, analizy wykonane przy pomocy markeréw molekularnych ujawniaty

przewage obecnosci tych wariantow allelicznych, ktére byly obecne u formy rodzicielskiej uzywanej
do krzyzowan wstecznych.
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Ocena wybranych cech morfologicznych u roslin
pochodzacych z odmian mieszancowych i
populacyjnych zyta

Stefan Stojafowski, Maria Orfowska, Mariyna Sobczyk, Ewa SKkurko
Zachodniopomorski Uniwersyiet Technologiczny w Szczecinie

Hemmimizagiis

Pierwsze odmiany mieszafcowe ZIyta zostaly zarejestrowane w
Niemczech w polowie lat 80-tych XX wieku. Ich wyhodowanie stato sie
moizliwe dzicki odkryciu cytoplazmy sterylizujacej typu Pampa (Geiger i
Schnell 1970). Postep hodowlany wuzyskiwany w obrebie odmian
mies zancowych jest znaczaco wickszy od tego co udaje sie osiagnac w
hodowdi tradycyjnych odmian populacyjnych (Geiger 2007). Aktualnie
zarejestrowane odmiany mieszancowe #yta plonuja co najmniej o
kilkanascie procent lepiej niz odmiany populacyjne (Lista Opisowa
Odmian COBORU 2015).

Celem badan byla ocena fenotypowa pojedynczych roslin
wchodzacych w sklad wybranych odmian mieszancowych i
populacyjnych.

W opisywanych badaniach wykonano obserwacje i pomiary tysiaca
pojedynkow pochodzacych z 10 odmian uprawnych zyta, wsrod ktorych
bylty 4 odmiany mies zaficowe (BonoF1, Konto F1, Skaltio F1, Stakatto
F1) i szes¢ populacyjnych {Armand, Bosmeo, D. Diament, D. Granat,
Horyzo, S5tanko). Ocena fenotypowa obejmowata nastepujace cechy
uzytkowe: krzewienie ogolne, krzewienie produkcyjne, wysokosc roslin,
diugos ¢ klosa, liczba kloskow w ktosie, liczba ziaren w klosie, masa
ziaren z ktosa. Wartosci wspolczynnika krzewienia wykazywaly bardzo
duzg zmiennos¢ wewnatrz-odmianowa (wspolczynniki zmiennosci
niejednokrotnie  przekraczaly wartos¢ 40%). Wysoki poziom
przy padkowej zmiennosci ocbserwowano tez przy ocenie masy ziaren z
ktosa.

Pod wzgledem wysokosci roslin wyrozniata sie populacyjna cdmiana
Bos mo, ktora byla wyrainie wyisza od pozostalych badanych obiektow.
Wszystkie badane odmiany mieszancowe byly stosunkowo niskie, w
szczegolnosci dotyczylo te dwoch niemieckich odmian: Bono F1 i
Stakatto F1. Pod wzgledem diugosci kltosa wyrdinialy sie dwie odmiany
populacyjne — Bosmo i Horyzo. Najkrotsze klosy zaobserwowano w
odmianie Dankowskie Diament. Pozostale odmiany populacyjne i
wszystkie odmiany mieszancowe charakteryzowaly sig przecietnymi
wartosciami tej cechy. Najwy#s ze wartosci przy ocenie liczby kloskow w it imn
klosie odnotowano w odmianie Bosmo, ale druga pod tym wzgledem =
byta odmiana mieszancowa Bono F1, ktorej klosy nie nalezaly do

najdluiszych. Zgodnie z oczekiwaniami — najmniejsze wartosci pod
wzgledem liczby kloskow w kiosie odnotowanoe w odmianie Dankows kie
Diament, ktorej klosy byly stosunkowo krotkie. Ocena liczby ziaren w ==— -

kiosie wskazywala na przewage odmian mieszancowych — wszystkie -
cztery badane odmiany mialy najwyis ze wartosci tej cechy. Najmniejsze
ilosci ziaren z klosow uzyskano z odmian populacyjnych Dankows kie
Diament i Stanko. =
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