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Streszczenie

Owies zwyczajny (Avena sativa L.) jest gatunkiem heksaploidalnym (AACCDD)
0 skomplikowanej strukturze genomowej i w zwigzku z tym bardzo trudnym obiektem
badawczym. Liczba dostepnych map genetycznych jest ograniczona, a mapg konsensusowag
opracowano w oparciu o populacje mapujace wywodzace si¢ z form niespokrewnionych
Z polskimi materiatami hodowlanymi, co utrudnia identyfikacj¢ markeréw genetycznych
mozliwych do wykorzystania w selekc;ji.

W ramach projektu zostang wyprowadzone liczne biparentalne populacje mapujace typu
RIL bazujace na krzyzowaniach migdzyodmianowych A. sativa oraz migdzygatunkowych
(A. sterilis x A. sativa i A. fatua x A. sativa), ktore nast¢pnie zostang poddane fenotypowaniu
pod wzgledem wybranych cech i mapowaniu genetycznemu z wykorzystaniem systemow
markerowych nowej generacji. Zostang opracowane mapy genetyczne oraz mapy
konsensusowe, ktore postuza do identyfikacji markeréw molekularnych sprz¢zonych
Z badanymi cechami. Mapowanie asocjacyjne umozliwi wytypowanie markerow
asocjowanych z tymi cechami oraz pozwoli na zidentyfikowanie markeréw uzytecznych na
szerszej puli genetycznej niz uwzgledniona w populacjach biparentalnych. Poréwnanie map
genetycznych opracowanych w oparciu o mieszance mi¢dzyodmianowe i migdzygatunkowe
umozliwi identyfikacje obszaréw genomdw heksaploidow z rodzaju Avena, w ktérych zaszly
najwigksze zmiany na drodze ewolucji w kierunku form uprawnych.

Planowane jest realizowanie badan zmierzajacych do osiagniecia nastepujacych celow:

- Opracowanie map genetycznych bazujagcych na liniach  rekombinacyjnych
wyprowadzonych w oparciu o krzyzowania biparentalne.

- Opracowanie mapy konsensusowej gatunku.

- Lokalizowanie na mapach genetycznych loci cech ilosciowych oraz identyfikacja
markeréw genetyczne sprz¢zone z tymi cechami.

- Proba identyfikacji zmian w genomie heksaploidow, ktore zaszty w procesie
udomowienia.

Wyniki uzyskane w kazdym roku realizacji zadania badawczego ,,Mapowanie
sprz¢zeniowe i asocjacyjne owsa zwyczajnego” beda niezwlocznie zamieszczane na stronie
internetowej, nie pdzniej niz do dnia 15 stycznia nastgpnego roku.

Wyniki beda dostepne nieodptatnie dla wszystkich zainteresowanych.



