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Cel badan:

Celem projektu jest zweryfikowanie, czy zastosowanie markerow reprezentujacych w
réwnym stopniu chromosomy danego gatunku, czy tez markery poszczegolnych
chromosomow bedzie bardziej uzyteczne w prognozowaniu efektu heterozji u pszenzyta niz
stosowanie ogdlnej puli markerowej. Cechg badana w ramach projektu stanowit bgdzie plon

roslin, wyrazony jako plon ziarna z jednostki powierzchni zasiewu.

Streszczenie projektu:

Zjawisko heterozji u ro$lin, pomimo szerokiego wykorzystania praktycznego, nie zostato
dotychczas w pelni poznane i scharakteryzowane. Szczegdlny nacisk ktadzie si¢ obecnie na
analiz¢ i identyfikacje molekularnych podstaw wystgpowania heterozji. Badania wykonane
dla réznych gatunkéw ro$lin wskazuja, iz jednym z najistotniejszych elementoéw
decydujacych o wystapieniu tego zjawiska jest odpowiedni stopien zroéznicowania
genetycznego pomigdzy formami rodzicielskimi, przy czym przyjmuje si¢, ze dla uzyskania
maksymalnego efektu nalezy krzyzowac¢ migdzy soba formy genetycznie oddalone. Ocena
zréznicowania genetycznego opiera si¢ zazwyczaj na wykorzystaniu markerow
molekularnych, bez uwzgledniania ich lokalizacji chromosomowej. Cel projektu stanowi
zweryfikowanie czy zastosowanie markeréw reprezentujacych chromosomy danego gatunku
bedzie bardziej uzyteczne w prognozowaniu efektu heterozji u pszenzyta niz stosowanie

ogolnej puli markerowej. W ramach projektu analizowanych bedzie 500 zaawansowanych



linii wsobnych oraz linii DH heksaploidalnego pszenzyta ozimego, ktore poddane zostana
genotypowaniu technika DArT oraz fenotypowaniu pod katem oceny plonowania. Do
mapowania wykorzystane zostang 3-4 populacje mapujace RIL pokolenia Ss.. Na podstawie
uzyskanych analiz skupien wyselekcjonowane zostana genotypy przeznaczone do krzyzowan.
W kolejnym roku wykonana zostanie analiza fenotypowa mieszancow pokolenia F; celem
oszacowania efektu heterozji. Pozwoli to na okreslenie, ktore grupy markeréw (pochodzace z
ktorych chromosoméw) w najlepszym stopniu umozliwig prognozowanie efektu heteroz;ji.
Markery lokalizujace si¢ na roznych chromosomach umozliwiajace najlepsza diagnostyke
zjawiska zostana potaczone w jedna pulg. W analogiczny sposdb zostana zgrupowane
markery o najnizszej zdolnosci predykcyjnej. Na podstawie analiz taksonomicznych
bazujacych na wymienionych grupach markeréw ponownie zostana wytypowane formy do
krzyzowan 1 oceniony efekt heterozji celem okreslenia czy proponowane podejscie
analityczne oceny efektu heterozji umozliwia lepsze przewidywania niz w przypadku

zastosowania ogolnej (nieprzypisanej do chromosoméw) puli markerow DNA.

Wyniki uzyskane w kazdym roku realizacji zadania be¢da niezwlocznie zamieszczane na

stronie internetowej, nie pozniej niz do dnia 15 stycznia nastgpnego roku.

Wyniki te beda dostepne nieodplatnie dla wszystkich zainteresowanych.
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