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SPRAWOZDANIE MERYTORYCZNE  

z realizacji zadania na rzecz postňpu biologicznego w produkcji roŜlinnej w 2015 roku 

 

 

A. INFORMACJE OGčLNE  

Tytuğ zadania Mapowanie sprzňŨeniowe i asocjacyjne owsa zwyczajnego 

Numer zadania (w zağŃczniku nr 8do rozporzŃdzenia Ministra Rolnictwa i Rozwoju Wsi z dnia 29 lipca 2015 r. w sprawie stawek 

dotacji przedmiotowych dla r·Ũnych podmiot·w wykonujŃcych zadania na rzecz rolnictwa (Dz. U. z 14 sierpnia 2015 r. poz. 1170)) 30 

Planowany okres realizacji zadania 12 miesiňcy 

Planowane nakğady w zğ  200 000 

 

B. DANE WNIOSKODAWCY  

 

Imiň i nazwisko osoby reprezentujŃcej jednostkň badawczŃ, tytuğ lub stopieŒ naukowy, stanowisko, nazwa 

i adres jednostki badawczej, telefon, fax) 

Stanisğaw Baran, Prof. dr hab. inŨ., Prorektor ds. Nauki i Wsp·ğpracy z ZagranicŃ, 

Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie  

ul. Akademicka 13, 20-950 Lublin 

Telefon: 81-445-60-66; Fax: 81-533-35-49, e-mail: biuro.rektora@up.lublin.pl  

 

 

 

Nr zadania 

30 
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C. INFORMACJA  O WYKONAWCACH  

1. Zesp·ğ badawczy 

 

kierownik zadania 
imiň i nazwisko stopieŒ i tytuğ naukowy miejsce zatrudnienia 

Edyta Paczos-Grzňda dr  
Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie 

Instytut Genetyki, Hodowli i Biotechnologii RoŜlin 

wykonawcy zadania 
imiň i nazwisko stopieŒ i tytuğ naukowy miejsce zatrudnienia 

Piotr Bednarek dr hab., prof. IHAR  
IHAR Radzik·w 

Zakğad Biochemii i Fizjologii RoŜlin 

Aneta Koroluk   mgr inŨ.  
Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie  

Instytut Genetyki, Hodowli i Biotechnologii RoŜlin 

 

 

2. Kierownik zadania (imiň, nazwisko, tytuğ lub stopieŒ naukowy, adres do korespondencji, telefon bezpoŜredni i do 
sekretariatu jednostki organizacyjnej zatrudniajŃcej kierownika zadania, e-mail kierownika;  telefon do oraz dane osoby, 

z kt·rŃ moŨna siň kontaktowaĺ w razie nieobecnoŜci kierownika zadania) 
 

Edyta Paczos-Grzňda, dr 

Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie 

Instytut Genetyki, Hodowli i Biotechnologii RoŜlin 

ul. Akademicka 15 

20-934 Lublin 

tel. bezp. (81) 445-68-66, kom. 504098872, sekretariat (81) 445-68-84 

edyta.paczos@up.lublin.pl 

 
osoba, z kt·rŃ moŨna siň kontaktowaĺ w razie nieobecnoŜci kierownika zadania 

Aneta Koroluk, mgr inŨ. 

Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie 

Instytut Genetyki, Hodowli i Biotechnologii RoŜlin 

ul. Akademicka 15 

20-934 Lublin 

tel. (81) 445-68-84, kom. 509089757 

aneta.koroluk@up.lublin.pl 

 

 

  

mailto:edyta.paczos@up.lublin.pl
mailto:aneta.koroluk@up.lublin.pl
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D. OPIS ZADANIA  

1. Cele zadania  

Lp. Cel Czy cel zostağ zrealizowany 

1 Precyzyjne fenotypowanie i genotypowanie za pomocŃ 

marker·w DNA wczesnych pokoleŒ mieszaŒc·w. 

Wyprowadzanie kolejnych populacji mapujŃcych. 

TAK 

2 Kontynuowanie rozmnoŨeŒ materiağ·w przeznaczonych do 

uzyskania zaawansowanych miňdzyodmianowych i 

miňdzygatunkowych rekombinacyjnych linii wsobnych. 

TAK 

3 Fenotypowanie i genotypowanie linii i odmian 

przeznaczonych do mapowania asocjacyjnego. 
TAK 

4 Opracowanie mapy genetycznej bazujŃcej na populacji 

mapujŃcej E326 pokolenia F2 wyprowadzonej w oparciu o 

krzyŨowanie biparentalne óBingoô Ĭ óPennline 116ô. 

TAK 

5 Zlokalizowanie na opracowanej mapie genetycznej loci 

wybranych cech iloŜciowych. 
TAK 

6 Identyfikacja marker·w genetycznych sprzňŨonych z 

obecnoŜciŃ genu Dw6 w oparciu o analizň polimorfizmu 

RAPD oraz marker·w dla genu Dw7 w oparciu o matrycň 

DArTseq po uwzglňdnieniu obserwacji rozszczepieŒ w 

obrňbie linii F3 populacji mapujŃcej E337. 

TAK 

 

2. Harmonogram realizacji zadania 

Harmonogram realizacji zadania naleŨy sporzŃdziĺ w tabeli, dla kaŨdego z planowanych temat·w badawczych 

z uwzglňdnieniem iloŜci planowanych test·w/pr·b/linii na kt·rych prowadzone bňdŃ badania. Proszň podaĺ koszty realizacji 

poszczeg·lnych temat·w badawczych.  

 

Proszň wyr·Ũniĺ etapy (tematy badawcze), okreŜliĺ czas ich trwania w miesiŃcach od rozpoczňcia projektu i przewidywane 

koszty. Terminy realizacji temat·w badawczych mogŃ siň zazňbiaĺ. Suma koszt·w temat·w badawczych musi byĺ r·wna 

cağkowitemu kosztowi zadania. 

 

Lp. Nazwa tematu badawczego  

Termin rozpoczňcia ï 

zakoŒczenia realizacji 

tematu badawczego w 

miesiŃcach od rozpoczňcia 

realizacji zadania 

Przewidywane 

koszty 

realizacji 

tematu 

badawczego 

1 

Wprowadzanie gen·w warunkujŃcych karğowatoŜĺ 

roŜlin lub osypywanie ziarniak·w, kontynuacja 

rozmnoŨeŒ populacji mapujŃcych oraz 

fenotypowanie wczesnych pokoleŒ mieszaŒc·w 
(poğŃczone tematy 1 i 2 opisu wieloletniego). 

4-12 19550 

2 

Analiza podstawowych walor·w rolniczych roŜlin 

i badanie parametr·w plonu linii i odmian 

uczestniczŃcych w analizach asocjacyjnych  
(temat 5 opisu wieloletniego). 

4-12 32100 

3 
Genotypowanie z wykorzystaniem metody DArTseq 
(poğŃczone tematy 3 i 4 opisu wieloletniego). 

1-12 122000 

4 
Konstrukcja mapy genetycznej 
(temat 7 opisu wieloletniego). 

9-12 10550 

5 
Identyfikacja marker·w cech 
(temat 8 opisu wieloletniego). 

1-12 15800 

Razem 200000 
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3. Opis temat·w badawczych (naleŨy sporzŃdziĺ opis dla temat·w badawczych wymienionych w tabeli powyŨej; 

kolejnoŜĺ zgodnie z tabelŃ powyŨej) 

3. 1. Wprowadzanie gen·w warunkujŃcych karğowatoŜĺ roŜlin lub osypywanie ziarniak·w, 

kontynuacja rozmnoŨeŒ populacji mapujŃcych oraz fenotypowanie wczesnych pokoleŒ 

mieszaŒc·w. 

Cel tematu badawczego 1 

 Wyprowadzenie miňdzyodmianowych populacji mapujŃcych (z genami karğowatoŜci (Dw4 i 

Dw7) oraz miňdzygatunkowych z A. sterilis i A. fatua. 

 Fenotypowanie mieszaŒc·w F1 uzyskanych w roku poprzednim. 

 Fenotypowanie dw·ch populacji mapujŃcych pokolenia F2 segregujŃcych pod wzglňdem 

wysokoŜci. 

 Identyfikacja homozygot wŜr·d linii F3 reprezentujŃcych populacje: E326, E337, E366, E423. 

 Kontynuacja rozmnoŨeŒ w kierunku RIL populacji 32, 52, 56 i 101. 

 

Materiağy i metody 

Wszystkie formy przeznaczone do krzyŨowaŒ i rozmnoŨeŒ oraz mieszaŒce F1 wysiano na 

poletkach Gospodarstwa DoŜwiadczalnego Uniwersytetu Przyrodniczego w Lublinie, w 

Czesğawicach koğo Nağňczowa. Siew wykonano na przeğomie marca i kwietnia. DğugoŜĺ rzňd·w 

wynosiğa 1m, zaŜ rozstawa 20 cm. W poczŃtkowym okresie wegetacji przeprowadzono oprysk 

pielňgnacyjny Chwastoxem Trio, natomiast p·Ŧniej chwasty usuwano rňcznie. W fazie strzelania 

w ŦdŦbğo przeprowadzono oprysk preparatem Karate-ZEON w celu zwalczenia mszyc, 

skrzypionki i wciornastk·w. 

W celu wyprowadzenia populacji mapujŃcych: 1) miňdzyodmianowych z genami karğowatoŜci 

Dw4 i Dw7 oraz 2) miňdzygatunkowych z A. sterilis i A. fatua przeprowadzono nastňpujŃce 

krzyŨowania:  

1) Bingo Ĭ North Caroline (Dw7) 

Bingo ĬTrelle Dwarf (Dw4) 

KasztanĬ North Caroline (Dw7) 

Kasztan ĬTrelle Dwarf(Dw4) 

2) odmiana A. sativa (cv. Bingo lub cv. Kasztan) ĬA. sterilis (8 genotyp·w) ï 8 kombinacji 

odmiana A. sativa (cv. Bingo lub cv. Kasztan) ĬA. fatua(8 genotyp·w) ï 8 kombinacji 

Kastrowanie roŜlin rozpoczňto na poczŃtku fazy kwitnienia. W wiesze kastrowano kilkanaŜcie 

szczytowych kğosk·w, fragmenty wiech zaizolowano izolatorami z tomofanu do czasu zapylenia. 

Po 3-4 dniach od usuniňcia pylnik·w na dojrzağe znamiona naniesiono pyğek z pylnik·w 

zebranych wczeŜniej z roŜlin ojcowskich. Po dw·ch dniach zapylanie powt·rzono. Izolatory 

pozostawiono na roŜlinach aŨ do zbioru, kt·ry miağ miejsce po osiŃgniňciu dojrzağoŜci woskowej. 

Na podstawie liczby wykastrowanych i zapylonych kwiatk·w oraz liczby zawiŃzanych 

ziarniak·w okreŜlono efektywnoŜĺ krzyŨowania. 

Ocenň fenotypowŃ przeprowadzono dla 15 kombinacji mieszaŒcowych F1 uzyskanych w roku 

poprzednim. Kombinacje reprezentowağy: 1) mieszaŒce z genem karğowatoŜci Dw7 (5 

kombinacji) oraz 2) mieszaŒce miňdzygatunkowe A. sativa x A. sterilis (10 

kombinacji).Wysiewano po 2 ziarniaki z kaŨdej kombinacji, ewentualnie 1 jeŜli w roku 

poprzednim nie uzyskano wystarczajŃcej liczby nasion. Wszystkie roŜliny F1 poddano ocenie 

fenotypowej. Fenotypowanie roŜlin F1 polegağo na ocenie podstawowych walor·w rolniczych 

roŜlin w warunkach laboratoryjnych. Oceniono: wysokoŜĺ, liczbň pňd·w produkcyjnych i 

niedogon·w, dğugoŜĺ wiechy, liczbň kğosk·w, liczbň i masň ziarniak·w z wiechy oraz masň 

ziarniak·w z roŜliny. 

W fazie krzewienia z kaŨdej roŜliny F1 oraz kaŨdej roŜliny rodzicielskiej wykorzystanej w 

krzyŨowaniach pobrano i zamroŨono w temp. -70ÁC fragmenty liŜci w celu zabezpieczenia tkanki 

do izolacji DNA w kolejnych latach badaŒ. 
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Ocenie rozszczepieŒ wysokoŜci roŜlin warunkowanej obecnoŜciŃ genu Dw6 poddano dwie 

populacje F2:  

E508 DC 2112/05 Ĭ Quoll (Dw6) 

E572 Bingo ĬWallaroo (Dw6) 

Z kaŨdej kombinacji mieszaŒcowej wysiano po 150 ziarniak·w. W fazie krzewienia z roŜlin F2 

pobrano i zamroŨono w temp. -70ÁC fragmenty liŜci w celu izolacji DNA w latach kolejnych. 

Fenotypowanie roŜlin F2 przeprowadzono w warunkach laboratoryjnych. Oceniono: wysokoŜĺ, 

dğugoŜĺ miňdzywňŦli, liczbň pňd·w produkcyjnych i niedogon·w, dğugoŜĺ wiechy, liczbň 

kğosk·w, liczbň i masň ziarniak·w z wiechy. Obliczono MTZ i pğodnoŜĺ kğoska. Na podstawie 

uzyskanych wynik·w okreŜlono stosunek rozszczepieŒ wysokoŜci determinowanej obecnoŜciŃ 

genu Dw6 w obu populacjach. 

Ocenie rozszczepieŒ wysokoŜci poddano cztery populacje pokolenia F3: E326, E337, E366 i 

E423. 

Nazwa populacji Formuğa krzyŨowania Liczba linii F3 

E326 Bingo ĬPenline 116 (Dw7) 91 

E337 Bingo Ĭ North Carolina (Dw7) 77 

E366  Bingo Ĭ Palestine Dwarf (Dw7) 67 

E423 STH 8827 (Dw6 - niski) Ĭ STH 9210 (Dw6 - Ŝredni) 273 

W rzňdach dğugoŜci 1m wysiano ok. 50 ziarniak·w z kaŨdej linii poszczeg·lnych populacji. 

Identyfikacja homozygotycznych pod wzglňdem wysokoŜci linii F3 polegağa na wizualnej ocenie 

wyr·wnania roŜlin w rzňdzie w fazie dojrzağoŜci mlecznej. Po stwierdzeniu wyr·wnania 

przeprowadzono pomiar wysokoŜci trzech losowo wybranych roŜlin. Z pomiar·w obliczono 

ŜredniŃ wartoŜĺ dla kaŨdej homozygotycznej linii. Otrzymane wyniki por·wnano z obserwacjami 

uzyskanymi w roku poprzednim dla pokolenia F2 badanych populacji, co pozwoliğo na 

identyfikacjň homozygotycznych roŜlin F2. 

RozmnoŨono r·wnieŨ kolejne pokolenia (F4,F5,F6) mieszaŒc·w miňdzyodmianowych oraz 

miňdzygatunkowych w kierunku uzyskania RIL(populacje 32, 52, 56, 101). 

Nazwa populacji Formuğa krzyŨowania Liczba linii Pokolenie 

E32  Sam Ĭ A.fatua 216  150 (F6) 

E56  A. fatua 216 Ĭ Sam 150 (F6) 

E52  A. sterilis 66 Ĭ Sam  300 (F4, F5, F6) 

E101 STH 9787 Ĭ Bingo 360 (F4, F5) 

W rzňdach dğugoŜci 0,5 m wysiano ok. 25 ziarniak·w z kaŨdej linii poszczeg·lnych populacji. 

TuŨ przed kwitnieniem na 3 wiechy wszystkich linii reprezentujŃcych populacje E32, E52 i E56 

zağoŨono izolatory z tomofanu. Po osiŃgniňciu peğnej dojrzağoŜci izolatory zebrano, a 

najğadniejsze wiechy z kaŨdej linii wymğ·cono. Ziarniaki przeznaczono do rozmnoŨenia w roku 

kolejnym. W przypadku populacji E101 izolacji nie przeprowadzono. Z kaŨdej linii w fazie 

dojrzağoŜci wybrano i wymğ·cono tylko jednŃ wiechň, a uzyskane z niej ziarniaki zostanŃ 

wysiane w roku kolejnym.  

 

Wyniki  

W celu wyprowadzenia miňdzyodmianowych populacji mapujŃcych z genami karğowatoŜci Dw4 i 

Dw7 przeprowadzono krzyŨowania odmian óBingoô i óKasztanô z odmianami North Caroline (Dw7) i 

Trelle Dwarf (Dw4). Aby uzyskaĺ populacje miňdzygatunkowe przeprowadzono krzyŨowania 

odmianóBingoô i óKasztanô z A. sterilis i A. fatua 

 

W krzyŨowaniach miňdzyodmianowych wykastrowano i zapylono 295 kwiatk·w uzyskujŃc w 

sumie 48 ziarniak·w. IloŜĺ ziarniak·w dla poszczeg·lnych kombinacji wahağa siň od 1 (Bingo x Trelle 

Dwarf do 25 Kasztan x Trelle Dwarf. Zapylono 295 kwiatk·w w 29 wiechach uzyskujŃc 48 

ziarniak·w F1 (Tab.1). EfektywnoŜĺ krzyŨowania wyniosğa Ŝrednio 16%. Od 6,25% dla kombinacji 

Bingo x Trelle Dwarf do 34% dla Bingo x North Carolina.  
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Tab. 1. EfektywnoŜĺ krzyŨowaŒ miedzyodmianowych. 

 

Forma 

mateczna 
Forma ojcowska Gen 

Pochodzenie 

formy 

ojcowskiej 

Liczba 

wykastro-

wanych i 

zapylonych 

wiech 

Liczba 

wykastro-

wanych 

kwiatk·w 

Liczba 

zawiŃzanych 

ziarniak·w 

EfektywnoŜĺ 

krzyŨowania 

Bingo North Carolina Dw7 NPGS 3 35 12 34,29 

Kasztan North Carolina Dw7 NPGS 8 76 10 13,16 

Bingo Trelle Dwarf Dw4 NPGS 2 16 1 6,25 

Kasztan Trelle Dwarf Dw4 NPGS 16 168 25 14,88 

  
 Suma 29 295 48 

 

  
 średnia 7,3 73,8 12,0 16,27 

 

W krzyŨowaniach miňdzygatunkowych jako formy mateczne wykorzystano odmiany Kasztan i 

Bingo, zas jako formy ojcowskie po 8 genotyp·w A. fatua i A. sterilis.  

WykorzystujŃc jako dawcň pyğku genotypy A. fatua uzyskano ŜredniŃ efektywnoŜĺ krzyŨowania 

przekraczajŃcŃ 31% (Tab. 2). EfektywnoŜĺ zawiŃzywania ziarniak·w wahağa siň od 6% dla 

mieszaŒc·w z F_510 do 50% dla mieszaŒc·w z F_511 i F_513. W sumie po wykastrowaniu i 

zapyleniu 505 kwiatk·w uzyskano 158 ziarniak·w Bingo x A. fatua, od 2 do 48 w zaleŨnoŜci od 

genotypu formy dzikiej.  

 

Tab. 2. EfektywnoŜĺ krzyŨowaŒ A. sativa x A. fatua. 

 

Forma 

mateczna 

Forma 

ojcowska 

Pochodzenie formy 

ojcowskiej 

Liczba 

wykastro-

wanych i 

zapylonych 

wiech 

Liczba 

wykastro-

wanych 

kwiatk·w 

Liczba 

zawiŃzanych 

ziarniak·w 

EfektywnoŜĺ 

krzyŨowania 

Bingo F_508 NPGS_Etiopia 3 38 18 47,37 

Bingo F_509 NPGS_Iran 5 64 5 7,81 

Bingo F_510 NPGS_Kenia 3 33 2 6,06 

Bingo F_511 NPGS_Turcja 9 96 48 50,00 

Bingo F_512 NPGS_Maroko 14 131 32 24,43 

Bingo F_513 NPGS_Turcja 2 22 11 50,00 

Bingo F_518 NPGS_Kazachstan 9 94 40 42,55 

Bingo F_519 NPGS_TadŨykistan 2 27 2 7,41 

  Suma 47 505 158  

  średnia 5,9 63,1 19,8 31,29 

 

Prowadzono r·wnieŨ krzyŨowania miňdzygatunkowe, w kt·rych formň ojcowskŃ stanowiğy 

genotypy A. sterilis. Wykastrowano ğŃcznie 1124 kwiatki uzyskujŃc zaledwie 77 ziarniak·w (Tab. 3). 

EfektywnoŜĺ krzyŨowania z A. sterilis byğa niemal trzykrotnie niŨsza aniŨeli w krzyŨowaniach 

miňdzyodmianowych i piňciokrotnie niŨsza aniŨeli w krzyŨowaniach z A. fatua i wynosiğa 6,85. 

EfektywnoŜĺ krzyŨowania byğa jednoczeŜnie bardzo zr·Ũnicowana, od 0,0 dla As_203 do 44% z 

As_66. W zwiŃzku z tym zyskane w efekcie krzyŨowania ziarniaki reprezentujŃ nie 8, jak planowano, 

ale 7 kombinacji mieszaŒcowych. Genotypem, kt·rego pyğek nie byğ w stanie przeğamaĺ 

miňdzygatunkowych barier krzyŨowalnoŜci byğ As_203. Poza As_66, z udziağem kt·rego uzyskano aŨ 

47 ziarniak·w mieszaŒcowych, genotypy A. sterilis uczestniczyğy w wiŃzaniu od 1 (As_204) do 10 

ziarniak·w (As_3). 
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Tab. 3. EfektywnoŜĺ krzyŨowaŒ A. sativa x A. sterilis. 

 

Forma 

mateczna 

Forma 

ojcowska 

Pochodzenie formy 

ojcowskiej 

Liczba 

wykastro-

wanych i 

zapylonych 

wiech 

Liczba 

wykastro-

wanych 

kwiatk·w 

Liczba 

zawiŃzanych 

ziarniak·w 

EfektywnoŜĺ 

krzyŨowania 

Bingo As_3 CAV 5041_PGRC 5 54 10 18,52 

Bingo As_66 PI 380125_NPGS 10 107 47 43,93 

Bingo As_203 PI 657616 NPGS 24 241 0 0,00 

Kasztan As_2 CAV 1832_PGRC 2 19 3 15,79 

Kasztan As_6 CAV 4963_PGRC 4 46 8 17,39 

Kasztan As_7  CAV 5165_PGRC 6 61 4 6,56 

Kasztan As_172a 51855 E 2347 IHAR 27 266 4 1,50 

Kasztan As_204 PI 657618 NPGS 33 330 1 0,30 

  Suma 111 1124 77  

  średnia 13,9 140,5 9,6 6,85 

 

Przeprowadzono r·wnieŨ fenotypowanie 15 kombinacji mieszaŒcowych F1 uzyskanych w roku 

poprzednim. Reprezentowağy one: 1) mieszaŒce z genem karğowatoŜci Dw7 (5 kombinacji) (Tab. 4) 

oraz 2) mieszaŒce miňdzygatunkowe A. sativa x A. sterilis (10 kombinacji) (Tab. 5). MieszaŒce 

charakteryzowağy siň duŨŃ zmiennoŜciŃ cech.  

Tab. 4. Wyniki fenotypowania mieszaŒc·w F1 z genem karğowatoŜci Dw7. 
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1 752 1 Breton Finley 93 3 0 17 51 101 4,17 1,98 41,29 

2 792 1 Finley Rajtar 110 4 6 20 80 172 7,00 2,15 40,70 

2 792 2 Finley Rajtar 125 4 4 20 83 138 6,11 1,66 44,28 

3 793 1 Finley Bingo 105 4 3 17 71 130 5,63 1,83 43,31 

4 794 1 Finley Kasztan 106 3 3 20 63 131 5,89 2,08 44,96 

4 794 2 Finley Kasztan 105 4 1 20 63 154 6,66 2,44 43,25 

4 794 3 Finley Kasztan 95 3 0 16 49 84 3,50 1,71 41,67 

4 794 4 Finley Kasztan 109 3 0 19 59 120 5,23 2,03 43,58 

4 794 5 Finley Kasztan 105 3 3 20 61 162 6,50 2,66 40,12 

5 824 1 Kasztan North Caroline 80 4 2 18 56 127 4,5 2,27 35,43 
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Tab. 5. Wyniki fenotypowania mieszaŒc·w miňdzygatunkowych F1. 
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1 750 1 Rajtar A. sterilis_172a 131 4 6 21 22 71 2,89 3,23 40,70 

1 750 2 Rajtar A. sterilis_172a 130 6 8 23 28 72 2,71 2,57 37,64 

2 751 1 Breton A. sterilis_172a 144 7 12 24 31 91 3,59 2,94 39,45 

3 753 1 Breton A. sterilis_R60 111 4 0 21 49 86 3,45 1,76 40,12 

3 753 2 Breton A. sterilis_R60 119 5 6 21 46 83 3,31 1,80 39,88 

4 803 1 Bingo A. sterilis_66 155 4 3 25 33 94 3,94 2,85 41,91 

5 804 1 Bingo A. sterilis_M52 170 3 5 25 23 93 4,16 4,04 44,73 

6 805 1 Bingo A. sterilis_R52 149 6 3 22 32 86 2,63 2,69 30,58 

7 806 1 Bingo A. sterilis_R63 112 4 3 20 55 124 5,4 2,25 43,55 

8 807 1 Bingo A. sterilis_R68 117 3 1 17 22 40 1,48 1,82 37,00 

9 822 1 Kasztan A. sterilis_172a 122 4 4 18 18 54 1,94 3,00 35,93 

9 822 2 Kasztan A. sterilis_172a 138 7 12 26 30 79 3,04 1,63 41,77 

10 823 1 Kasztan A. sterilis_M52 150 5 5 26 21 71 2,94 3,38 41,41 

 

 
Ocenie rozszczepieŒ wysokoŜci roŜlin warunkowanej obecnoŜciŃ genu Dw6 poddano dwie populacje 

F2:  

E508 DC 2112/05 Ĭ Quoll (Dw6) 114 roŜlin 

E572 Bingo ĬWallaroo (Dw6)  109 roŜlin 

Analiza statystyczna rozszczepieŒ wysokoŜci roŜlin w populacji 508 z wykorzystaniem testu 

Chi
2
 wykluczyğa rozkğad normalny cechy przy wartoŜci p = < 0,0001, co jest zgodne z oczekiwaniami. 

ObecnoŜĺ genu Dw6 powoduje przewagň osobnik·w niskich w populacji. Udziağ osobnik·w o 

poszczeg·lnych fenotypach pod wzglňdem wysokoŜci przedstawiono na histogramie (Rys. 2). 

 

 

Rys. 1. Histogram przedstawiajŃcy rozkğad osobnik·w w zaleŨnoŜci od ich wysokoŜci w populacji 

508. 
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W przypadku populacji 572 analiza statystyczna wysokoŜci poszczeg·lnych osobnik·w z 

wykorzystaniem testu Chi
2
 wykluczyğa rozkğad normalny cechy przy wartoŜci p=0,006. Podobnie jak 

w przypadku populacji 508 obecnoŜĺ genu Dw6 powoduje dominacjň osobnik·w niskich w populacji, 

niemniej jednak rozkğad poszczeg·lnych fenotyp·w jest odmienny, aniŨeli w populacji 508 i wskazuje 

na wystňpowanie form Ŝrednich. Udziağ osobnik·w o poszczeg·lnych fenotypach pod wzglňdem 

wysokoŜci przedstawiono na histogramie (Rys. 2). 

 

Rys. 2. Histogram przedstawiajŃcy rozkğad osobnik·w w zaleŨnoŜci od wysokoŜci w populacji 572. 

 

W populacji 572 opr·cz genu Dw6 dziağa r·wnieŨ inny gen lub geny o stosunkowo silnych 

efektach, osğabiajŃcych dziağanie genu Dw6. Odmiana Wallaroo wykorzystana jako dawca tego genu 

jest odmianŃ ŜredniŃ. średnia wysokoŜĺ roŜlin w populacji 572 wyniosğa ok. 90 cm (Tab. 8) podczas, 

gdy w populacji 508 zaledwie 75 cm (Tab. 7). 

Tab. 7. Analiza statystyczna wynik·w fenotypowania populacji 508. 

 

L.p. Cecha  Minimum  Maximum średnia 

Odchylenie 

standardowe 

1 WysokoŜĺ 53,00 121,00 75,22 18,73 

2 Liczba pňd·w produkcyjnych 2,00 12,00 4,22 1,50 

3 Liczba niedogon·w 0,00 18,00 3,81 3,19 

4 Liczba kğosk·w 9,00 63,00 32,10 10,56 

5 średnica 3,10 6,60 4,78 0,66 

6 Liczba ziarniak·w 19,00 157,00 66,52 28,47 

7 Masa ziarniak·w z wiechy 0,33 7,12 2,92 1,24 

8 PğodnoŜĺ kğoska 0,29 4,52 2,07 0,51 

9 MTZ [g] 23,72 59,50 43,90 8,64 

10 I 0,00 5,00 0,55 1,09 

11 II  0,00 10,00 3,69 1,99 

12 III  4,00 16,00 7,30 2,27 

13 IV 6,00 24,00 12,04 4,46 

14 DğugoŜĺ dokğosia 20,00 59,00 32,98 9,53 

15 DğugoŜĺ wiechy 11,00 28,00 17,70 4,87 

16 Liczba miňdzywňŦli 4,00 6,00 5,16 0,53 

17 pnw 0,00 36,00 10,82 9,21 

18 I 0,00 6,00 0,67 1,28 

19 II  0,00 10,00 4,21 1,97 

20 III  4,00 17,00 6,95 2,40 

21 IV 6,00 25,00 12,21 4,62 

22 DğugoŜĺ dokğosia 19,00 55,00 31,57 8,68 
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L.p. Cecha  Minimum  Maximum średnia 

Odchylenie 

standardowe 

23 DğugoŜĺ wiechy 11,00 27,00 17,45 4,22 

24 Liczba miňdzywňŦli 4,00 6,00 5,24 0,54 

25 pnw 0,00 38,00 10,43 8,90 

 

Opr·cz analizy wysokoŜci szczeg·ğowej analizie poddano inne parametry roŜlin w 

poszczeg·lnych populacjach. Miňdzy innymi dğugoŜĺ miňdzywňŦli, dğugoŜĺ dokğosia, wiechy i 

odlegğoŜĺ pomiňdzy szczytem wiechy a nasadŃ liŜcia flagowego. Ostatnia z cech odpowiedzialna jest 

za niepeğne wychodzenie wiechy z pochwy liŜciowej, co wpğywa na redukcjň plonu roŜlin o karğowym 

lub p·ğkarğowym pokroju. JednŃ z cech odr·ŨniajŃcych od siebie obie populacje jest wiňksza liczba 

miňdzywňŦli w populacji 572 aniŨeli w populacji 508. 

 

Tab. 8. Analiza statystyczna wynik·w fenotypowania populacji 572, 

 

L.p. Cecha  Minimum  Maximum średnia 

Odchylenie 

standardowe 

1 WysokoŜĺ 61,00 123,00 90,70 11,66 

2 Liczba pňd·w produkcyjnych 1,00 12,00 4,72 1,88 

3 Liczba niedogon·w 0,00 17,00 6,08 3,24 

4 Liczba kğosk·w 11,00 86,00 25,82 10,86 

5 średnica 2,70 6,60 4,43 0,66 

6 Liczba ziarniak·w 12,00 156,00 55,81 27,33 

7 Masa ziarniak·w 0,58 6,37 2,33 1,09 

8 MTZ 31,43 52,00 42,42 4,62 

9 PğodnoŜĺ kğoska 0,61 3,29 2,13 0,50 

10 I 0,00 2,00 0,02 0,19 

11 II  0,00 6,00 0,16 0,83 

12 III  0,00 8,00 1,09 1,78 

13 IV 0,00 11,00 4,56 2,55 

14 V 4,00 17,00 10,01 2,34 

15 VI  7,00 23,00 17,18 2,67 

16 DğugoŜĺ dokğosia 12,00 55,00 38,42 7,05 

17 DğugoŜĺ wiechy 10,00 29,00 15,52 2,81 

18 Liczba miňdzywňŦli 4,00 8,00 5,35 0,70 

19 pnw 1,00 32,00 18,39 5,65 

20 I 0,00 5,00 0,13 0,70 

21 II  0,00 8,00 1,09 1,60 

22 III  0,00 11,00 4,75 2,69 

23 IV 5,00 16,00 10,23 2,33 

24 V 7,00 25,00 17,01 2,69 

25 DğugoŜĺ dokğosia 12,00 55,00 37,32 6,80 

26 DğugoŜĺ wiechy 10,00 29,00 15,30 3,00 

27 Liczba miňdzywňŦli 4,00 7,00 5,40 0,65 

28 pnw 2,00 38,00 18,09 6,18 
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Ocenie rozszczepieŒ wysokoŜci poddano r·wnieŨ cztery populacje pokolenia F3: E326, E337, 

E366 i E423, kt·rych liczebnoŜĺ wynosiğa od 63 do 273 linii (Tab. 9). W sumie fenotypowano 504 

poletka. Z wyjŃtkiem populacji E423, w kt·rej segregacja wysokoŜci determinowana jest obecnoŜciŃ 

genu Dw6 w pozostağych populacjach r·Ũnice w wysokoŜci linii wynikağy z obecnoŜci genu Dw7. 

Tab. 9. Fenotypowane populacje F3. 

 
Populacja 

mapujŃca 

pokolenie F3 

Kombinacja mieszaŒcowa 
Gen 

karğowatoŜci 

Liczba 

fenotypowanych 

linii F3  

E423 STH 8827 (Dw6 - niski) Ĭ STH 9210 (Dw6 - Ŝredni) Dw6 273 

E326 Bingo x Penline 116 Dw7 91 

E337 Bingo x North Carolina Dw7 77 

E366 Bingo x Palestine Dwarf Dw7 63 

Suma 504 

Pomiary wysokoŜci roŜlin w obrňbie poletek o wyr·wnanej wysokoŜci pozwoliğy na 

wyodrňbnienie homozygot dominujŃcych i recesywnych, niestety tylko pod wzglňdem genu Dw7. Na 

podstawie segregacji w pokoleniu F3 w populacjach E326, E337, E366 moŨna okreŜliĺ stosunek 

rozszczepieŒ genotyp·w w tych populacjach w pokoleniu F2 na 1:2:1, co odpowiada stosunkowi 

rozszczepieŒ fenotyp·w 3:1 (Tab. 10).  

Tab. 10. Analiza rozszczepieŒ wysokoŜci w fenotypowanych populacjach F3. 

 
Populacja 

mapujŃca 

pokolenie 

F3 

Kombinacja mieszaŒcowa 
Gen 

karğowatoŜci 

Liczba homozygot 
Liczba 

heterozygot 

LiczebnoŜĺ 

cağej populacji niskich wysokich 

E366 Bingo x Palestine Dwarf Dw7 14 20 29 63 

E337 Bingo x North Carolina Dw7 19 21 37 77 

E326 Bingo x Pennline 116 Dw7 20 19 52 91 

E423 
STH 8827 (Dw6 - niski) Ĭ 

STH 9210 (Dw6 - Ŝredni) 
Dw6 ? ? ? 273 

Nie byğo moŨliwe zidentyfikowanie homozygot w obrňbie linii F3 w populacji E423 gdyŨ 

r·Ũnice w wysokoŜci roŜlin byğy zbyt mağe. Populacja ta jest efektem krzyŨowania niskiej i Ŝredniej 

linii hodowlanej i kaŨda z roŜlin w obrňbie 273 linii jest homozygotŃ pod wzglňdem genu Dw6, 

dlatego tez charakteryzuje je karğowy bŃdŦ p·ğkarğowy fenotyp. Wydaje siň moŨliwe zidentyfikowanie 

linii homozygotycznych pod wzglňdem gen·w wsp·ğtowarzyszŃcych Dw6 i odpowiadajŃcych za 

p·ğkarğowy fenotyp dopiero w dalszych pokoleniach. Jest to zgodne z wczeŜniejszymi 

przewidywaniami, Ũe p·ğkarğowy fenotyp jest efektem dziağania kilku gen·w o nakğadajŃcych siň 

efektach maskowanych dodatkowo obecnoŜciŃ Dw6. 
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W tabeli 11 przedstawiono wyniki pomiar·w dla wszystkich 273 linii z populacji E423. 

Tab. 11. Ocena wysokoŜci linii F3 populacji E423. 

 

Celem zadania byğo r·wnieŨ rozmnoŨenie kolejnych pokoleŒ mieszaŒc·w miňdzyodmianowych oraz 

miňdzygatunkowych w kierunku uzyskania RIL. RozmnoŨono odpowiednio 152, 291 oraz 608 linii 

pokoleŒ F4, F5 i F6 (Tab. 12). W sumie zebrano izolowane ziarniaki z 1051 poletek. NajwiňkszŃ 

liczebnoŜciŃ charakteryzowağy siň populacje E52 oraz E101. 

 

Tab. 12. RozmnoŨenie kolejnych pokoleŒ mieszaŒc·w. 

 

Populacja Rodow·d 

LiczebnoŜĺ roŜlin w pokoleniu Suma 

roŜlin w 

populacji 
F4 F5 F6 

E32 Sam Ĭ A. fatua 216 - - 118 118 

E52 A. sterilis 66 Ĭ Sam 152 94 161 407 

E56 A. fatua 216 Ĭ Sam - - 145 145 

E101 STH 9787 Ĭ Bingo - 197 184 381 

Suma 152 291 608 1051 

 

Mierniki dla tematu badawczego 1 

 

Lp. miernik wartoŜĺ miernika 
podana w opisie 

zadania 

wartoŜĺ miernika 

zrealizowana 

1 Liczba wyprowadzanych kombinacji mieszaŒcowych 20 19 

2 Liczba fenotypowanych kombinacji F1 15 15 

3 Liczba fenotypowanych populacji F2 2 2 

4 Liczba fenotypowanych populacji F3 4 4 

5 Liczba populacji prowadzonych w kierunku RIL 4 4 
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1 97 75 46 77 68-73 90 78 72 135 88 65-76 181 75 63-70 227 90 50-65

2 93 80 47 71 60-75 91 79 75-80 136 77 57-60 182 77 70 228 88 63-68

3 86 53-63 47 89 68-70 92 81 65-73 137 90 67-70 183 88 60 229 74 55-75

4 73 67 48 85 77-90 93 79 73 138 90 65-70 184 91 58-62 230 75 60-67

5 96 73 49 98 72-77 94 82 58-77 139 76 55-62 185 74 80 231 81 68-70

6 88 65 50 79 65-72 95 75 38-60 140 82 57-63 186 69 60-67 232 74 68

7 84 60-65 51 77 67-77 96 90 68-72 141 79 65-75 187 85 73-80 233 86 65-70

8 90 65-72 52 85 62 97 88 75 142 78 55-65 188 91 68-70 234 73 63-73

9 85 75-80 53 81 70 98 82 65-71 143 81 60-65 189 91 60-65 235 83 65-72

10 102 73-75 54 87 50-65 99 87 75-80 144 85 60-67 190 112 75-85 236 79 67-70

11 75 65-75 55 76 75-82 100 86 80-85 145 71 58-65 191 85 60-67 237 91 60-70

12 75 75-80 56 80 53-63 101 75 63 146 82 60-67 192 78 63-65 238 63 65

13 81 63 57 89 50-70 102 86 65-70 147 89 60-65 193 78 60 239 86 60-72

14 80 58-60 58 77 72-75 103 87 70 148 75 65-72 194 76 65 240 83 67

15 84 60-65 59 80 60-70 104 86 80-87 149 82 72 195 75 63-67 241 71 63

16 76 70 60 86 105 54 65 150 81 63 196 81 83 242 70 62

17 85 68 61 92 70-78 106 102 68 151 89 65-83 197 79 60-68 243 79 65

18 93 75-80 62 73 66-73 107 73 75-83 152 96 95 198 99 60-75 245 101 50-55

19 90 75-80 63 65 108 96 80 153 91 60-64 199 96 75-85 246 74 67-77

20 78 65-70 64 66 67-70 109 67 55-62 154 72 80 200 87 85 247 84 72-87

21 88 65-71 65 79 55-60 110 71 70 155 79 70 201 74 73 248 79 60-67

22 98 67 66 64 65 111 81 68 156 79 75 202 78 55-70 249 74 68

23 75 67 87 63-73 112 80 67 157 84 65-72 203 72 70 250 69 55-68

24 80 80 68 81 60 113 87 70-73 158 78 55-63 204 74 70 251 88 65-80

25 97 60-75 69 83 60-65 114 95 60-70 158 86 70-74 205 76 70-75 252 95 65-73

26 82 55-70 70 67 65 115 87 68-70 159 83 60-77 206 79 70-75 253 76 72

27 78 75-77 71 79 60-75 116 89 60-73 160 75 63-68 207 75 70 254 86 55-62

28 86 55-65 72 79 65-70 117 79 70 161 72 52-60 208 79 75 255 92 68-72

29 95 81-85 73 73 68-77 118 85 62-68 162 80 75 209 82 80 256 82 65-70

30 90 68 74 78 68-77 119 79 60-65 163 89 57 210 96 70-72 257 82 57-67

31 82 60-65 75 77 60-67 120 75 55-63 164 80 63-75 211 98 60-65 258 75 63-80

32 84 55-60 76 84 68-70 121 84 65 165 73 72 212 79 75 260 78 73

33 73 75 77 83 75-85 122 81 65-75 166 70 72-80 213 76 65-72 260 85 65-68

34 73 65-75 78 84 55-75 123 94 67-75 167 88 67 214 74 65-72 261 73 68

35 81 55-72 79 76 65-80 124 100 68-75 169 86 55-73 215 92 70-75 262 84 78-80

36 81 70 80 87 63-75 125 89 68-85 170 82 55-63 216 85 63-78 263 89 55-72

37 76 60-75 81 82 70 126 80 60-70 171 91 60-75 217 76 60-65 264 97 70-80

38 91 67-73 82 86 55-70 127 72 64-67 172 81 70-78 218 73 83 265 85 52-85

39 92 73-75 83 80 63-70 128 75 70-75 173 84 70 219 82 69 266 77 60

40 98 65-78 84 73 68 129 61 60-70 174 74 65-75 220 83 70-72 267 77 72-78

41 74 70-75 85 83 62-70 130 78 80 175 77 78-80 221 82 65-72 268 92 65-78

42 74 70 86 80 68-75 131 75 72 176 86 77 222 81 55-65 269 81 65-75

43 80 68-70 87 83 68 132 76 55-70 177 85 65-75 223 97 68-73 270 82 70

44 75 70-75 88 97 62-67 133 87 60-70 178 68 60-70 224 85 65-70 271 81 65-78

45 75 62 89 96 75-87 134 96 60-63 179 98 80 225 74 75-78 272 59 75

180 85 55-70 226 86 77-80 273 90 65-75



 

 
13 

 

3. 2. Analiza podstawowych walor·w rolniczych roŜlin i badanie parametr·w plonu linii 

i odmian uczestniczŃcych w analizach asocjacyjnych. 

Cel tematu badawczego 2 

 Celem tematu jest okreŜlenie podstawowych walor·w rolniczych oraz parametr·w plonu 
odmian i linii uczestniczŃcych w analizach asocjacyjnych. 

Materiağy i metody 

DoŜwiadczenie zağoŨono dla 500 obiekt·w, kt·re stanowiŃ reprezentatywnŃ pr·bň polskich 

odmian i linii hodowlanych owsa oraz materiağ·w zagranicznych bňdŃcych Ŧr·dğem poŨŃdanej 

zmiennoŜci. Ziarniaki wysiano siewnikiem na 3-rzŃdkowe poletka o dğugoŜci rzňd·w 1m i 

rozstawie 25cm. Siew wykonano pod koniec marca. Na kaŨde poletko wysiano 150 ziarniak·w. 

W poczŃtkowym okresie wegetacji przeprowadzono oprysk pielňgnacyjny Ŝrodkiem 

chwastob·jczym, natomiast w fazie strzelania w ŦdŦbğo preparatem owadob·jczym.  

W trakcie wegetacji oceniono: wczesnoŜĺ, stopieŒ poraŨenia przez choroby w warunkach 

naturalnej infekcji polowej, wysokoŜĺ roŜlin, zaŜ po zbiorze plon z poletka i MTZ. 

Wyniki  

 
W doŜwiadczeniu zağoŨonym dla 500 obiekt·w stanowiŃcych reprezentatywnŃ pr·bň polskich 

materiağ·w hodowlanych i odmian owsa oraz odmian zagranicznych wszystkie analizowane cechy, 

takie jak: wczesnoŜĺ, stopieŒ poraŨenia przez mŃczniaka prawdziwego w warunkach naturalnej 

infekcji polowej, wysokoŜĺ, plon z poletka i MTZ charakteryzowağy siň duŨŃ zmiennoŜciŃ (Tab. 13). 

Nie zaobserwowano poraŨenia rdzŃ koronowŃ. 

 

Tab. 13. Analiza statystyczna wynik·w fenotypowania 500 odmian i linii przeznaczonych do 

mapowania asocjacyjnego. 

 

L.p. Cecha  Minimum  Maximum średnia 

Odchylenie 

standardowe 

1 WysokoŜĺ 36 142 91,73 14,08 

2 GňstoŜĺ ziarna hl/kg 34,6 59,4 45,74 3,17 

3 % ğuski 21,6 32,8 25,87 1,70 

4 MTZ 27,4 63,4 40,35 5,05 

5 OdpornoŜĺ na mŃczniaka 0 9 7,53 2,30 

6 WczesnoŜĺ (Liczba dni od 1 maja) 27 49 38,00 2,95 

7 Plon z 1 m 2 0,19 0,89 0,56 0,11 

 

Na przedstawionych poniŨej histogramach zaobserwowaĺ moŨna iloŜĺ obiekt·w w 

poszczeg·lnych zakresach dla analizowanych cech. W przypadku wysokoŜci wiňkszoŜĺ badanych 

obiekt·w charakteryzuje siň wysokoŜciŃ od 90 do 100cm, przy czym zakres wartoŜci dla tej cechy 

wynosi od 36 do 142 cm (Rys.3). WartoŜĺ MTZ u badanych genotyp·w waha siň od 27,4 g do 63,4 g, 

wynoszŃc Ŝrednio 40,35 g, a jednoczeŜnie u ok. 400 obiekt·w MTZ wynosi od 36 do 45 g (Rys. 4). 

RozpatrujŃc odpornoŜĺ na choroby, aŨ u ponad 400 form stwierdzono wysokŃ odpornoŜĺ na 

mŃczniaka zawierajŃcŃ siň w przedziale 8-9 (Rys. 5). Prawdopodobnie jest to wynikiem sprzyjajŃcych 

warunk·w pogodowych, bŃdŦ wystňpujŃcego lokalnie patotypu o niskiej zjadliwoŜci. W poprzednim 

roku badaŒ silne poraŨenie zar·wna rdzŃ, jak i mŃczniakiem badanych form wskazuje, Ũe tylko 

nieliczne genotypy charakteryzujŃ siň wysokŃ odpornoŜciŃ na patogeny grzybowe. 
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Rys. 3. Histogram przedstawiajŃcy rozkğad fenotyp·w 500 osobnik·w w zaleŨnoŜci od ich wysokoŜci. 

 

 
Rys. 4. Histogram przedstawiajŃcy rozkğad fenotyp·w 500 osobnik·w w zaleŨnoŜci od ich MTZ. 

 

 
Rys. 5. Histogram przedstawiajŃcy rozkğad fenotyp·w 500 osobnik·w w zaleŨnoŜci od odpornoŜci na 

mŃczniaka. 

 

 

Mierniki dla tematu badawczego 2 

Lp. miernik wartoŜĺ miernika 
podana w opisie 

zadania 

wartoŜĺ miernika 

zrealizowana 

1 Liczba obiekt·w w doŜwiadczeniu poddanych 

fenotypowaniu 

500 500 
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3.3. Genotypowanie z wykorzystaniem metody DArTseq. 

Cel tematu badawczego 3 

 Analiza polimorfizmu DArTseq 270 genotyp·w ï odmian i linii owsa przeznaczonych do 

mapowania asocjacyjnego  

 Analiza polimorfizmu DArTseq 92 linii reprezentujŃcych populacjň mapujŃcŃ E326 z genem 

karğowatoŜci Dw7 

Materiağy i metody 

Genotypowaniu metodŃ DArTseq poddano 270 odmian i linii przeznaczonych do mapowania 

asocjacyjnego wytypowanych w roku poprzednim spoŜr·d materiağ·w dostarczonych przez sp·ğki 

hodowlane: HR Strzelce, DANKO i MHR Polanowice. Obiekty te jednoczeŜnie fenotypowano w 

ramach tematu badawczego 4.2.  

Ponadto genotypowaniu poddano 92 osobniki F2 reprezentujŃce populacjň mapujŃcŃ E 326 (óBingoô Ĭ 

óPennline 116ô) z genem karğowatoŜci Dw7 oraz formy rodzicielskie. 

Izolacjň DNA przeprowadzono z wykorzystaniem komercyjnych zestaw·w. W celu okreŜlenia 

stňŨenia i czystoŜci wyizolowanego DNA przeprowadzono pomiary spektrofotometryczne przy uŨyciu 

spektrofotometru NanoDrop2000. KaŨdŃ z pr·bek zostanie doprowadzono do stňŨenia 100 ng/Õl. 

Przygotowane w ten spos·b roztwory DNA bňdŃ przechowywano w temperaturze -25ÁC. W 

przypadku niezadowalajŃcej czystoŜci pr·by poddano ponownej precypitacji. Dla ustalenia jakoŜci 

wyizolowanego DNA przeprowadzono rozdziağ elektroforetyczny w 1% Ũelu agarozowym z 0,01% 

bromku etydyny w buforze TBE. 

W celu identyfikacji polimorfizmu DArTseq genomowe DNA badanych form, w iloŜci 500 ng z 

kaŨdego genotypu, wysğano do analiz, kt·re zrealizowano w Diversity Arrays Technology, University 

of Canberra w Australii wg opatentowanej metodyki. Jest to jedyny oŜrodek prowadzŃcy takie analizy. 

Dysponuje r·wnieŨ odpowiednim oprogramowaniem do analizy danych. Nie jest moŨliwe wykonanie 

takich badaŒ w Polsce, ani w Ũadnym innym miejscu na Ŝwiecie. Wyniki uzyskano w postaci macierzy 

binarnych przeznaczonych do mapowania asocjacyjnego. 

Wyniki  

W celu analizy polimorfizmu DArTseq 270 genotyp·w ï odmian i linii owsa przeznaczonych do 

mapowania asocjacyjnego przeprowadzono izolacjň DNA wykorzystujŃc komercyjne zestawy do 

izolacji (Sigma Aldrich), niemniej jednak zalecanŃ przez dostawcň zestawu procedurň dostosowano do 

uzyskania jak najwiňkszej wydajnoŜci przy zachowaniu jak najlepszych parametr·w DNA.  

500 ng genomowego DNA reprezentujŃcego 270 kolejnych genotyp·w przeznaczonych do analiz 

asocjacyjnych wysğano na 96 doğkowych pğytkach Eppendorff w celu identyfikacji polimorfizmu 

DArTseq. W efekcie analiz sekwencyjnych uzyskano 20870 polimorficznych marker·w 

kodominujŃcych typu SNP oraz 32650 dominujŃcych marker·w silicoDArT. Z uwagi na stağŃ 

rozbudowň platformy DArT nomenklatura marker·w zostağa sprowadzona do nazw permanentnych, 

zaŜ uzyskane sekwencje zostağy automatycznie poddawane analizie BLAST polegajŃcej na 

poszukiwaniu w bazach banych sekwencji podobnych, czňsto o znanej lub domniemanej funkcji. 

Zgodnie z harmonogramem prac uzyskane matryce marker·w z uwagi na ogromnŃ iloŜĺ danych 

zostanŃ opracowane statystycznie w kolejnym roku projektu. 

Analiza polimorfizmu DArTseq 92 linii reprezentujŃcych populacjň mapujŃcŃ E326 z genem 

karğowatoŜci Dw7 r·wnieŨ zostağa poprzedzona izolacjŃ DNA, a po okreŜleniu jakoŜci, czystoŜci i 

doprowadzeniu do jednakowego stňŨenia pr·bki zostağy wysğane w celu przeprowadzenia analiz. 

Uzyskana matryca binarna dla populacji mapujŃcej E326 zawiera 17318 SNP - polimorficznych 

marker·w DArTseq. Macierz binarna zostağa ograniczona do ok. 4000 sekwencji o najlepszych 

parametrach i wykorzystana w ramach zadania 3.4 do konstrukcji mapy genetycznej. 

Mierniki dla tematu badawczego 3 

Lp. miernik wartoŜĺ miernika 
podana w opisie 

zadania 

wartoŜĺ miernika 

zrealizowana 

1 Liczba odmian i linii poddanych genotypowaniu metodŃ 

DArTseq 
270 270 

2 Liczba roŜlin F2 populacji E326 genotypowanych metodŃ 

DArTseq 
92 92 
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3. 4. Konstrukcja mapy genetycznej.  

Cel tematu badawczego 4 

 Celem tematu jest konstrukcja mapy genetycznej dla populacji E326 (óBingoô Ĭ óPennline 

116ô) segregujŃcej pod wzglňdem wysokoŜci z uwagi na obecnoŜĺ genu Dw7 

Materiağy i metody 

Matryce binarne uzyskane w ramach usğugi DArTseq w temacie badawczym 4.3 przefiltrowano 

w celu usuniňcia redundancji. Pod uwagň wziňto obie moŨliwe fazy celem unikniňcia 

ewentualnych strat w zagňszczeniu mapy genetycznej powodowanych bğňdnym przypisaniem 

fazy rodzic·w. Mapowanie genetyczne zrealizowano za pomocŃ programu MultiPoint. Do 

mapowania uŨyto funkcji Kosambi. CzňstoŜĺ rekombinacji badano wizualnie analizujŃc dane 

markerowe dla wybranej grupy sprzňŨeŒ. 

Zestawienie grup sprzňŨeŒ w r·Ũnych fazach wykonano w programie MapChart. 

Mapowanie kompozytowe wykonano w programie WinQTLCartographer. Za wartoŜĺ progowŃ 

istotnoŜci QTL badanych cech uznano wartoŜĺ LOD=2.5. 

Wyniki  

Opracowano mapň genetycznŃ skğadajŃcŃ siň z 44 grup sprzňŨeŒ (Tab. 14) z uwzglňdnieniem dw·ch 

faz (ze wzglňdu na pewne r·Ũnice w mapowaniu komplementarnych grup sprzňŨeŒ w sprawozdaniu 

zamieszczono dane dla obu wariant·w). Oznacza to, Ũe identyfikowano 22 grupy sprzňŨeŒ, kt·re 

powinny odpowiadaĺ 21 chromosomom owsa. Dla grup sprzňŨeŒ reprezentujŃcych obie fazy 

rodzicielskie identyfikowano 689 marker·w szkieletowych.  

 

Tab. 14. Zestawienie szczeg·ğowych danych dotyczŃcych mapy genetycznej populacji 326 

pokolenia F2 opracowanej z wykorzystaniem marker·w DArTseq. Przedstawione grupy sprzňŨeŒ 

odzwierciedlajŃ mapowanie w oparciu o obie fazy marker·w genetycznych. 

Nazwa Grupy 

Liczba 

marker·w 

szkieletowych 

DğugoŜĺ w cM 

NajdğuŨsza 

przerwa bez 

marker·w 

Liczba 

marker·w 

dodanych 

LG1 32 276 31 177 

LG2 29 267 31 185 

LG3 18 147 25 133 

LG4 13 112 35 90 

LG5 27 256 39 281 

LG6 19 178 43 169 

LG7 22 218 23 169 

LG8 32 304 23 161 

LG9 18 151 26 57 

LG10 24 125 35 87 

LG11 24 271 46 155 

LG12 20 160 26 55 

LG13 9 62 10 39 

LG14 13 94 12 37 

LG15 12 96 18 67 

LG16 11 120 23 16 

LG17 12 129 24 15 

LG18 11 94 13 30 

LG19 12 81 13 39 

LG20 17 217 37 93 

LG21 14 89 10 40 

LG22 32 393 43 153 

LG23 11 97 17 32 

LG24 12 99 17 31 

LG25 28 343 52 124 

LG26 10 82 18 70 

LG27 9 62 10 44 

LG28 11 94 13 30 

LG29 15 156 37 48 
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Nazwa Grupy 

Liczba 

marker·w 

szkieletowych 

DğugoŜĺ w cM 

NajdğuŨsza 

przerwa bez 

marker·w 

Liczba 

marker·w 

dodanych 

LG30 7 67 22 26 

LG31 13 93 10 41 

LG32 7 47 11 38 

LG33 7 38 8 20 

LG34 18 209 42 39 

LG35 16 165 42 34 

LG36 13 102 22 74 

LG37 11 146 44 46 

LG38 16 129 14 25 

LG39 12 97 15 29 

LG40 11 134 44 46 

LG41 13 105 15 72 

LG42 7 73 31 40 

LG43 10 61 12 44 

LG44 11 68 12 43 

 

Mapa genetyczna ma dğugoŜĺ 6 307 cM. ĞŃczna dğugoŜĺ luk to 1094cM, natomiast liczba marker·w 

dodanych stanowi 3244. średnio jeden marker wystňpuje co 10-11cM (Tab. 15).  

 

Tab. 15. Zestawienie charakterystyk mapy genetycznej 

 

  
Markery 

szkieletowe 

DğugoŜĺ 

mapy 
Luki  

Markery 

dodane 

ĞŃcznie  689 6307 1094 3244 

UŜrednione 15,65 143,34 24,86 73,72 

Maks 32 393 52 281 

M in 7 38 8 15 

Zagňszczenie 0,10 
   

 

Analiza grup sprzňŨeŒ opracowanych dla marker·w w r·Ũnych fazach wykazuje duŨŃ zbieŨnoŜĺ 

uzyskanych wynik·w (Ryc. 7). Tylko w nielicznych przypadkach moŨna obserwowaĺ niewielkie 

zmiany w kolejnoŜci marker·w, kt·re wystňpujŃ w sŃsiedztwie ze sobŃ. NaleŨy jednak podkreŜliĺ, Ũe 

poszczeg·lne grupy mogŃ zawieraĺ r·Ũne iloŜci marker·w. Niekt·re z grup nie majŃ swoich 

odpowiednik·w (Tab. 16) co jest wynikiem redukcji zğoŨonoŜci danych i nieuwzglňdnieniem w 

niniejszym zestawieniu grup o dğugoŜci poniŨej 30cM. 

 

Tab. 16. Zestawienie grup sprzňŨeŒ i ich odpowiednik·w w przeciwnej fazie 

LG analog LG analog LG analog 

LG1 2 LG17 16 LG33 ??? 

LG2 1 LG18 28 LG34 35 

LG3 11 LG19 14 LG35 34 

LG4 10 LG20 29, 42 LG36 41 

LG5 6, 22 LG21 31 LG37 40 

LG6 5 LG22 5, 25 LG38 39 

LG7 8 LG23 24 LG39 38 

LG8 7 LG24 23 LG40 37 

LG9 12 LG25 22 LG41 36 

LG10 4 LG26 15 LG42 20 

LG11 3, 30 LG27 13 LG43 44 

LG12 9 LG28 18 LG44 43 

LG13 27 LG29 20 
  

LG14 19 LG30 11 
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LG analog LG analog LG analog 

LG15 26 LG31 21 
  

LG16 17 LG32 ??? 
  

 

Tab. 17. Zestawienie lokalizacji QTL badanych cech na grupach sprzňŨeŒ. 

Cecha 
LG
1 

LG
2 

LG
3 

LG
4 

LG
5 

LG
6 

LG
7 

LG
8 

LG1
1 

LG1
2 

LG1
5 

LG2
0 

LG2
1 

LG2
2 

LG2
3 

LG2
4 

LG2
5 

LG2
6 

LG2
9 

LG3
0 

LG3
1 

LG3
2 

LG3
7 

LG3
8 

LG3
9 

LG4
0 

LG4
3 

WysokoŜĺ   
X 

       
X X 

               

Liczba 

pňd·w 

produkcyj.  
                         

X 
 

Liczba 

niedogon·

w 
            

X 
       

X 
     

X 

Liczba 

kğosk·w                      
X 

     

PlodnoŜĺ 

kğoska               
X 

   
X 

        

Liczba 

ziarniak·w               
X 

        
X 

   

Masa 

ziarniak·w 
X X 

            
X 

            

MTZ  
X X 

          
X 

       
X 

      

I  
X 

                      
X X 

  

II        
X 

   
X 

                

III      
X X 

   
X 

                 

IV   
X 

    
X X 

                   

V            
X 

      
X 

   
X 

  
X 

 

DğugoŜĺ 

wiechy   
X 

          
X 

  
X 

          

PNW       
X X 

         
X X 

        

NagoŜĺ 
X X 

                         

Ksztağt 

wiechy                 
x 

          

 

Mierniki dla tematu badawczego 4 

Lp. miernik wartoŜĺ miernika 
podana w opisie zadania 

wartoŜĺ miernika 

zrealizowana 

1 Liczba konstruowanych map genetycznych. 1
 

1 

  



 

 
19 

 

3. 5. Identyfikacja marker·w cech. 

Cel tematu badawczego 5 

 Poszukiwanie w populacji CelerĬ STH 9210 markera dla genu Dw6 metodŃ RAPD. 

 Identyfikacja marker·w DArTseq dla genu Dw7 i ich konwersja na markery specyficzne.  

Materiağy i metody 

Analizy PCR-RAPD przeprowadzono dla wytypowanych homozygotycznych pod wzglňdem 

genu Dw6 roŜlin F2 populacji CelerĬ STH 9210. Ekstrakcjň cağkowitego genomowego DNA 

przeprowadzono przy uŨyciu komercyjnych zestaw·w. CzystoŜĺ i stňŨenie DNA okreŜlono 

spektrofotometrycznie, a jakoŜĺ elektroforetycznie. Wszystkie preparaty doprowadzono do 

jednakowego stňŨenia 100 ng/Õl. Pr·by zbiorcze przygotowano zgodnie z metodŃ BSA 

(BulkSegregant Analysis) (Michelmore i in. 1991). W tym celu DNA homozygotycznych roŜlin 

F2,po doprowadzeniu do jednakowego stňŨenia (100 ng/Õl), poğŃczono ze sobŃ w jednakowych 

objňtoŜciach. Pr·bň zbiorczŃ utworzono z DNA 10 osobnik·w F2 o okreŜlonym genotypie.  

Amplifikacjň losowych fragment·w DNA przeprowadzono przy zastosowaniu 500 arbitralnych 

starter·w RAPD dla 8 matryc DNA. Reakcjň PCR prowadzono w 20 Õl mieszaniny reakcyjnej 

zawierajŃcej: wodň dejonizowanŃ, bufor, MgCl2 (2mM), dNTP (200mM), starter (10pMol), 

polimerazň Taq (1U) i DNA (40ng). Amplifikacjň przeprowadzono na termocyklerze T 

Professional Basic (Biometra). Zastosowano profil termiczny: wstňpna denaturacja - 95ÁC - 3 

min, denaturacja - 94ÁC - 45 s; annealing - 36ÁC- 45 s; wydğuŨanie - 72ÁC - 45 s; koŒcowe 

wydğuŨanie ï 72ÁC - 7 min. W celu identyfikacji polimorfizm·w wystňpujŃcych pomiňdzy 

osobnikami niskimi i wysokimi przeprowadzono rozdziağ elektroforetyczny w 2% Ũelu 

agarozowym z 0,01% EtBr w buforze TBE (89 mMTris-boran, 2,5 mM EDTA) przez 3 h przy 

napiňciu 120V. ŧele dokumentowano w systemie PolyDoc. W celu weryfikacji czy potencjalne 

markery sŃ sprzňŨone z genem Dw6 przeprowadzono reakcje RAPD dla wytypowanych starter·w 

z DNA pojedynczych homozygotycznych roŜlin F2 zgodnie z metodykŃ podanŃ powyŨej. 

SpoŜr·d roŜlin dla kt·rych przeprowadzono analizy DArTseq w roku 2014 zidentyfikowano 

homozygoty dominujŃce (Dw7Dw7) oraz homozygoty recesywne (dw7dw7). Analizň segregacji 

marker·w DArTseq prowadzono pod kŃtem identyfikacji ok. 10 marker·w, kt·rych segregacja 

odpowiadağa genotypom poszczeg·lnych roŜlin. Na podstawie sekwencji zidentyfikowanych 

marker·w zaprojektowano startery do reakcji typu ASA lub STS. Projektowanie starter·w 

przeprowadzono w programie Primer3 dostňpnym na stronie NCBI z zastosowaniem 

specyficznych parametr·w dla kr·tkich sekwencji. Zidentyfikowane markery DArTseq dla genu 

Dw7 przekonwertowano na markery specyficzne. 

W mieszaninie reakcyjnej o objňtoŜci 15 ɛL w reakcji STS zastosowano: 1 x bufor do PCR, 200 

ÕM dNTP; 0,4 pMol poszczeg·lnych starter·w; 1,3 mM MgCl2; 30 ng genomowego DNA; 0,5 U 

Hot Start Taq DNA Polymerase. Zastosowano nastňpujŃce profile termiczne: wstňpna denaturacja 

przez 4 min. W 94ÁC, 35 cykli: denaturacja 94ÁC - 30 s, przyğŃczanie starter·w (od 45 do 68ÁC ï 

w zaleŨnoŜci od sekwencji startera) - 20 s, wydğuŨanie starter·w 72ÁC ï 30 s, z koŒcowŃ 

inkubacjŃ 7 min. w 72ÁC. OptymalnŃ temperaturň przyğŃczania kaŨdego startera ustalono po 

przeprowadzeniu reakcji w gradiencie temperatury. Amplifikacjň STS prowadzono na 

termocyklerzeBiometra. Produkty reakcji rozdzielono w 3% Ũelu agarozowym (Micropore NU, 

Prona) z 0,01% EtBr w buforze TBE (89 mM Tris-boran, 2,5 mM EDTA). ŧele archiwizowano z 

wykorzystaniem systemu dokumentacji PolyDoc. 

 

Wyniki  

W celu identyfikacji potencjalnych marker·w dla genu odpornoŜci obecnego w linii STH 9210 

przeprowadzono analizň PCR-RAPD na wytypowanych homozygotycznych pod wzglňdem tego genu 

roŜlinach F2 populacji E310. Reakcjň przeprowadzono na pr·bach zbiorczych niskich i wysokich 

roŜlin populacji F2, kt·re przygotowano zgodnie z metodŃ BSA (Bulk Segregant Analysis) 

(Michelmore i in. 1991). Homozygoty dominujŃce - niskie i homozygoty recesywne - wysokie 
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zidentyfikowano na podstawie obserwacji wysokoŜci roŜlin pokolenia F3. Pr·bň zbiorczŃ utworzyğo 

DNA 10 osobnik·w F2 o okreŜlonym genotypie. 

Do testowania wykorzystano 500 starter·w RAPD z zestaw·w Operon Technologies:  

A1-A20, B1-B20, C1-C20, D1-D20, E1-E20,  

F1-F20, G1-G20, H1-H20, I1-I20, J1-J20,  

K1-K20, L1-L20, M1-M20, N1-N20, O1-O20,  

P1-P20, Q1-Q20, R1-R20, S1-S20, T1-T20, 

U1-U20, V1-V20, W1-W20, Y1-Y20, Z1-Z20. 

Dla wiňkszoŜci starter·w nie uzyskano produkt·w r·ŨnicujŃcych, niemniej jednak dla kilku z nich ( 

B19, C3, C17, G10, G12, H13, R17, T4, T9, U9, Y5 oraz Z9 zaobserwowano potencjalne produkty 

charakterystyczne tylko dla pr·b zbiorczych form niskich lub wysokich.  

 

 
Fot.1. Produkty uzyskane w wyniku amplifikacji DNA wybranych homozygot niskich i wysokich przy 

uŨyciu startera G12. Zaznaczono fragment dğugoŜci 1200 pz charakterystyczny dla form 

niskich. 

 

Zastosowanie matryc pojedynczych homozygotycznych roŜlin F2 niskich i wysokich 

wyeliminowağo wszystkie potencjalne startery z wyjŃtkiem G12 (Fot. 1).. Starter G12 inicjuje 

amplifikacje produktu o dğugoŜci 1200 pz charakterystycznego dla form niskich W celu weryfikacji 

czy potencjalny marker jest sprzňŨony z genem Dw6 przeprowadzono reakcjň RAPD dla 

wytypowanego startera z DNA homozygotycznych roŜlin F2 zgodnie z metodykŃ reakcji na pr·bach 

zbiorczych (Fot. 2). 
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Fot.2. Produkty uzyskane w wyniku amplifikacji DNA wybranych homozygot niskich i wysokich przy 

uŨyciu startera G12. Zaznaczono fragment dğugoŜci 1200 pz charakterystyczny dla form 

niskich. 

 

Fot. 3 Produkty uzyskane w wyniku amplifikacji DNA homozygot niskich i wysokich przy uŨyciu 

startera G12. Zaznaczono fragment dğugoŜci 1200 pz charakterystyczny dla form niskich c.d. 

W sumie analizie pod kŃtem obecnoŜci produktu G12
1200

 poddano 79 homozygot niskich, 75 

homozygot wysokich i 39 heterozygot (Fot. 3 i Fot. 4). SpoŜr·d roŜlin niskich wszystkie z wyjŃtkiem 

3 charakteryzowağy siň obecnoŜciŃ produktu G12 
1200
. ObecnoŜĺ produktu stwierdzono r·wnieŨ u 5 

roŜlin wysokich. Amplikon pojawiğ siň w kaŨdej heterozygocie. Niedopasowanie markera do genotypu 

odnotowano, wiňc w 8 przypadkach na 154, co stanowi 5,2%. 

Kolejnym celem tematu badawczego byğa identyfikacja marker·w DArTseq dla genu Dw7 i ich 

konwersja na markery specyficzne. Na podstawie obserwacji wysokoŜci linii F3 populacji E337 

ustalono genotyp odpowiadajŃcych im roŜlin F2. Zidentyfikowano homozygoty dominujŃce 

(Dw7Dw7) oraz homozygoty recesywne (dw7dw7). Analizň segregacji marker·w DArTseq na 

matrycach binarnych prowadzono pod kŃtem identyfikacji tych marker·w, kt·rych segregacja 

odpowiadağa genotypom homozygot niskich i wysokich. Zidentyfikowano ok. 25 potencjalnych 

sekwencji (Tab. 18) i 10 z nich przeznaczono do konwersji na markery allelospecyficzne lub 

specyficzne (Tab. 19). 
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Tab. 18. Sekwencje DArTseq ï potencjalne markery dla genu Dw7 w populacji 337.  Zaznaczono 

sekwencje przeznaczone do konwertowania. 

Sekwencje DArTseq 

100163498|F|0-64:C>T-64:C>T 5438395|F|0-18:T>A-18:T>A 

3277047|F|0-29:T>A-29:T>A 5439299|F|0-11:G>C-11:G>C 

3277359|F|0-54:G>T-54:G>T 5439301|F|0-8:T>C-8:T>C 

3278123|F|0-46:T>C-46:T>C 5439539|F|0-14:G>A-14:G>A 

3281849|F|0-26:C>A-26:C>A 5441201|F|0-45:C>T-45:C>T 

3282101|F|0-45:C>A-45:C>A 5441556|F|0-50:T>C-50:T>C 

5424114|F|0-38:G>A-38:G>A 5441603|F|0-39:A>G-39:A>G 

5424368|F|0-28:C>T-28:C>T 5443671|F|0-7:C>A-7:C>A 

5424964|F|0-36:C>T-36:C>T 5444719|F|0-48:T>G-48:T>G 

5425001|F|0-43:T>C-43:T>C 5445199|F|0-66:T>C-66:T>C 

5430674|F|0-6:C>T-6:C>T 5445235|F|0-12:A>G-12:A>G 

5435198|F|0-39:C>G-39:C>G 5447521|F|0-43:C>T-43:C>T 

5435664|F|0-43:A>G-43:A>G  

 

Tab. 19. Startery do reakcji typu ASA i STS zaprojektowane w oparciu o sekwencje DArTseq. 

Nr 

laboratoryjny  
Nazwa sekwencji Sekwencja startera: (5' - 3') 

Liczba 

nukleotyd·w 
Tm 

57_F1 F1_5424114 AGCCATTGAGAACCTCACAC 20 62 

57_R1 R1_5424114 GGTGAGATTGTTCTGTGAGAAGC 23 64 

57_R2 R2_5424114 GGTGAGATTGTTCTGTGAGAAGT 23 61 

58_F1 F1_5424368 GCTTGATTGGTCGATAGATCGCT 23 67 

58_R1 R1_5424368 ACCGAATCAAATCTCCACTCCT 22 65 

58_F2 F2_5424368 GCTTGATTGGTCGATAGATCGTT 23 65 

59_F1 F1_5435664 CTGAACCAGTTTCTGAAGGCGAC 23 68 

59_R1 R1_5435664 GTACGTGCCTACGTCGTCGGAT 22 69 

59_R2 R2_5435664 GTACGTGCCTACGTCGTCGGAC 22 70 

60_F1 F1_5441603 GCGGCCAGAACCGTG 15 66 

60_R1 R1_5441603 TCCCACGTCCATGAATGTG 19 66 

60_R2 R2_5441603 TCCCACGTCCATGAATGCG 19 70 

61_F1 F1_5444719 CGCGCTTCCAAGCGACGAT 19 73 

61_R1 R1_5444719 CCCACTGATCCTGCTGATGGA 21 70 

61_R2 R2_5444719 CCCACTGATCCTGCTGATGGC 21 71 

62_F F1_5445199 AGGTGTGGATCGAGTACGACGGC 23 72 

62_R R1_5445199 GCACGCCCGCGGGTGACA 18 79 

63_F1 F1_5425001 TGCAGTTACAGCGTAGTGCT 20 61 

63_R1 R1_5425001 TCGGATGATCATAGGGCAATGGA 23 71 

63_R2 R2_5425001 TCGGATGATCATAGGGCAATGGG 23 72 

64_F1 F1_5424964 TGCTGCACTGTCTATAGGTTTC 22 61 

64_R1 R1_5424964 ACGTCACGGTTTATTCTCTAGC 22 61 

64_R2 R2_5424964 ACGTCACGGTTTATTCTCTAAC 22 59 

65_F1 F1_5447521 GGCCGTAGGACTCGC 15 51 

65_R1 R1_5447521 CGGACGCCGCCGCG 14 47 

65_R2 R2_5447521 CGGACGCCGCCACG 14 45 

66_F F_5438395 TGCAGGCGCGGACGTGC 17 68 

67_F R_5439395 CCGCGCGTTTACGTCGT 17 63 

 

W pierwszym etapie oceny starter·w przeprowadzono reakcje dla form rodzicielskich. 

JednoczeŜnie testowano r·Ũne przedziağy temperatur przyğŃczania starter·w, w celu okreŜlenia 

temperatury optymalnej. W efekcie tych reakcji dla kaŨdej pary starter·w ustalono optymalnŃ 

temperaturň annealingu. W reakcji amplifikacji wykorzystano trzy r·Ũne polimerazy: polimerazň Taq 

(Thermo Scientific), DreamTaq (Thermo Scientific) oraz polimerazň JumpStart (Sigma). Najlepsze 

efekty uzyskano dla polimerazy JumpStart. Przeprowadzone analizy dostarczyğy wstňpnej informacji o 

przydatnoŜci poszczeg·lnych par starter·w do identyfikacji genu Dw7. 
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Dla wybranych par starter·w (m.in. 57, 58 i 61) pr·bowano bardzo dokğadnie dopasowaĺ 

temperaturň annealingu, aby zwiňkszyĺ specyficznoŜĺ reakcji. Wstňpne analizy prowadzone na DNA 

wyizolowanym z form rodzicielskich dawağy cağkiem zadowalajŃce rezultaty, ale wyniki nie byğy 

powtarzalne. 

Na podstawie wyniku asymetrycznego PCR dla par starter·w58F1, 60R2, 61R2 oraz 63R2 

przeprowadzonego na losowo wybranych 4 roŜlinach niskich i wysokich stwierdzono, Ũe efekt 

amplifikacji uzyskany dla par 61R2 jest zadowalajŃcy. Amplifikacja miağa co prawda miejsce 

zar·wno u form niskich, jak i wysokich, ale u tych pierwszych byğa wielokrotnie silniejsza.  

 

 
Fot. 8. PCR dla pary starter·w 61R2.  

Przeprowadzono, wiňc z parŃ starter·w 61R2 reakcjň dla 45 homozygot niskich, 40 homozygot 

wysokich, 7 heterozygot oraz form rodzicielskich (fot. 8). R·Ũnice w amplifikacji sŃ widoczne 

niemniej jednak nie sŃ na tyle wyraŦne, aby jednoznacznie m·c stwierdziĺ genotyp roŜliny na 

podstawie uzyskanego profilu DNA. Wydaje siň konieczna niewielka zmiana sekwencji startera lub 

starter·w w obrňbie pary 61, ewentualnie sprawdzenie pozostağych 15 potencjalnych sekwencji 

specyficznych dla Dw7 pod wzglňdem przydatnoŜci do identyfikowania homozygot niskich i 

odr·Ũniania ich od fenotypowo takich samych heterozygot. 

 

Mierniki dla tematu badawczego 5 

Lp. miernik wartoŜĺ miernika 
podana w opisie 

zadania 

wartoŜĺ miernika 

zrealizowana 

1 Liczba testowanych starter·w RAPD 500 500 

2 Liczba sekwencji DArTseq sprzňŨonych z obecnoŜciŃ 

genu Dw7 
min. 10 11 

 

  



 

 
24 

4. Mierniki dla zadania - planowana prezentacja wynik·w badaŒ (podaĺ w tabeli - naleŨy wymieniĺ 

konferencje, na kt·rych zaprezentowano wyniki i/lub wymieniĺ publikacje, przygotowane i przyjňte do 

druku w trakcie realizacji zadania w danym roku). 

 

Prezentacja wynik·w na konferencjach  

lp. konferencja  miernik wartoŜĺ miernika 

podana w opisie 

zadania 

wartoŜĺ miernika 

zrealizowana 

1 XII Og·lnopolska Konferencja Naukowa 

ĂNauka dla hodowli i nasiennictwa roŜlin 

uprawnychò, 2-6 lutego 2015 r., Zakopane 

(wyniki uzyskane w temacie bad. 4.5/2015 

na str. 32-34) 

poster 1 1 

2 Oat 2020 Conference, 23-25 listopada 2015 

r., Solihull, Birmingham, Wielka Brytania 

(wyniki prezentowane w sprawozdaniu w 

temacie bad. 3.6 /2014 na stronach 26-31) 

poster 1 1 

Publikacje w monografiach/czasopismach recenzowanych  

lp. monografia/czasopismo miernik wartoŜĺ miernika 

podana w opisie 

zadania 

wartoŜĺ miernika 

zrealizowana 

 - - - - 

JeŜli kt·ryŜ z miernik·w nie zostağ zrealizowany naleŨy podaĺ przyczyny. 
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Tomasz Bednarek. Poszukiwanie uniwersalnych marker·w dla genu Dw6 w owsie. XII 

Og·lnopolska Konferencja Naukowa ĂNauka dla hodowli i nasiennictwa roŜlin uprawnychò, 2-6 

lutego 2015 r., Zakopane.  

2. Edyta Paczos-Grzňda, Sylwia R·g, Agnieszka Ostrowska, Piotr T. Bednarek. 2015. DArTseq 

markers towards Dw6 dwarfing gene in oats. Oat 2020 Conference, 23-25 listopada 2015 r., 

Solihull, Birmingham, Wielka Brytania.  

 

5. Adres, pod kt·rym wyniki badaŒ sŃ dostňpne na stronie internetowej wnioskodawcy 

http://www.up.lublin.pl/badania-gen/ 
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