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D. OPISZADANIA

1. Cele zadania

Lp. Cel Czy c e krealizonsmny g

1 Precyzyjne fenotypowanie genotypowani ¢
mar ker - w DNA wczesnych TAK
Wy prowadzanie kolejnych p

2 Kontynuowanie rozmnoUe@E n
uzyskani a zaawansowanych TAK
mi ndzygatunkowyc h iiwsobnpcmb i

3 Fenotypowanie i genotypowanie linii i odmig

: S TAK
przeznaczonych do mapowania asocjacyjnego.

4 Opracowani e mapy genetyc
mapuj Ncej E 3 2wy/propvarikopej e oparau TAK
krzyUowani eb Boiinpgaorde nit adl Pheen n

5 Zlokalizowanie na opracowanej mapie genetyczne;

wybranych cech il oSciowyc TAK

6 ldentyfikacj a mar ker - w g
obecnoSchwlw geparci u o angd
RAPD oraz mar Koefw wo pd rac igue TAK
DArTseq p o uwzglnadnieniu obs
obrfnbis@olpiuniaicjF mapuj Ncej

2. Harmonogram realizacji zadania

Harmonogram realizacjizadaniana | e Uy s dabefiNddizai | kaUdego 2 e mpd taadawerych y c h
zuwzgl Adnieniem il oSci pl anowanych test . -w/pr-b/linii na kt -
p 0s z c z etge niatadawbzych

Proszn Wyrtentfatybacﬂawceﬁ,aqur(e,él il czas i chotewanaa pwojnialetsuNi:aqnln
koszty.Terminy realizacji ¢mat wbadawcgchmogN si A zazfAbi &Imabadawengemlsiby 42t -rw wn a
cagkowit emdanimoszt owi

Termin r azp o|Przewidywane
zako@E& zeni a |[koszty

Lp. Nazwa tematu badawczego tematubadawczego w realizacji
mi esi Ncach oftematu
realizacji zadania badawczego
Wprowadzanie gen-w war
roSlin lub osypywani e
1 [rozmnoUe@® popul acji ma 4-12 19550
fenotypowanie wezesy ch pokol e & 1
(pogNczone tematy 1 i 2 opi
Analiza podstawowych w
2 [ badanie parametr - -w p 412 32100

uczestniczNcych w anal
(temat 5 opisu wieloletniego).

3 GenoEypowanie Z wykorzystaniem metody DAef 1-12 122000
(pogNczone tematy 3 i 4 opi

4 Konstruk(_:ja mapy genetycznej 0-12 10550
(temat 7 opisu wieloletniego).

5 |[ldentyfikacja marker . w 1-12 15800

(temat 8 opisu wieloletniego).

Razem 200000




3. Opist e malhadawczych nal e Uy s p o rtzeNnlattadhwczgch ivgnierdohyshtwa b el i powy Uej

kol ejnoSi zgodnie z tabel N powyUej)
3.1. Wprowadzanie gen-w warunkuj Ncych kargowat c
kontynuacja rozmnoUe@& popul acji mapuj Ncych or

mi esza@c- w.
Cel tematubadawczego 1

* Wyprowadzenie mindzyodmi anowych popbwaicij i ma
Dw7) or az mi ndZAystedlisi A.fatum wy c h z

* Fenotypowani euzyskaryshavaolicpopnzedrim.

* Fenotypowanie dw-ch popubsegi egnajpNgyNchycpod ol
wysokoSci

* ldentyfikacja haomepygonenwSyNdythnpop&l acj e: E
* Kontynuacjaromn o Ue E w ki erunku RIL popul aciji 32, 52

Materiagy i met ody

Wszystkie formy przeznaczone do kmwysidowa E i

pol etkach Gospodar st wa DoSwi adczal nego Uni we
Czesgawicach kogo Nagnczowa. Siew wykonano na
wynosiga 1m, za$S rozstawa 20 c¢cm. onpopyskNt kowy
pielngnacyjny Chwastoxem Tri o, natomi ast p- ¥ni
w FTdF¥bgo przeprowadzono-ZEON wycslk zwalazemip anszgct e m K

skrzypionki [ wciornastk- w.

Wceluwyprowadzenia pogdyl adjiidzma@apumj Mapwwlych 2z gen
DwdiDw7 oraz 2) mi 1 dAz stagilss t Al faluaopwyzcehprowadzono nas
krzyUowani a:

1) Bingo I NobDw/h Caroline (
Bingo I Tr®&wil) e Dwarf (
Kasztanl NoDwi)h Car ol i ne (

Kas zt anDwariDwé)!l | e i}
2) odmianaA. sativa(cv. Bingol u b ¢ v . AKsteslig(t8a ng)e nlod 8 kprpbinac)
odmianaA. sativa(cv. Bingol ub ¢ v . AKfausz8t agne)n 0l8 kpmbinac)

Kastrowanie roSlin rozpoczito na pocafNakai e az
szczytowych kgosk-w, fragmenty wiech zaizol owa
Po 34 dniach od usunifncia pylnik-w na dojrzag:e
zebranych wczeSniej z roSlin ojcowokioch.l zBob at
pozostawiono na roSlinach aU do zbioru, kt-ry
N a podstawi e l'iczby wykastrowanych [ zapyl ol
ziarniak-w okreSlono efektywnoSi krzyUowani a.
Ocenn fé&neptryepewowadzono dl a 15, ukyskanpch w aokuj i mi e
poprzedni m. Kombi nacj e reprezent owalw :(5 1) mi
kombinacj i) or az 2) mi A.s zativd@cxe A. nstenligl {19 gat unk
kombinacji). Wysiewano po 2 ziarniaki z kaUde
poprzednim nie uzyskano wyst ar ¢z ®qgddaooeocenid i czby
fenotypowej . Fenpbyergagdoni enar oSleinr e Fojmiozgch t a wo wy
roSlin w warunkach |l aboratoryjnych. Oceni ono:
niedogon-w, dgugoSi wiechy, Iliczbn kgosk- -w, |
ziarniak-w z roSliny.

W fazie krzewieniharaz kladlddSl i ngSlriodyzi Ei el ski e
krzyUowaniach pobrah0AC Zamgm&ony Wi $empw cel u
do izolaciji DNA w kolejnych | atach badacC



Ocenie rozszczepie@® wysokoSci Pwd Soddamo diea r un k o v
populacje

E508 DC 2112/ 0Bwsl Quol |l (

E572 Bingo [ Wawb)l ar oo (
Z kaUdej kombinacij. mi eszaEG owe|j wysiano po 1
pobrano i zamiO0A6noér awgmempy | i Sci w celu izol
Fenotypowagpirez erpa SlwiardzBno w warunkach | aborato
dgugoSI mindzywn¥Il i, l'iczbn pind-w priddcwkbayj n
kgosk: - w, l'iczbn i masn ziarniak-w z wiechy. 0]
uzyskanych wynik-w okreSlono stosunek rozszcz

genuDw6 w obu populacjach.

Ocenie rozszczepi e Ey popusack midieria £E2E, EB3F, E366 z t e r
E423

Nazwa populacji |[For muga kr zyUowani a Liczba linii F;

E326 Bingo | PeDwl)ine 116 ( 91

E337 Bingo I Nobw/h Carolina 77

E366 Bingo | PalDwgtine Dwar 67

E423 STH8827Dw6-ni ski ) | DWTSHr @@ 273

W rzindach dgugoSci I1m wysiano ok. 50 ziarni al
Il dentyfikacja homozygotyc znypcoh epgoad) awzngal mwdi eznu aw y
wWyr - wnani a roSlin w rzndzi e w fazie dojrzagc
przeprowadzono pomiar wysokoSci trzech | osowo
Sredni N wartoSi dl a kaUdene hwyma zkyi g optoyrc- zwnneajn ol izn
uzyskanymi w roku poprzednim dla pokolenia Badanych popul acji, co

identyfikacjn homozygotycznych roSlin F

RozmnoUono r - -wnielU ,kB)) ejmmes poEo:lwnimaindzFyodmi :
mi ndzy gyhwkiekuokwuzyskania R(populacje 32, 52, 56, 101).

Nazwa populacji |For muga kr zy ( Liczba linii Pokolenie

E32 S a mA.fatua216 150 (Fe)

E56 Afatua2 16 | Sam 150 (Fe)

E52 A. sterilis6 6 | Sam 300 (Fs, B, F)

E101 STH 9787 | Bi 360 (Fa4, F5)

W rzindach dgugoSci 0,5 m wysiano ok. 25 ziarn
TuUO przed kwitnieniem na 3 wiechy wszystkich |
zagoUono izolatory z tomof aBuai Pool mgioNgni el
naj gadniejsze wiechy z kaUde|j i nii wymg- cono.
kol ej nym. W przypadku popul acjii E101 izol acj.i
dojrzagoSci wybrano i wynmng - -eoynokaned kp pnieejn Nz

wysiane w roku kolejnym.

Wyniki

W celu wyprowadzeniam i hdzvodmbagaWachi zmagpeunjaNciy ckbavd i owat o S
Dw7pr zepr owad z o nod mk Biaggolboi w adbnki aas z t a Nodth CarolioedDw?) & n a mi
Trelle Dwarf OwA4). Aby uzyskml i dpzoypgual t aucnj keo w e przeprowad?zZ

P

odmi andBi ngoA starilisiAKfaumzt and z

WkrzyUowaniach mifndzyodmi an8@@%chwiwvpk &8s wr owgsaé
sumi e 48 ziarnivakdlwa pooildmadgmbamj akkwahaga sin od
Dwarf do 25 Kasztan x Trelle DwarZapylono 295 kwiatk- ww 29 wi echach 48zyskuj
ziarniak-w F1 (Tab. 1). Ef ekt yoW.rod&3%% dakampitthojwa ni a
Bingo x Trelle Dwarido 34% dlaBingo x North Carolina



Tab.1Ef ek t ykwnzoyS3fomiaedzyodmi anowych

Liczba Liczba
Pochodzenie| wykastro- Liczba
Forma : . wykastro- S Efekty
Forma ojcowska| Gen formy wanych i zawi Nz ~
mateczna . - wanych . lkrzyUo
ojcowskiej | zapylonych kWi Ziarni
. wl at
wiech
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
Sredni 7,3 73,8 12,0 16,27
Wkr zy Uowd mideeylyat unkowych jako formy mateczne
Bingo, zas jako formy ojcowskie po 8 genotyp-w A
Wykorzystuj Nc jako dawch p)ysSgkuwergetkntoytwnpoyS!| A.krfzytU

Bfiek t ywno Si zawi Nzywani ® dlazi arni a
d oF 5310i% 583l & sumipe wyksst@eaniwi 2z
uzyslkano od58 zioar4n8 aw - ava

przekr ac z &pbN @)N
miesza® - -w z F_510
zapyleniu 505 kwiatk:-w
genotypu formy dzikie;.

Tab.2.Ef ekt y wn o SIA. sativax p.Gatuava E

Liczba .
. wykastro- Liczba Liczba
Forma Forma Pochodzenie formy . wykastro- S Ef ekty
. . - wanych i z a wanjch ~
mateczna| ojcowska ojcowskiej wanych . |krzyUo
zapylonych Kwiat| 2t arni
wiech
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 F519 |[NPGS_TaddOUy 2 27 2 7,41
Suma 47 505 158
Sredni a 59 63,1 19,8 31,29
Prowadzono r-wnieU krzyUowania mifndzygatunko\

genotypy A. sterilis. Wykastrowar N c z n ikewi lalt k4 zaledwis Kaiajnibkc WTab. 3)

Ef ekt yiwmoylowania z A. sterilis Ibiygaw h&kremdlowanmi
mi ndzyodmi anowych i pificiokrotnie niUsza ani UOel
Efekt ywnoSi krzyUowania byga jednoczeSnie bardz
As 66. W zwiyNszkkaun ez wt yeni e ki cairen i karkz y tie@yakneleravamo,u j N

al e 7 kombinacij.i mi esza@& owych. Genotypem, k t
mi fidzygatunkowych barier krzyUowalnoSci byg§ As_2
47 ziarniak-w migpyaf&cowyehj |l genoczestniczygy w
ziarniak-w (As_3).



Tab.3.Ef ekt y wn o SIA. s&ivax ). Gterilisa E
wLIIfaZski?o- Liczba Liczba
Forma Forma Pochodzenie formy y : wykastro- S Ef ekty
. . - wanych i zawi Nz ~
mateczna | ojcowska ojcowskiej wanych . lkrzyUo
zapylonych K Wi ziarni
. wl at
wiech
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 | P1 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 | P1657618 NPGS 33 330 1 0,30
Suma 111 1124 77
Sredni a 13,9 140,5 9,6 6,85

Przeprowadzono
poprzednimRepr ezent owagy

one:

r-whilkdmlfiemadjyip oomskasysewdEeko wy ¢ h

1) nDwé & kanfbtaei)(Tab. 4 enem K

cech.

oraz 2) mi e s z a (Eche sathai xNAd teyils €@ kombkinacji)e(Bb. 5).Mi e s z a CEc e
charakteryzowagy sin duUN zmiennoSci N
Tab.4 Wyni ki fenotypawarinag mmik®s7da®atw SE i
c < ol 2 [ o[ - -
— © « — o o X c © —
= — E % N c | O — ~ — «
(&) =
| S |®» ] S o | s |o|w»| | ® N o
Sl € |o © .9_’. x |la&|-|o|la| - c
| 2 - € o e} NO| S| o| N N © o —
s| £ o © X | © o 2
v o £ = n o3 la| > o 2 n o ~
al = | = 5 5 > | -0 |N|o|-| & © o) =
4| Zz | Z LL L = Jo |3l 0] 4 — = o =
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(120| 63| 131|5,89| 2,08| 44,96
4 | 794 | 2 |Finley Kasztan 105 4 1120|63| 154 6,66| 2,44 | 43,25
4 | 794 | 3 |Finley |Kasztan 95 3 016|149 | 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 3120 61| 162| 6,50| 2,66 | 40,12
5 | 824 | 1 |Kasztan | North Caroline | 80 4 2|18 |56 |127| 45 | 2,27 | 35,43




r

Tab. 5. Wyniki fenotypowania miesza® -w mindzyga
[ [ = — = o)) — —
— — © © — o c 4 N © —
=~ |Z| g % w | = — - | ©
(8] (8] o
S| N |W» ] = o ©c S| |V | © N o
£] o |o o 3 x |loaS |l aoa|lo|lal| a c
S <) Py
e . . (o] N © N (o2} N N @© © —
o g ] 7 o3| o > o o 7 o =
X~ £ S o] N
S — — B B > — O — o — — © o [ -
J|l Zz | Z L L = _ol a0 - = o =
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 (2328 72 |2,71| 257 | 37,64
2 | 751 | 1 |Breton |A. sterilis_172a| 144 7 12124131 | 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 3 125|33| 94 |394| 2385|4191
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 3122|32| 8 | 2,63| 2,69| 30,58
7 | 806 | 1 |Bingo A. sterilis_R63 | 112 4 3120 |55|124| 54 | 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 7 121 26| 30| 79 | 3,04 | 1,63 | 41,77
10| 823 | 1 |Kasztan | A. sterilis_M52 | 150 5 5 126|21| 71 | 294| 3,38 | 41,41
Ocenie rozszczepie@® wysokoSci Dwépdidanordwievmpulaaek o wa n ¢
F
E508 DC 211?/0w6)T Q&dlko@lin
E572 Bi n gMallarbo Dwe6) 109 roSlin
Analiza statystyczna rozszczepie® wysokoSci

ObecnoSi
poszczeg- |

Chfwy kl uczy
g

Rys. 1.
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W przypadku pop | acj i 572 analiza statystyczna wyso
wykorzystanlemtestuC’nwykluczyg rozkgad nor malPRodobneg@ichy pr .

w przypadku populacji 508toe c n 0o SI  genu Dw6 fopsoowbondi ukj - ew dnoi nsj kni acchj  w
niemniej jednak rozkgad poszczeg-lnych fenotyp- - w
na wystninpowani 8dZioagn &Sselwmiilkchw o poszczeg-Ilnych
wysokoSci przedstawiono na histogramie (Rys. 2).

Rys.2.Histogam przedstawiaj Ncy rozkgad osobnik-w w za

W popul acijii 572 opr-cz genu Dw6 dziadga r - wni
efektach, osgabiajNcych dz wakgrwstanaajakcg(mwcategm\geﬁﬂu Od mi
jest odmi @amé&ldSir@adwy NokoSi roSlin w populacji 572
gdy w populacji 508 zaledwie 75 cm (Tab. 7).

Tab. 7. Analiza statystyczna wynik-w fenotypowan
Odchylenie
L.p. Cecha Minimum | Maximum | §r e d n standardowe
1/|Wy sokoSi 53,00 121,00 75,22 18,73
2|lLiczba piad-w pr 2,00 12,00 4,22 1,50
3l[Li czba niedogon 0,00 18,00 3,81 3,19
4/Li czba kgosk: - w 9,00 63,00 32,10 10,56
5/§rednica 3,10 6,60 4,78 0,66
6|Li czba ziarni ak 19,00 157,00 66,52 28,47
7|/Masa ziarniak: - w 0,33 7,12 2,92 1,24
8/PgodnoSi kgoska 0,29 4,52 2,07 0,51
9| MTZ [g] 23,72 59,50 43,90 8,64

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

11111 0,00 10,00 3,69 1,99

1211 4,00 16,00 7,30 2,27

13( 1V 6,00 24,00 12,04 4,46

14/DgugoSIi dokgosi 20,00 59,00 32,98 9,53

15\DgugoSi wiechy 11,00 28,00 17,70 4,87

16|Li czba mindzywn 4,00 6,00 5,16 0,53

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

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

19111 0,00 10,00 421 1,97

20111 4,00 17,00 6,95 2,40

211V 6,00 25,00 12,21 4,62

22|DgugoSi dokgosi 19,00 55,00 31,57 8,68

9



Odchylenie
L.p. Cecha Minimum | Maximum | $§r e d  standardowe
23/l DgugoSi wiechy 11,00 27,00 17,45 4,22
24|Li czba mi Andzywhn 4,00 6,00 5,24 0,54
25| pnw 0,00 38,00 10,43 8,90
Opr - cz anali zy wysokoSci s amzegpgowmpt raynat o
poszczeg:Ilnych popul acj ach. Mindzy innymi
odl eggosSI pomi ndzy szczytem wiechy a nasadN
za niepedgne wychodzeowej wi eohwpipywaauhwoyrSEid ek o] ke
l ub p-gkargowym pokroj u. JednN z cech odr -
mindzywn¥li w populacji 572 aniUeli w popul acj.
Tab.8. Analiza statystyc papdacjivby2ni k- w f enotypowani a
Odchylenie
L.p. Cecha Minimum | Maximum | $ r e d 1] standardowe
1/lWy sokoSi 61,00 123,00 90,70 11,66
2|lLiczba piad-w pr 1,00 12,00 4,72 1,88
3|[Li czba niedogon 0,00 17,00 6,08 3,24
4/Li czba kgosk: - w 11,00 86,00 25,82 10,86
5/§rednica 2,70 6,60 4,43 0,66
6|Li czba ziarni ak 12,00 156,00 55,81 27,33
7|IMasa ziarni ak: - w 0,58 6,37 2,33 1,09
8| MTZ 31,43 52,00 42,42 4,62
9/PgodnoSi kgoskal 0,61 3,29 2,13 0,50
10| 1 0,00 2,00 0,02 0,19
11011 0,00 6,00 0,16 0,83
121|111 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|DgugoSi dokgosi 12,00 55,00 38,42 7,05
17|DgugoSi wiechy 10,00 29,00 15,52 2,81
18|Li czba mindzywn 4,00 8,00 5,35 0,70
19| pnw 1,00 32,00 18,39 5,65
20]1 0,00 5,00 0,13 0,70
21111 0,00 8,00 1,09 1,60
2211 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|DgugoSi dokgosi 12,00 55,00 37,32 6,80
26/DgugoSi wiechy 10,00 29,00 15,30 3,00
27/Li czba mindzywi 4,00 7,00 5,40 0,65
28| pnw 2,00 38,00 18,09 6,18
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Ocenie rozszczepi e Ewnteydpbpuldc ipokgkeniaFE326, E337,
E366 i E423 kt-rych |iczebnoSi wynosiga od 63 do 273
pol et ka. Z wyj Ntkiem popul acji E423, w Kkt -rej S
genuDW6 w pozostagych popul acjach rcnrSicdDa7gve nwuy s ok o

Tab. 9. Fenotypowane populacje F3.

Populacjg ) _ . . Gen Liczba
mapu_ch Kombi nacja miesza kargOWfenotypovx_/alljych
pokolenie F3 linii F3
E423 STH8827Dw6-ni ski ) 1 D&FHr @ 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
Pomi ary wysokoSci roSlin w obrfibie poletek
wyodrnbnienie homozygot dominuj Ncych i rac e sy wny
podstawiesegregacji w pokolenidr3 w populacjach E326, E337, E366oUna okr eSl i | s t

rozszcgermd tew®Eychwopulacjach w pokoleni&, na 1:2:1, co odpowiada agunkowi
r oz s z cf zeenpoit &AXRIabwl0)

Tab. 10. Analwiysa krodxd z ovz d pin@@Eypowanych popul acj e
Populacja Liczba homozygot

mapuj Kombinacia m Gen Liczba Liczeb
pokolenie J kar §gow| niskich |wysokich | heterozygotic a g e | ¢

F3

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

STH8827Dw6-ni s K i

E423 STH9210Dw6-Sr edn D" ? ? ? 273

Nie bygo moUIiAwe zidentyfi kgwampiopuhampizy ¢Gat23
r-Unice w wysokoSci roSlin bygy zbyt mage. Popu
i ni i hodowl anej i kaUda =z roSlin w ob[pwﬁ,bie 27
dl atego tez char @kt or yXkajrgojwy Kam@owypy.bWydaje si
i ni i homozygotycznych pod wzDw6n de mo dgoeornwiva das N
p-gkar gowy fenotyp dopiero w dal szych pokol el
przewidywani amy, fHaotpy@gkpedt efektem dziagania
efektach maskowanycbwedodat kowo obecnoSci N
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W tabel.i 11 przedstawiono wyni ki pomiar -w dl a
Tab. 1. Ocena wysmpuad E423. 1 i ni i F
=z - ™ Al - - . - ™ = " " Z ™ ™ = ™ ;
2 o : 2l ~ 2 - w 2 2 w « 2 - w
181 75| 63-7
182| 77| 70|
183| 88, 60)
184 91 sarsj
185 74| 80}
186| 69| 60-67
187| 85| 73-8
188| 91 68-7
189 91/ 60-6!
190| 112 75-8!
101 85| 60-3
192 78| 63-6!
193] 78| 60
194] 76 65
195 75| 63-6
196] 81 83
197 79| 60-6
198| 99 60-7!
199 96 75-8!
200 87| 85
201 74 73|
202| 78| 55-7
203 72| 70|
204 74 70|
205 76| 70-74
206 79| 70-74
207 75| 70|
208| 79| 75)
209 82| 80|
210| 96| 70-7:
211 98| EDVSS
212| 79| 75|
213 76 65-72
214 74 65-72
- 215 92| 70-74
- 216 85| 63-7
171 91 60-75 217 76 60-6!
172 81| 70-78 218 73‘ 83|
173 84| 70| 219 82 69|
174 74 65-75 220 83| 70-7:
175| 77| 78-8 221 82| 55771
176| 86 7% 222 81 55-6!
177 85 65-7! 223 97| 68-73
178 68| 60-71 22 85| 65-7
179 98| 80| 225 74 75-71
180| 85 55-71 226 86 77-8

Celem zadania bygo r-wnieU rozmnoUenie kolejnycl
mi ndzygatunkowych w Kkierunku uzWs2k9lmiaza6@ mii L . Roz
p o k o ly, & FgHTab. 12) W sumie zebrandzolowane ziarniaki z 105poletek Na j w iNA k s z

l i czebnoSci N c populagekEb2oray10lwa gy si i

Tab.12 RozmnoUeni e kozagGcnywch pokol e® mies

LiczebnoSl r o§Suma
Populacia| Rodow- d roSilii
P Fa Fs Fe populacji
E32 Saml A. fatua216 - - 118 118
E52 A. sterilis661 Sam 152 94 161 407
E56 A.fatua216] Sam - - 145 145
E101 STH 97871 Bingo - 197 184 381
Suma 152 291 608 1051
Mierniki dla tematu badawczego 1
Lp. miernik wartoSi f wartoSI
podana w opisie zrealizowana
zadania
1 Liczba wyprowadzanych ko 20 19
2 Liczbafenotypowanych kombinacji;F 15 15
3 Liczba fenotypowanych populacji F 2 2
4 Liczba fenotypowanych populacji F 4 4
5 Liczba populacji prowadzonych w kierunku RIL 4 4

12



3. 2. Analiza podstawowych walor-w rol diniczych
iodmi an uczestniczNcych w analizach asocjacyjny

Cel tematu badawczego 2

* Celem tematu | est ok'reélenie podstawowych
odmianil i ni i uczestniczNcych w analizach asoc]
Materiagy i met ody
DoSwi adczenie zagoUono dla 500 obiekt - w, kKt -
odmian i Linii hodowl anych owsa oraz materiadg
Zzmi ennoSci . Zi arni akir zwWydkioavreo poil ewrkiaklinoé md gnuag o
rozstawie 25cm. Siew wykonano pod koniec mar c.
\W pocz Nt kowym okresie wegetacj i przeprowadz
chwastob:-jczym, natomiast w fazie strzelania w
Wtakci e wegetacj.i oceniono: wczesnAoSI', stopi
natural nej infekcij.i pol owej, wysokoSI roSlin,

Wyniki

W doSwi adeagyiddla5000bi ekt - Wecytapowzent atpolskichN pr - b
materiag-w hodowl an wydmmanzagramcdnygchwazystkie anslizowaneeehy,
takie | ak: swcozpeisen® Spor aUeni a p wzwamnkaohNmataralieja k a p
infekcji polowej, wysotkarSdkt erlgoznd Mza Zoyd leantiBpaS cii NMT .
Nie zaobserwowano poraUenia rdzN koronowN.

Tab. B. Analiza statystyczm@ odmpami lini przezhaezangch ydp o wa n i
mapowania asocjacyjnego.

Odchylenie
L.p. | Cecha Minimum | Maximum | $§r ed standardowe
1|WysokoSi 36 142 91,73 14,08
2|Gist oSl ziarna h 34,6 59,4 45,74 3,17
3|% guski 21,6 32,8 25,87 1,70
4| MTZ 27,4 63,4 40,35 5,05
5/0dpornoSi na mNc 0 9 7,53 2,30
6|WczesnoSi (Liczb 27 49 38,00 2,95
7|Plonz1m?2 0,19 0,89 0,56 0,11
N a przedstawionych poni Uej hi stogramach Zac
poszczeg-Ilnych zakresach dla analizowanych <cech

obiekt-w charakteryzuje sifi wysokoScdalkjcecdy 90 do

wynosi od 36 do 142 cm (Rys.3). WartoSi MTZ u be
wynoszNc Srednio 40,35 g, a jednoczeSnie u ok. 4

Rozpatruj Nc odpornoSi nm sthwirembgzomd wy spooknNa dc
mNczniaka zawier afo(RygsNb) siPihawdpppopddbnakej 8st to wy
warunk-w pogodowych, bNd¥ wystnpuj Ncego | okal ni e
roku badéEs i | ne parewenmidg®Mkai mNczniakiem badanych

nieliczne genotypyNwxdpaorarka SciyN unaN psa thio gveyrsyo kgr zy b
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@ a 1w

Rys. 3. Hi stogram przedstawi aj Ncy

Rys.4. Hi stogram przedstawi aj Ncy
Rys.5 Hi stogram przedstawiaj Ncy

mNczni aka

Mierniki dla tematu badawczego 2

rozkgad fenoty

rozkgaMTzf enotyp- - w

rozkgad fenotyp-w

Lp. miernik wartoSi wartoSI
podana w opisie zrealizowana
zadania
1 Liczba obiekt-w w doSwi a 500 500

fenotypowaniu




3.3. Genotypowanie z wykorzystaniem metody DArseq
Cel tematu badawczego 3

* Analiza polimorfizmu DArgeq2 7 0 g e nioodmgign -i limii owsa przeznaczonych do
mapowania asocjacyjnego

* Analiza polimorfizmu DArBeq9 2 | i ni i reprezentuj Ncych popul
kar govwaT oSci

Materiagy i metody

Genotypowani useqmpeddand R70 Bdmiar i liniprzeznaczonych do mapowania
asocjacyjnego wytypowanych w roku poprzednim sp
hodowl ane: HR Strzelce, DANKO i MHR Pol anowi ce.
ramach tematu badawczego 4.2.

Ponadtogenotypowaiu poddano 92 osobniki;F e pr ezent uj Nce @26paBanogao mhp
6Pennline 1166) Dw7ogae formymodkicelskleo wat oSci

l zol acjn DNA przeprowadzono z wykorzystaniem Kk
stfiUenia i |oaasnteqg®c iDNAY ipszazepr owadzono pomiary s,
spektrofotometru NanoDrop2000. KaUOdN z pr-bek z
Przygotowane w ten spos-b roztwory BRBMACbAdIWN p
przypadku niea d owal aj Nc e | czystoSci pr-by poddano pono
wyi zol owanego DNA przeprowadzono rozdziag el ekt
bromku etydyny w buforze TBE.

W celu identyfikacji polimorfizmu DArseqgenomowe DNAbadanych f or m, w il of
kaUdego genotypu, wysgano do AaraysTechzologykUniversiy zr e al
of Canberra w Australii wg opatentowanej met odyKk
Dysponuje r -dawniine Uo pordopgormeineo wani em do analizy dany
takich bada® w Polsce, ani w Uadnym innym miejsc
binarnych przeznaczonych do mapowania asocjacyjnego.

Wyniki

W celu analizypolimorfizmu DAIT s eq 2 7 0 gadmiantiVini owsa przeznaczonych do
mapowania asocjacyjnegarzeprowadzonozio |l acj i DN®Aj Nayndogjre zegtaw do
izolacji (Sigma Aldrich), niemniej jednak zal eca
uzyskania jak najwinkszej wydajnoSci przy zachow
500 ng genomowego D2NOXolejngch gerotye wprzezjadtongeh do analiz
asocjacyjnychwy s gano na 96 dogkowych pdgytkach Eppendorl
DArTseq. W efekcie analizsekwencyjnych uzyskano 2087@olimorficznych mar ker - w

kodomi nuj Ncych typdomiSiafj NootgazZk e PA&FI i Zi wovagi na
rozbudown platformy DArT nomenklatura marker - - w
zas uzyskaneossteakjtyemat gczni e poddawane anal i zi €

poszukiwaniu w bazach banyczmnang etk dommenanej fupkgid ob ny c
Zgodnie z harmonogramemracu zy s kane mat zycuewamar knear -ovgr o mn N i
zost anN opr gwmew kolejaymsokugptojgksut

Anali za polimorfizmu DAr Tseq 92 | i n6 z gemempr ezen
kar gowmw osewni eU zostaga poprzedzona izolacjN D
doprowadzeniu do jednakowegot i Upem-i ak i zostagy wysgane w celuwu

Uzyskanamat ryca bi narna dl 2326 zawieppd7388SNR - paliraopiczpythc e j E
mar ker - w DAr Tseq z o Magadniazona dalki 40Q0 sekvaencjio najlepszych
parametrachwykorzystana w ramach zadani&d 8o konstrukcji mapy genetyczne.

Mierniki dla tematu badawczego 3

Lp. miernik wartoSi wartoSI
podana w opisie zrealizowana
zadania
1 Liczba odmian i i nii p d
DArTseq 270 270
2 |[Liczba.,poBSuliacjFi E326 ge
DArTseq 92 92
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3. 4. Konstrukcja mapy genetycznej.

Cel tematu badawczego 4

* Celem tematu jest konstrukcja mapy genetycznej dla populacji E32@Bi ngo 0 I O0Pen
11606) segreguj Ncej pod wzgl ndbwli wysokoSci z
Materiagy i metody

Matryce binarne uzys kseqwuamamie badamczymhd.3 preefltcogano DA T
w celuwu usuni néod uwdgndawzcijhiit.o obie moUIl i we
ewentual nych strat W zagnszczeniu mapy genety
fazy rodzic- w. Mapowanie genetyczne zrealizow
mapowania uUyto funkcji Kosambi . CznstosSl r ek
mar kerowe dla wybranej] grupy sprznUeE

Zestawienie grup sprzinUe® w r-Unych fazach wyk

Mapowani e kompozytowe wykonano w programie Wi

i stotnoSci QTL badanych cech uznano wartoSi LC
Wyniki
Opracowano mapin gemezy4a4ndrophisperid&GEGsiTabeni er
faz (ze wzglfdu na pewne r-Unice w mapowaniu ko
zamieszczono dane dla obu wariant- - w). Oznacza t
powi nny o@dow hardmthosomom owsa. DI a grup sprzinU
rodzicielskie identyfikowano 689 marker  -w szki el
Tab. 14. Zest awieni e szczeg- gowych danych dot
pokolenia F2 opracowanej z wykorzystaniembknarr - w DAr Tseq. Przedst awi o
odzwierciedlajN mapowanie w oparciu o obie faz)
Liczba Naj dgu Liczba
Nazwa Grupy mar ker| DgugoSi przerwa bez mar ker
szkieletowych mar ker 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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Liczba Naj dgu Liczba
Nazwa Grupy mar ker| DgugoSi przerwa bez mar ker
szkieletowych mar ker 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 dgugoSi 6 307 c¢cM. GNczna dgu
dodanych stanowi 3244 Sr eldaMi(Tab. 152 den mar ker wyst

Tab. 15. Zestawienie charakterystyk mapy genetycznej

Markery Djgugo . Markery
szkieletowe | mapy Luk dodane

GNczni e 689 6307 1094 3244
USredni 15,65 143,34 24,86 73,72
Maks 32 393 52 281
Min 7 38 8 15
Zaginszc 0,10
Analiza grup sprznUe@ opracowanych dlzdi m@nk&F - v
uzyskanych wynik;w (Ryc. 7) Tyl ko w nieliczny:
zmiany w kolejnoSci mar ker - w, kt-re wystnpuj N w
poszczeg:-I|l ne grupy mogN zawkterraée Z -gnepilno®cime
odpowi edni k-w (Tab. 16) co jest wyni ki em reduk
niniejszym zestawieniu grup o dgugoSci poni Uej 3
Tah16. Zestawienie grup sprzinlUe@E i ich odpowiedni k

LG analog LG analog LG analog

LG1 2 LG17 16 LG33 ?2?7?

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

?2??

Tah 17.

t awi

eni e

l okalizacji

QTL

badanych

LG | LG
Cecha 1 ]2

LG | LG | LG
6 |7 8

LG1
1

LG1| LG1| LG2
2 5 0

LG2| LG2
1 2

LG2
3

LG2| LG2| LG2 LG3| LG3| LG3
4 5 6 9 0 1 2

LG3
7

LG3| LG3| LG4
8 9 0

LG4
3

Wy s o k ¢

X X

Liczba
pind-w
produkcyj.

Liczba
ni edo(
w

Liczba
kgosk:-

Pl odnd(
k §oskd

Liczba
ziarni

Mgsa 1 x| x
ziarni

MTZ

v

\

Dgugo |
wiechy

PNW

NagoSi

Kszt ad
wiechy

Mierniki dla tematu badawczego 4

Lp.

miernik

wartoSi n
podana w opisie zadanig

w

artoSi
zrealizowana

n

1 Liczba konstruowanych map genetycznych.

1

1
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Michelmore i in. 1991)Homo zy got y -dniskie irhanjolgos recesywne wysokie

3. 5. l dentyfikacja marker  -w cech.

Cel tematu badawczego 5

* Poszukiwanie w popul acji @®ad emdt cSAT\H RARAD. mar }
* | dentyf i kac] seqdleagenkDsvT iiclvkorivArsjalna markery specyficzne.
Materiagy i met ody

Analizy PCRRAPD przeprowadzono dla wytypowamych ho
genuDw6 r o ppoputacji Eeler STH 9210. Ekstrakcjnin cagkowi

przeprowadzono przy uUyciu komercyjnych zesteé
spektrofotometryczni e, a jakoSI el ektroforet.y
jednakowego st nUemy azhblioodor czg/ Gdr.zyBot owano Z g«
(Bul kSegregant Analysis) (Michel more i i n. 19 ¢
F,, po doprowadzeniu do jednakowego stnUenia (1
objntoSciach.woPrz-obnfio zzb iDoNAc ziNDolots®@ BIno ky v dFenot vy
Amplifikacjn | osowych fragment -w DNA przepr ow;

starter-w RAPD dla 8 matryc DNA. Reakcjn PCR
zawi er aj Ndcegjjoni wmdvia n Ny, 2mkly dNIP (200riv\),Cstarter (10pMol),

pol i maga z2ArJ) [ DNA (40ng) . Amplifikacjn prze
Professional Basic (Biometra). Zast®5ABano pr
min, denaturacjia 9 4 A@5 s; annealing 36 A5 s; wyd3Ah@&nise ko Ecow
wydjulariA€ min. W celu identyfikacj.i pol i mor
osobni kami ni ski mi i wy s oki mi przeprowadzono
agarozowym z 00% EtBr w buforze TBE (89 mMTriboran, 2,5 mM EDTA) przez 3 h przy

napinciu 120V. tele dokumentowano w systemie

mar kery sN spOwédnponepzowadeEmno reakcje RAPD dl
zDNApojed nczych homozy gxgognezmeyt cond yrkaNS Ipiord am N powy U

SpoSr-d roSlin dla kt-rysegw pku2@ls4 ridenydikbweaoon 0 an e
homozygoty DQivdDwT)oraz hdbhoorygotly recesywnewzdwz ) . Analizn seg]l
mar ker - ssqpDrwladzono pod kNtem identyfikacij.i ok
odpowi adaga genotypom poszczeg-lnych roSlin.
mar ker -w zaprojektowano startery do reakcj.i |
przeprowad o n o w programi e Pri mer 3 dostnpnym na
specyficznych parametr - -w dla kr -t ksegdlagewe k wenc |
Dw7 przekonwertowano na markery specyficzne.

W mieszaninie reakcyj neTSzastosovbaponlxh&ar do PCH 200 L w 1
OM dNTP; 0,4 pMol pos zcze g 30nggeaomonwedodDNA, @5 U w; 1,

Hot StartTagDNA Pol ymer ase. Zastosowano nastfipuj Nce
przez 4 min. W 94AQ@, BMFAGe,y kdrizy fdNecnzaanuireai st art e
w zal eUnoSci od-3®GkwenajyidgetUanidba)sar tze rk-oMECD:
inkubacj N 7 min. w 72AC. OptymalnN temperatur
przeprowadzeniu reakcj w gradienci e temperatury. Ampl i
termocykl erzeBi ometr a. Produkty reakcj.i rozdzi

Prona) z 0,01% EtBr w buforze TBE (89 mM Fhso r a n 2,5 mM EDTA) . tel e
wykorzystaniem systemndokumentacji PolyDoc.

Wyniki

celu identyfikacj.i potencjalnych marker  -w dl :
zeprowadzofRAPDnalai aviyt @R wanych homozygotyczny
S| i Jpapaldcji EB1Q Reaokaejepbrowadzono na ©pr-bach zbior
Slin popkltacjei pFzygotowano zgodnie z metodN
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zidentyfikowano na podstwi e obser wacj i wysokoSci roSlin poko
DNA 10 osobnik-w F2 o okreSlonym genotypie.
Do testowania wykorzystano88t art er - w RAPD z zestaw-w Operon T
Al1-A20, B1-B20, C1C20, D1D20, EXEZ20,
F1-F20, G1G20, HEH20, 11-120, J2J20,
K1-K20, L1-L.20, M1-M20, N1-N20, 01020,
P1-P20, Q1Q20, RtR20, S1S20, T1T20,
U1l-U20, V1-v20, W1-W20, Y1-Y20, Z1-Z20.
Dla winkszoSci starter-w nie uzyskano prddukt - w
B19, C3, C17, (0, G12, H13, R17, T4, T9, U9, Y5 oraz Z&obserwowano potencjalne produkty
charakterystyczne tylkodfar - b  gchform nigkizhlub wysokich.

i &3

“EEEREne 2 LA :
L Y = -

& - - o

L

R17 T4 T9 U9 Y5 Z9

Fot.1. Produkty uzyskane w wyniku amplifikacji DNA wybranych homozygot niskich i wysokich przy
uUyciruestna G12. Zaznaczono fragment dgugoSci
niskich.

Zastosowani e matryc poj edyncyzniskidh i kvysokiclz y got y «
wyeliminowago wszystkie pot e(Rat.jlp ISt@arter G inigjujet er y z
amplifikacje produktu o dgugoSci 1200 pz <charak
czy potencjalny mar kerDwg e 9t z espprr ewiddbzoynoz r geakenp
wytypowanego startera z BNPpodhmimozygmetycaynkNhr e @}
zbiorczych (Fot2).
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Fot2. Produkty uzyskane w wyniku amplifikacji DNA wybranych homozygot niskich i wysokich przy
uUyciu startera Gl1l2. Zaznaczono fragment dgt
niskich.

Fot . 3 Produkty wuzyskane w wyniku amplifikacji
startera G12. Zaznaczono fragment dgdgugoSci 12

W sumie analiziepodt &Ml obecnoSc i mddand wShomozyg6tlnkich, 75

homozygot wysokich i 39 heterozyg@iot. 3iFot. 4) SpoSr-d roSlin niskich \
3 charakteryzowagy si‘f obkenmd$ii Npmpoodudlutku us tGii2e |
r o Swysokich.Amplikonp oj awikja (bdefij whet erozygoci e. Ni edopaso

odnotowa o, wi nc w 8 przypadkach na 154, co stanowi
Kol ejnym celem tematu badawc z e gegdlabgeru@w? i idnent yf i k
konwersja na markery specyficznda podstawie obsera c j i wy s o kmoiiledji E337 ni i F
ustal ono genotyp odpowi &d ajeMaydh kowanmooShomozk g
(Dw7Dw7) oraz homozygoty recesywnawzdw? ) . Analizn segregaaj.i ma r
matrycach binarnyclpr owadz ono pod kNtem identyfikacij.i ty

odpowi ada g ahongpeygob mniskighoi nvysokichZidentyfikowano ok. 25 potencjalnych
sekwencji (Tab. 18)i 10 z nich przeznaczono do konwersji na markery allelospecyficzne lub
specyftzne(Tab. 19).
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Tab. 18. Sekwencje DArTseqpotencjalne markery dla genu Dw7 w populacji 3%aznaczono
sekwencje przeznaczone do konwertowania.

Sekwencje DArTseq
5438395|F|618:T>A-18:T>A
5439299|F|AL1:G>G11:G>C
5439301|F|8B:T>C-8:T>C
5439539|F|dL4:G>A-14:G>A
5441201|F[815:C>T-45:C>T
5441556|F[60:T>CG50:T>C
5441603|F|B9:A>G-39:A>G

100163498|F|®4:C>T-64:C>T
3277047|F|@9:T>A29:T>A
3277359|F|®4:G>T-54:G>T
3278123|F|816:T>C46:T>C
3281849|F|@6:C>A-26:C>A
3282101|F|815:C>A45:C>A
5424114|F|688:G>A-38:G>A

5424368|F|28:C>T-28:C>T

544367 1|F|@:C>A-7:C>A

5424964|F|686:C>T-36:C>T

5444719|F|48:T>G-48:T>G

5425001 |F|043:T>C-43:T>C

5445199|F|666:T>C-66:T>C

5430674|F|®:C>T-6:C>T

5445235|F|2:A>G-12:A>G

5435198|F|B9:C>G39:C>G

5447521|F|#43:C>T-43:C>T

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

Tab.19. Startery do reakcji typu ASA i STSprojektowanav oparciu o sekwencje DArTseq.

Nr Liczba

| . Nazwa sekwencji Sekwencja startera: (5'- 3") Tm
aboratoryjny nukl eot

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

JdnoczeSni e

temperatury optymalnejv.. ef ekci e tych reakciji
temperaturn annealingu. W reakcji
(Thermo Scientifiy, DreamTaqg (Thermo Scientific) orgzo | i mer az n
efekty uzykano dla polimerazy JumpStaPrzeprowd z one anal i

testowano

etapi e oceny
r-Une

22

S tderfdrne modzicielskich.z e pr o w
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J u MNglépsza r t
zy dostarczygy

przydat noSci papsotsazrctzeerg--w ndyoc ibwd.e nt yf i kacj i genu




Dla wybranychmip®7,5&tar t6drn- wr( bowano bardzo ¢
temperaturin anneal ingu, a.bws t Awinfek samsalné saPAp Y foi ¢ z 1
wyi zolowanym z formcapkizéimi eadawahajddoveagyezul t a
powtarzalne.

Na podstawie wyniku asymetrycznego PCR dla p

przeprowadzonego na losowo wybranychr 4 S| iniskite ihwysokichs t wi er dzon o, Oe
amplifikacij.i uzyskany dl a plifikacia mo6ad geprawda siejscez a d o w a
zar-wno u form niskich, | &k giaokmwtie dirkejstah, al e u ty

Fot.8PCR dl a pary starter-w 61R2.
PrzeprowadzoNsoarwiefic wz 6A&E2 r eak ch 40 hambzggot4 5 hom

wysokich, 7 leterozygotoraz form rodzicielskich(fot. 8). R-Unice w amplifikac
ni emni ej jednak nie sN na tyle wyra¥ne, aby j
podstawie uzyskanego pr odrielielka bnbAa sekWandiasthrera lsii 1 k o
starter-w w obrnbie pary 61, ewentualnie spraw
specyficznych dlaDw7 pod wzgl ndem przydatnoSci do i dent
odr - Uni ani a i ¢ hhsamychhetenomyoy. powo t aki ¢

Mierniki dla tematu badawczego 5

Lp. miernik wartoSI wartoSi
podana w opisie zrealizowana
zadania
1 |[Liczba testowanych start 500 500
2 Liczba sekwencji DAr Tseq min. 10 11
genuDw7
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4. Mierniki dla zadaniap | anowana pr ezentpaoccdal wymé ke evy ibvaydmi@@ n
konf er enc | ®mprezentawakoty-nriykcih i / I ub wymi eni | publ i kac]
druku wtrakcie realizacji zadania w danym roku).

Prezentacja wynik-w na konferencjach

Ip. konferencja miernik wart oSl [wartoSI
podana w opisie| zrealizowana
zadania
1 (X1l Og-l nopol ska K
ANauka dla hodowl i
upr awn i tutegn 201%r., Zakopane poster 1 1

(wyniki uzyskane w temacie bad. 4.5/201
na str. 3234)

2 Oat 2020 Conference, 25 listopada 2014
r., Solihull, Birmingham, Wielka Brytania
(wyniki prezentowane w sprawozdaniu w,
temacie bad. 3.6 /2014 na stronach2H

poster 1 1

Publikacje w monografiach/czasopismach recenzowanych

Ip. monografia/czasopismo miernik wartoSIl |wart oSl
podana w opisie| zrealizowana
zadania
JeSli kt-ryS z miernik-w nie zostag zrealizowany
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