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D. OPIS ZADANIA

1. Cele zadania

Czy cel zostal
Lp. Cel zrealizowany
Precyzyjne fenotypowanie wczesnych pokolen mieszancow.
1. ) ) . . TAK
Wyprowadzanie kolejnych populacji mapujacych.
Kontynuowanie rozmnozen materialbw przeznaczonych do
2. | uzyskania zaawansowanych mie¢dzyodmianowych TAK
I migdzygatunkowych rekombinacyjnych linii wsobnych.
Identyfikacja QTLi dla wybranych cech w populacji mapujacej RIL
3. | E56 wyprowadzonej w oparciu o krzyzowanie biparentalne TAK
A. fatua 216 x A. sativa ‘Sam’.
Identyfikacja sekwencji DARTseq roznicujacych osypujace
4. | . ) o . ; TAK
i nieosypujace linie populacji E56 A. fatua x A. sativa.
5. | Analiza asocjacyjna MTZ linii i odmian A. sativa. TAK
Identyfikacja i testowanie potencjalnych markeréw asocjowanych
6. Z cecha TAK

2. Harmonogram realizacji zadania

Harmonogram realizacji zadania nalezy sporzqdzi¢c w tabeli, dla kazdego z planowanych tematéw badawczych
Z uwzglednieniem ilosci planowanych testow/prob/linii na ktorych prowadzone bedq badania. Prosze podaé koszty realizacji

poszczegolnych tematow badawczych.

Prosze¢ wyréznié etapy (tematy badawcze), okresli¢ czas ich trwania w miesigcach od rozpoczecia projektu i przewidywane
koszty. Terminy realizacji tematéw badawczych mogq si¢ zazegbiaé. Suma kosztéw tematéw badawczych musi by¢ réwna

catkowitemu kosztowi zadania.

Termin rozpoczecia —
zakonczenia realizacji
Lp. Nazwa tematu badawczego tematu badawczego w
miesigcach od rozpoczecia
realizacji zadania

Kontynuacja rozmnozen populacji mapujgcych.
1 Fenotypowanie mieszancow F; oraz

. . - 3-11
rekombinacyjnych linii wsobnych.
(potaczone tematy 1 i 2 opisu wieloletniego)
Profilowanie DNA populacji mapujacych.
2. DUt . 1-12
(potaczone tematy 3 i 6 opisu wieloletniego)
Identyfikacja QTLi dla wybranych cech.
3. e . 4-12
(temat 7 opisu wieloletniego)
Analiza asocjacyjna 370 linii i odmian. Identyfikacja
4. |itestowanie potencjalnych markeréw asocjowanych 3-12

Z cechg. (potaczone tematy 8 i 9 opisu wieloletniego).




3. Opis tematow badawczych

3. 1. Kontynuacja rozmnozen populacji mapujacych. Fenotypowanie mieszancow F; oraz
rekombinacyjnych linii wsobnych.

Cel tematu badawczego 1

*  Wyprowadzenie mieszancow migdzyodmianowych i miedzygatunkowych.

*  Fenotypowanie 4 mig¢dzygatunkowych kombinacji mieszancowych F; uzyskanych w roku
poprzednim.

*  Fenotypowanie migdzygatunkowej populacji mapujacej RIL E56 A. fatua x A. sativa.
*  Fenotypowanie migdzyodmianowej populacji mapujacej RIL E101 Bingo x STH9787.
*  Kontynuacja rozmnozen w kierunku RIL populacji E52, E337 1 E101.

Wyniki

W celu wyprowadzenia mi¢edzyodmianowych populacji mapujacych odmiany kartowej ‘Palestine
Dwarf> z odmiang wysokg oraz z kartowg odmiang zawierajaca gen Dw7, przeprowadzono
krzyzowania z ‘Bingo’ oraz ‘North Caroline’ (Dw7). Otrzymano cztery kombinacje mieszancowe
(Tab.1). Wykorzystujac ‘Palestine Dwarf” jako forme mateczng wykastrowano 190 kwiatkow,
uzyskujac 9 ziarniakow, przy efektywnosci wynoszacej 4,74%. Najwigksza efektywno$¢ (24,14%)
osiagnigto krzyzujac wysoka odmian¢ ‘Bingo’ z kartowa Palestine Dwarf’. Stosujac odwrotny
kierunek krzyzowania uzyskano tylko 2 ziarniaki, przy efektywnosci 8,70%. Najnizsza efektywnosé
(1,14%) uzyskano krzyzujac pomig¢dzy soba odmiany karlowe ‘North Caroline’ oraz ‘Palestine
Dwarf”. Srednia efektywno$¢ wszytkich przeprowadzonych krzyzowan wyniosta 9,54%.

Tab. 1. Efektywnos$¢ krzyzowan miedzyodmianowych.

Liczba Liczba Liczba Efektywno$é¢

Forma mateczna | Forma ojcowska zapylonych wykastrowanych | zawigzanych | krzyzowania
wiech kwiatkow ziarniakéw (%)

Mieszance miedzyodmianowe
Palestine Dwarf | Bingo 2 23 2 8,70
Bingo Palestine Dwarf 5 58 14 24,14
Palestine Dwarf | North Caroline 17 167 7 4,19
North Caroline Palestine Dwarf 10 88 1 1,14
Suma 34 336 24 -

Srednia - 84 6 9,54

Przeprowadzono réowniez krzyzowania pomiedzy dzikimi formami rodzicielskimi populacji
mapujacych E52 i E56, odpowiednio A. sterilis (66) oraz A. fatua (216) otrzymujac mieszance
miedzygatunkowe w obydwu kierunkach. Wykastrowano 204 kwiatki uzyskujac srednig efektywnos¢
krzyzowania 7,55%. Znaczaco wigkszg efektywnos$¢ krzyzowania (14,14%) oraz liczbe zawigzanych
ziarniakéw (14) otrzymano, gdy forme mateczng stanowit A. fatua (Tab.1). W przypadku gdy formg
mateczng byt A. sterilis efektywnos¢ krzyzowania wynosita jedynie 0,95%.

Tab. 2. Efektywnos¢ krzyzowan migdzygatunkowych.

Liczba Liczba Liczba Efektywnos¢
Forma Forma . . .
. zapylonych | wykastrowanych | zawigzanych | krzyzowania
mateczna OjCOWSka . . . . .17
wiech kwiatkow ziarniakow (%)
Mieszance miedzygatunkowe
A. sterilis (66) | A. fatua (216) 8 105 1 0,95
A. fatua (216) | A. sterilis (66) 7 99 14 14,14
Suma 15 204 15 -
Srednia - 102 8 7,55




Fenotypowaniu poddano 4 kombinacje mieszancowe F; uzyskane w roku poprzednim.
Reprezentowaly one mieszance miedzygatunkowe A. sterilis x A. fatua (2 kombinacje) oraz A. fatua x
A. sterilis (2 kombinacje) (Tab.3).

Tab. 3. Wyniki fenotypowania mieszancow F.
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mieszance miedzygatunkowe A. sterilis X A. fatua
1 | A sterilis172a | A.fatua216 | 1009/1 | 130 | 11 |10 | 29 | 34 | 68 | 2,19 (12,99 | 330
1 | A sterilis172a | A.fatua216 | 1009/2 | 124 | 4 6 | 24|28 |50 (167|229 | 40

2 | A.sterilis172a | A.fatua526 | 1009a/1 | 110 | 5 5 124|29 |59 |217| 558 | 140
mieszance miedzygatunkowe A. fatua x A. sterilis

3 | A.fatua537 A sterilis66 | 1011/1 | 120 | 3 6 |24 |45 |87 (295| 1,71 | 40

3 | A.fatua537 A sterilis66 | 1011/2 | 112 | 3 5129|4159 197|202 | 70

4 | A.fatua537 | A.sterilis172a | 1012/1 | 120 | 5 5 125|31|72|243]| 3,84 | 80

4 | A fatua537 | A sterilis172a | 1012/2 | 90 3 1124|2436 (146 1,10 | 40

Mieszance F, ktorych formg mateczng byt A.sterilis, byly wyzsze od mieszancow uzyskanych
poprzez krzyzowanie W przeciwnym kierunku. Srednia liczba pedéw produkeyjnych i niedogonéw
byta rowniez dwukrotnie wyzsza u mieszancoOw A. sterilis x A, fatua. Pozostate oceniane cechy, takie
jak dhugosc wiechy, liczba ktoskéw oraz masa i liczba ziarniakow byly dos¢ wyréwnane i nie roznity
si¢ znaczagco migdzy Mieszancami o przeciwnych formutach krzyzowania. Z uwagi na wigksza liczbe
pedow produkcyjnych mieszance A. sterilis X A. fatua charakteryzowaly si¢ rowniez wigksza liczbg i
masg ziarniakoéw z rosliny.

Fenotypowaniu poddano takze rekombinacyjne linie wsobne migdzygatunkowej populacji
mapujacej Fg E56 (A. sativa cv. Sam x A. fatua 216) oraz formy rodzicielskie tej populacji.
Analizowano wysoko$¢, liczbe pedow produkcyjnych i niedogonéw, dtugos¢ wiechy, liczbe ktoskow,
podatno$¢ na osypywanie i obecno$¢ osci. Dokonano oceny 10 roslin z kazdej linii RIL. W sumie
ocenie poddano 130 linii, czyli 1300 roslin pokolenia Fg oraz po 30 ros$lin form rodzicielskich.

Linie RIL Fg E56 charakteryzowaty si¢ wysoka zmiennoscia pod wzgledem badanych cech,
ponadto u mieszancéw obserwowac¢ mozna byto przekroczenie wartosci cech rodzicielskich i tego
typu sytuacje odnotowano w przypadku wysokosci, liczby pedéw produkcyjnych, dtugosci wiechy
i liczby ktoskow w wiesze.

Wysoko$¢ linii wahata sie od 89,6 cm do 163,6 cm, przy czym $rednia wysoko$¢ dla populacji
wyniosta 120,5 cm. W poréwnaniu z formami rodzicielskimi warto$¢ tej cechy byta bardziej zblizona
do A. fatua, czyli formy matecznej, anizeli A. sativa, czyli formy ojcowskiej.

Srednia dtugo$é¢ wiechy populacji mieszancowej wyniosta 24,6 cm, co odpowiadato $redniej
dhugosci wiechy obu form rodzicielskich, ale zr6znicowanie wsrdd linii byto bardzo duze i dtugosé
wiechy wahata si¢ od 16,0 do 32,8 cm. Obie wartosci wykraczaty poza wartosci obserwowane u form
rodzicielskich.

Pomimo duzej liczby kloskéw u jednego z komponentéw rodzicielskich, czyli u A. sativa,
$rednia ilo§¢ formowanych kloskow w wiesze wyniosla u mieszancow 49,2 i byla nizsza anizeli
srednia warto$¢ tej cechy u A. fatua (52,4), przy czym w wiechach poszczegoélnych linii RIL
stwierdzono wystepowanie od 18,8 do 133,4 ktoskow.

Fenotypowaniu poddano réwniez rekombinacyjne linie wsobne migdzyodmianowej populacji
mapujacej Fg E101 (Bingo x STH 9787) (Tab. 8) oraz formy rodzicielskie tej populacji. Analizowano
wysokos¢, dlugos¢ wiechy, liczbe ktoskow, liczbe i mase ziarniakow z wiechy. Dokonywano oceny
10 roslin z kazdej linii RIL. W sumie ocenie poddano 160 linii, czyli 1600 roslin pokolenia Fg oraz po
30 roslin form rodzicielskich.



Linie RIL Fg E101 charakteryzowaly si¢ wysoka zmiennoscig pod wzgledem niektorych cech,
ponadto u mieszancow obserwowaé mozna byto przekroczenie wartoSci wszystkich obserwowanych
cech w porownaniu z formami rodzicielskimi.

Wysokos$¢ linii wahata si¢ $rednio od 53,6 cm do 129,2 cm, przy czym s$rednia wysokos¢ dla
populacji wyniosta 89,2 cm. Srednia dugo$é wiechy wérdd linii RIL wyniosta 20,1 cm, i byta wicksza
anizeli stwierdzona u obu form rodzicielskich, ponadto zr6znicowanie wsrod linii byto bardzo duze i
dtugos¢ wiechy wahata sie od zaledwie 12,3 do 27,7 cm.

Pomimo duzej liczby kloskow formowanych u formy ojcowskiej STH 9787, $rednia ilo$é
ktoskow w wiesze u mieszancéw wyniosta zaledwie 52,2, przy czym w wiechach stwierdzono
wystepowanie od 31,0 do 101,3 ktoskow. Liczba ziarniakow w formach mieszancowych byta niemal
identyczna z ilo$cig ziarniakow formowanych w wiechach formy ojcowskiej, ktora pod tym wzgledem
przewyzszala form¢ mateczna o okoto 17%. Masa ziarniakdw z wiechy u mieszancow byla wyzsza,
anizeli u obu form rodzicielskich, co po uwzglednieniu liczby ziarniakow w wiesze pozwala
wnioskowaé, ze u mieszancoOw powstawaly ziarniaki o wickszej masie, anizeli u form rodzicielskich.

Celem zadania bylo réwniez rozmnozenie kolejnych pokolen (Fg,F7,Fg) mieszancow
migdzyodmianowych oraz migdzygatunkowych w kierunku uzyskania RIL (populacje 32, 52, 101,
310, 337).

Tab. 4. Rozmnozenie kolejnych pokolen mieszancow.

Liczebnos$¢ roslin w pokoleniu Suma

Populacja Rodowod E F F roslin w

6 ! 8 populacji
E32 A. fatua 216 x Sam - - 110 110
E52 A. sterilis 66 x Sam - 95 55 150
E101 Bingo x STH 9787 - 160 - 160
E310 Celer x STH 9210 - 200 - 200
E337 Bingo x North Carolina 100 100 - 200
Suma 100 555 165 820

Rozmnozono odpowiednio 100, 555 oraz 165 linii pokolen Fs, Fg i F; (Tab. 4). W sumie
zebrano izolowane ziarniaki z 820 poletek. Najwigksza liczebnos$cia charakteryzowaty si¢ populacje
E310 oraz E337, dla ktorych zebrano ziarniaki z 200 poletek. Najmniejsza liczebnoscia
charakteryzowata si¢ populacja E32 posiadajgca w rodowodzie dziki gatunek A. fatua.

Whnioski

1. Uzyskane mieszance F; b¢dg materialem badawczym w kolejnych latach badan. Beda one
shuzyty gtéwnie weryfikacji markerow uzyskanych w oparciu o dotychczas wyprowadzone
populacje.

2. Uzyskane linie mieszancowe sg zrdodlem zroznicowania genetycznego, poszerzaja pule
genetyczng owsa zwyczajnego i moga zosta¢ wykorzystane w pracach hodowlanych.

3. Analiza cech ilosciowych w populacjach E101 oraz E56 wykazata, ze w zdecydowane;j
wigkszo$ci nie majg one rozktadu normalnego.

Mierniki dla tematu badawczego 1

Lp. miernik warto$¢ miernika warto$¢ miernika
podana w opisie zadania zrealizowana

1 Liczba wyprowadzanych kombinacji mieszancowych 3 3

2 Liczba fenotypowanych kombinacji F, 4 4

3 Liczba fenotypowanych populacji Fg RIL 2 2

4 Liczba populacji prowadzonych w kierunku RIL 5 5




3. 2. Profilowanie DNA populacji mapujacych.
Cel tematu badawczego 2

* Analiza polimorfizmu DArTseq 120 linii reprezentujagcych populacj¢ mapujaca F, E822
(A. sterilis x A. sativa) oraz 150 linii RIL E101 (A. sativa STH9787 x A. sativa Bingo)

Wyniki

Genotypowaniu metoda DArTseq poddano 120 linii reprezentujacych populacje mapujacg F,
E822 (A. sterilis x A. sativa), 150 linii RIL E101 (A. sativa STH9787 x A. sativa Bingo) oraz formy
rodzicielskie. Przeprowadzona wstgpnie analiza hierarchiczna wykazata, ze analizowane populacje nie
zawierajg duplikatow. Oznacza to, ze kazdy osobnik w populacji jest odmienny. Wstepna analiza
uzyskanych matryc binarnych wykazatla, ze heterozygotyczno$¢ markerow, jak réwniez osobnikow
jest stosunkowo niewielka. Prawdopodobnie wptyneto na ten wynik wyrdwnanie i wysoki stopien
homozygotycznosci mieszancow migdzyodmianowych RIL 101. Wyniki te wskazuja, ze dane nadaja
si¢ do opracowania mapy genetycznej dla tej populacji w kolejnym roku realizacji projektu. Z kolei
dane uzyskane dla populacji E822 postuza do weryfikacji markerow dla cech zwiazanych
z udomowieniem owsa uzyskanych w oparciu o analizy genetyczne populacji E52 i E56.

Whnioski

1. Metoda DArTseq umozliwila uzyskanie duzej liczby markerow molekularnych uzytecznych
do mapowania genetycznego.

2. Zidentyfikowano bardzo duze ilo$ci markeréw typu SNP oraz silicoDArT o bardzo wysokiej
jakosci 1 wiarygodnosci.

Mierniki dla tematu badawczego 2

Lp. miernik warto$¢ miernika warto$¢ miernika
podana w opisie zadania zrealizowana

1 Liczba linii F, genotypowanych metodg DArTseq 120 120

2 Liczba linii RIL Fg genotypowanych metodg DArTseq 150 150

3. 3. Identyfikacja QTLi dla wybranych cech.

Cel tematu badawczego 3

* Celem tematu jest identyfikacja QTLi dla wybranych cech w oparciu o populacje
mapujacg Fg E56 (A. fatua x A. sativa ‘Sam’)

Wyniki

Mapeg genetyczng dla populacji E56 skonstruowang w roku ubieglym wykorzystano do
naniesienia QTLi dla dwoch analizowanych cech osypywania ziarniakow oraz wysoko$ci roslin.
W przypadku osypywania, ktore dziedziczy si¢ jak cecha warunkowana jednogenowo,
zidentyfikowano tylko jeden bardzo silny QTL, ktory zlokalizowano na koncu grupy LG 22.
W przypadku wysokosci, ktéra ma rozklad normalny i jest cechg warunkowang poligenicznie,
zidentyfikowano 8 QTLi w obrgbie 6 grup sprzezen LG1, LGS, LG9, LG12, LG13 oraz LG16.

Whioski
1. Dla osypywania ziarniakoéw w populacji RIL zidentyfikowano jeden bardzo silny QTL na grupie
sprzezen LG 22.

2. W przypadku wysokosci roslin w populacji RIL E56 (A. fatua x A. sativa) zidentyfikowano 8
QTLi w obrebie 6 grup sprzezen LG1, LGS, LG9, LG12, LG13 oraz LG16, z ktorych
najwigkszy wplyw na ksztaltowanie cechy miat jeden z QTLi zlokalizowany na LGS.

Mierniki dla tematu badawczego 3

Lp. miernik warto$é miernika warto$é miernika
podana w opisie zadania zrealizowana
1 Liczba analizowanych cech. 2 2




3. 4. Analiza asocjacyjna 370 linii i odmian. Identyfikacja i testowanie potencjalnych
markeréw asocjowanych z cechami.

Cel tematu badawczego 4
*  Analiza asocjacyjna — MTZ.
*  Proba konwersji markerow SRAP dla genu Dw7 w marker typu SCAR.

*  Testowanie potencjalnych markerdw zasocjowanych z wysokoscia.
Wyniki

Do analizy w pakiecie GAPIT R uzyto markeréw molekularnych DArTseq i silicoDArT

uzyskanych dla 370 odmian i linii owsa. Szczegétowa analiza danych genotypowych uzyskanych dla
populacji przeznaczonej do mapowania asocjacyjnego przeprowadzona w roku ubieglym wykazata, ze
dobor osobnikow zostat przeprowadzony prawidlowo, a dane genotypowe moga by¢ wykorzystywane
do okreslenia asocjacji markerow z badanymi cechami.
Analize przeprowadzono dla kazdego roku i/lub powtorzenia niezaleznie. Analizowano m.in. rozktad
fenotypdéw w populacji i $rednie, a takze odchylenie od $redniej. Niezaleznie od roku badan rozktad
wartosci dla MTZ byt rozkladem normalnym. Analizowano réwniez mozliwo$¢ predykcji markerow
asocjowanych z cecha, a takze jej odziedziczalnosc.

Na podstawie przeprowadzonych analiz stwierdzono, ze wiele uzyskanych markeréw wykazuje
silng asocjacj¢ z analizowana cecha, czyli MTZ oceniana w jednym powtdrzeniu w latach 2014 1 2015
oraz w dwoch powtorzeniach w roku 2016. Analize asocjacyjng przeprowadzono dla kazdego procesu
fenotypowania niezaleznie. W przypadku markerow silicoDArT markerow, ktére wykazaty si¢ silng
asocjacja z badang cecha co najmniej w trzech latach badan lub w czterech powtorzeniach
zidentyfikowano 2 sposrod 60 tys., z kolei 19 markerow asocjowalo z cechg w dwodch latach badan,
ale jednocze$nie w trzech powtorzeniach. Sposrod testowanych 60 tys. markerow DArTseq 4
wykazaly asocjacje z badana cecha w kazdym roku badan. Z kolei w przypadku 48 markerow
stwierdzono asocjacje z cechg w trzech sposrdd czterech niezaleznych analiz.

W oparciu o wyniki badan prowadzonych w roku poprzednim stwierdzono, ze amplifikacja
dwoch fragmentow DNA przy udziale dwoch par starterow SRAP sprzezona jest z brakiem obecnosci
genu Dw7. Stwierdzono silne sprze¢zenie markera z cechg, dlatego podjeto probe konwersji obu
markeréw na markery SCAR. Roéznicujace produkty SRAP poddano klonowaniu, a nastepnie
sekwencjonowaniu. Wyniki sekwencjonowania poddano analizie bioinformatycznej przy uzyciu
oprogramowania MEGA 6.0. W kolejnym etapie odszukano sekwencje homologiczne do sekwencji
uzyskanych fragmentow DNA w bazie danych GenBank NCBI (z wykorzystaniem narzedzia BLAST
(Basic Local Alignment Search Tool). Niestety zaden z fragmentow nie wykazal homologii z zadna z
sekwencji zdeponowang w bazie danych NCBI

Zadna z kombinacji starterow zaprojektowanych do zsekwencjonowanego fragmentu SRAP
16_17 nie inicjowala syntezy produktu, ktory roznicowatby formy niskie od wysokich. W przypadku
fragmentu 3 47 pozadany produkt, tak jak oczekiwano obserwowano u wszystkich form wysokich
oraz jednej sposrod czterech testowanych form niskich. Mozna bylo na tym etapie analiz
przypuszczaé, ze sprzezenie markera z cechg bedzie niskie niemniej jednak sposrdod testowanych par
startero6w wybrano 2 i przeprowadzono reakcj¢ na DNA 12 niskich i 12 wysokich roslin populacji 326
i 337. Z uwagi na brak powtarzalnosci wynikow uzyskanych dla pary starterow 3 47F1+R1 do
dalszych analiz i weryfikacji polecana jest druga z wytypowanych par 3_47F1+R2. Nalezy jednak
mie¢ na uwadze, ze w populacji 326 prawidlowo identyfikowata ona zaledwie 20 spos$rod 24
testowanych roslin.

Kolejnym celem tematu badawczego byla konwersja na markery specyficzne 4 markerow
silicoDArT oraz 1 markera DArTseq, ktére na podstawie analiz GWAS przeprowadzonych w roku
poprzednim charakteryzowaly si¢ najsilniejsza asocjacjg z badana cecha, czyli wysokoscig roslin. Na
podstawie zidentyfikowanych sekwencji zaprojektowano startery w programie Primer3 dostgpnym na
stronie NCBI z zastosowaniem specyficznych parametrow dla krotkich sekwencji. Nastepnie
przeprowadzono reakcje STS wybierajagc poczatkowo jako matryce DNA pochodzace z czterech
odmian/linii hodowlanych, ktore we wszystkich latach prowadzenia eksperymentu polowego
charakteryzowaly si¢ najnizszg badz najwyzsza wysoko$cig roslin. Przetestowano 50 par starterow w
réoznych temperaturach i dla zaledwie kilku z nich uzyskano produkty rdéznicujgce. PO
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przeanalizowaniu powyzszych wynikéw wybrano 10 par starterow. Najlepsze dopasowanie segregacji
markera do fenotypu uzyskano dla par starteréw Aso 24 F2 i R2b oraz Aso 57 F1 i R2 i s3 one

polecane do selekcji opartej na analizach asocjacyjnych.

Whioski

1. Analiza asocjacyjna umozliwiata identyfikacje 2 markerow SilicODArT oraz 4 markerow
DArTseq, ktore asocjowaly z masa tysigca ziarniakéw okre$long na podstawie wynikoéw

uzyskanych w trzech latach badan (4 powtorzeniach).

2. W przypadku 48 markerow stwierdzono asocjacje z masg tysigca ziarniakow w trzech sposrod

czterech niezaleznych analiz.

3. Do identyfikacji recesywnego allelu genu kartowatosci dw7 wytypowano kombinacj¢

starterow 3_47F1+ 3_47R2.

4. Najlepsze dopasowanie segregacji markera asocjowanego z wysokoscig roslin do fenotypu
uzyskano dla par starterow Aso 24 F2 i Aso 24 R2boraz Aso 57 F11iAso 57 R2.

Mierniki dla tematu badawczego 4

Lp. miernik wartosé miernika | 4066 miernika
pOdigz;\;?ap's'e zrealizowana

1 Liczba asocjowanych cech 1 1

2 Liczba konwertowanych markeréw SRAP dla genu Dw7 2 2

3 Liczba testowanych markeréw zasocjowanych z wysokoscia 5 5

4 Liczba cech analizowanych w populacji E56 1 1




