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SPRAWOZDANIE MERYTORYCZNE

z realizacji zadania na rzecz postepu biologicznego w produkcji roslinnej w 2019 roku

A. INFORMACJE OGOLNE

Tytut zadania Mapowanie sprzezeniowe i asocjacyjne owsa zwyczajnego

Numer zadania (w zatqczniku nr 8 do rozporzgdzenia Ministra Rolnictwa i Rozwoju Wsi z dnia 27 lipca 2017 r. w sprawie stawek
dotacji przedmiotowych dla réznych podmiotow wykonujgcych zadania na rzecz rolnictwa (Dz. U. z 2017 r. poz. 1470) 30

Planowany okres realizacji zadania 12 miesiecy

Planowane naktady w zt 120 600

B. DANE WNIOSKODAWCY

Imig¢ i nazwisko osoby reprezentujacej jednostke badawcza, tytut lub stopien naukowy, stanowisko, nazwa

i adres jednostki badawczej, telefon, fax)

Zbigniew Gradzki, Prof. dr hab., Prorektor ds. Nauki, Wdrozen i Wspélpracy Miedzynarodowej
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




C. INFORMACJA O WYKONAWCACH
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kierownik zadania

imi¢ i nazwisko

stopien i tytul naukowy

miejsce zatrudnienia

Edyta Paczos-Grzeda

dr hab.

Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie
Instytut Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin

wykonawcy zadania

imi¢ 1 nazwisko

stopien i tytul naukowy

miejsce zatrudnienia

. IHAR Radzikéw
Piotr Bednarek prof. dr hab. Zaklad Biochemii i Fizjologii Roslin
Svlwia Sowa dr inz Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie
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Joanna Toporowska | mgr inz. Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie

Instytut Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin

2. Kierownik zadania (imig, nazwisko, tytut lub stopien naukowy, adres do korespondencji, telefon bezposredni i do
sekretariatu jednostki organizacyjnej zatrudniajqcej kierownika zadania, e-mail kierownika; telefon do oraz dane osoby,

Z ktorq mozna sie kontaktowaé w razie nieobecnosci kierownika zadania)

Edyta Paczos-Grzeda, dr hab.

Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie
Instytut Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin
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 ktorq mozna si¢ kontaktowaé w razie nieobecnosci kierownika zadania

Sylwia Sowa, dr inz.

Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie
Instytut Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin
ul. Akademicka 15

20-934 Lublin

tel. (81) 445-68-84, kom. 693838107
sylwia.sowa@up.lublin.pl
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D. OPIS ZADANIA

1. Cele zadania

Czy cel
zostal
Lp. Cel zrealizowany
(tak/nie
/czesciowo')
Precyzyjne fenotypowanie wczesnych pokolenn mieszancow
1. |. " TAK
i populacji RIL.
Kontynuowanie rozmnozen materialbw przeznaczonych do
2. | uzyskania zaawansowanych mi¢dzyodmianowych TAK
I migdzygatunkowych rekombinacyjnych linii wsobnych.
3. | Genotypowanie i fenotypowanie populacji mapujacej RIL E310. TAK
Konstrukcja mapy oraz identyfikacja QTLi dla wybranych cech
4. ; . . 2. < TAK
w migdzyodmianowej populacji mapujacej RIL E101.
Fenotypowanie linii i odmian A. sativa przeznaczonych do analiz
5. | asocjacyjnych — weryfikacja fenotypéw form skrajnych oraz TAK
markeréw asocjowanych z wysoko$cig roslin.

2. Harmonogram realizacji zadania

Harmonogram realizacji zadania nalezy sporzqdzi¢ 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 wyrézni¢ etapy (tematy badawcze), okreslic¢ czas ich trwania w miesigcach od rozpoczecia projektu i przewidywane
koszty. Terminy realizacji tematow badawczych mogg si¢ zazebiaé. Suma kosztow tematéw badawczych musi byé¢ réwna

catkowitemu kosztowi zadania.

Lp.

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

Kontynuacja rozmnozen populacji mapujacych.

rekombinacyjnych linii wsobnych.
(potaczone tematy 1 i 2 opisu wieloletniego)

Fenotypowanie wczesnych pokolen mieszancow oraz 311

(potaczone tematy 3 i 6 opisu wieloletniego)

Profilowanie DNA populacji mapujacych. 1-12

Konstrukcja i analiza map genetycznych oraz

(temat 7 i 10 opisu wieloletniego)

identyfikacja QTLi dla wybranych cech. 4-12

Analiza asocjacyjna 370 linii i odmian. ldentyfikacja

tematy 8 i 9 opisu wieloletniego).

i testowanie potencjalnych markeroéw cech. (potaczone 3-12




3. OpIS tematow badawczych (nalezy sporzqdzi¢ opis dla tematéw badawczych wymienionych w tabeli powyzej;
kolejnos¢ zgodnie z tabelg powyzej)
3. 1. Kontynuacja rozmnozen populacji mapujacych. Fenotypowanie wczesnych pokolen
mieszancow oraz rekombinacyjnych linii wsobnych.

Cel tematu badawczego 1

Fenotypowanie kombinacji mieszancowych F; uzyskanych w roku poprzednim.
Fenotypowanie populacji F, E958 (Trelle Dwarf x North Carolina).
Fenotypowanie mi¢dzygatunkowych populacji F, E937 (A. sterilis 172 x A. fatua 525)
i E942 (A. fatua 523 x A. sterilis 66) pod wzgledem sposobu osypywania.

*  Fenotypowanie populacji mapujgcej RIL E310 (Celer x STH 9210).
Kontynuacja rozmnozen w kierunku RIL populacji ES2, E101 E326, E337, E366.

Wyniki

Fenotypowaniu poddano 6 kombinacji mieszancowych F; uzyskanych w roku poprzednim.
Reprezentowaly one mieszance migdzygatunkowe A. sterilis x A. fatua i A. fatua x A. sterilis oraz
mieszance miedzyodmianowe pomigdzy formami o karfowym pokroju roslin.

Tab. 1. Wyniki fenotypowania mieszancow F.
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Mieszance miedzygatunkowe
1007 |A. sterilis (66) | A. fatua (216) 133 3 3 27 53 34 | 263|031
1008a | A. fatua (216) | A. sterilis (66) 120 3 0 23 24 43 | 1,34 | 1,34
1008b | A. fatua (216) | A. sterilis (66) 121 2 0 25 34 63 | 2,14 | 1,57
Mieszance miedzyodmianowe

1045a | Bingo Palestine Dwarf | 65 4 1 11 39 81 | 2,73 | 5,70
1045b | Bingo Palestine Dwarf | 69 4 0 11 29 63 | 2,13 | 5,09
1051 | Palestine Dwarf | Bingo 71 4 0 14 25 53 | 2,13 | 5,23
1163 | North Caroline | Palestine Dwarf | 65 3 1 12 29 64 | 2,14 | 3,04
1159a | Palestine Dwarf | North Caroline | 63 3 0 9 28 71 | 2,24 | 2,25
1159b | Palestine Dwarf | North Caroline | 58 3 0 11 26 51 | 1,64 | 2,76

Podobnie jak w roku poprzednim mieszaniec, ktérego komponentem matecznym byt A. sterilis
byt wyzszy, anizeli mieszance uzyskane w wyniku krzyzowania zwrotnego. Srednia liczba pedow
produkcyjnych byta porownywalna w obu przypadkach, ale juz niedogonéw wyzsza u mieszanca
A. sterilis x A. fatua. Pozostate oceniane cechy, takie jak dtugos$¢ wiechy, liczba kloskéw oraz masa
i liczba ziarniakow byty do$¢ zréznicowane, ale nie obserwowano zalezno$ci pomigdzy ich
warto$ciami a formulg krzyzowania. Na podstawie kilkuletnich obserwacji wydaje si¢ jednak, ze
zastosowanie A. fatua jako formy matecznej przyczynia si¢ do zmian w morfologii wiechy i prowadzi
do zwigkszenia liczby ziarniakow.

Fenotypowaniu poddano réwniez mieszance mi¢dzyodmianowe pomi¢dzy odmiang Bingo, a linig
kartowa wyselekcjonowang z odmiany populacyjnej Palestine Dwarf. Dotychczas nie zidentyfikowano
genu warunkujacego kartowy pokrdj tej odmiany. Lini¢ kartowg Palestine Dwarf skrzyzowano z inng
odmiang kartowa North Caroline (Dw7), w celu sprawdzenia, czy Palestine Dwarf nie posiada allelu
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dominujacego tego genu. Krzyzowanie odmiany Bingo z Palestine Dwarf wykazato, ze niezaleznie od
kierunku krzyzowania uzyskane rosliny sg niskie, co wskazuje na obecno$¢ dominujgcego genu
kartowatosci. Krzyzowanie Palestine Dwarf z North Caroline doprowadzito rowniez do uzyskania
form niskich, ale nieznaczna redukcja wysoko$ci nie wskazuje, aby geny te dziataly niezaleznie i
redukowaty wysoko$¢ w sposdb kumulatywny. Obserwowany fenotyp pozwala rowniez przypuszczac,
ze Palestine Dwarf posiada gen Dw7. Hipoteza ta zostanie wyjasniona w roku kolejnym na podstawie
obserwacji fenotypu mieszancéw pokolenia F,. U wszystkich analizowanych mieszancow
miedzyodmianowych obserwowano charakterystyczng dla genu Dw7 skrocong — kompaktowa wieche.
Fenotypowaniu poddano rowniez mieszance populacji F, E958 (Trelle Dwarf x North Carolina).
Trelle Dwarf jest forma kartowa, u ktorej skrocona stoma jest efektem dziatania pojedynczego genu
(prawdopodobnie Dw4), za$§ North Carolina, jak wspomniano wcze$niej posiada gen Dw7.
Fenotypowanie ro$lin F, polegalo na ocenie wysokosci roslin, liczby pedéw produkcyjnych i
niedogonow, dtugosci wiechy, liczby ktoskéw oraz liczby i masy ziarniakow z wiechy. Sposrod
wysianych ziarniakoéw skietkowato i osiggneto dojrzatos¢ 141 roslin.

Tab. 2. Analiza statystyczna wynikow fenotypowania form rodzicielskich populacji F, E958 (Trelle Dwarf x
North Carolina)

North Caroline Trelle Dwarf
L.p. Cecha Minimum | Maximum | Srednia | Minimum | Maximum | Srednia
1 | Wysokos¢ 49,0 60,0 54,1 52,0 76,0 66,9
2 | Liczba pedow prod. 3,0 12,0 6,5 4,0 15,0 8,5
3 | Liczba niedogonow 3,0 13,0 7,7 3,0 10,0 6,0
4 | Dlugo$¢ wiechy 10,0 12,0 10,9 9,0 14,0 10,3
5 | Liczba kloskow 24,0 51,0 36,4 31,0 67,0 42,9
6 | Liczba ziarniakow 48,0 94,0 70,0 8,0 112,0 63,5
7 | Masa ziarniakow 1,37 2,56 19 0,11 2,60 1,39

Tab. 3. Analiza statystyczna wynikow fenotypowania populacji F, E958 (Trelle Dwarf x North Carolina).

] Odchylenie
L.p. Cecha Minimum | Maximum | Srednia | standardowe
1| Wysokos¢ 30,0 128,0 65,8 19,3
2 | Liczba pedoéw prod. 1,0 18,0 5,9 3,0
3| Liczba niedogonow 0,0 26,0 7,5 5,4
4 | Dlugos¢ wiechy 4,0 31,0 11,1 55
5| Liczba ktoskow 6,0 106,0 37,2 18,4
6 | Liczba ziarniakow 10,0 266,0 73,5 45,3
7 | Masa ziarniakOw 0,09 4,08 1,31 0,96

Linie F, E958 (Trelle Dwarf x North Carolina) charakteryzowaty si¢ wysoka zmiennos$cia pod
wzgledem badanych cech, ponadto u mieszancow w przypadku wszystkich cech obserwowa¢ mozna
byto przekroczenie wartoSci cech rodzicielskich (Tab. 2.3). Wynika to z obecno$ci dwoch
segregujacych genow kartowatosci.

Wysoko$¢ linii wahata si¢ od 30 cm do 128 cm, przy czym $rednia wysokos¢ dla populacji
wyniosta 65 cm. W potaczeniu z obserwowanym rozktadem cechy w populacji zdecydowanie mozna
stwierdzi¢, ze sprowadzona z banku genow NSGC w Beltsville USA odmiana Trelle Dwarf posiada
gen odmienny anizeli DW7 i jest to z wysokim prawdopodobienstwem gen DwA4.

Srednia dtugo$é wiechy populacji mieszafcowej wyniosta 11,1 cm, co odpowiadato $redniej
dhugosci wiechy obu form rodzicielskich, ale zr6znicowanie wsrdd linii byto bardzo duze i dtugosé
wiechy wahata si¢ od zaledwie 4 do 31 cm. Obie warto$ci wykraczaly poza warto$ci obserwowane u
form rodzicielskich.

Zdecydowanej zmianie w populacji mieszancowej ulegta liczba ktoskow z wiechy, ktora u form
rodzicielskich wahata sie od 24 do 67, wynoszac $rednio 36 u North Carolina oraz 43 u Trelle Dwarf.
W liniach mieszancowych minimalna liczba kloskéw wynosita zaledwie 6, czego przyczyna byta
kumulacja dwoch genow karlowatosci niekorzystnie wptywajacych na ten parametr wiechy. U
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podwojnych homozygot recesywnych, charakteryzujacych si¢ dlugoscia stomy przekraczajaca 100 cm
liczba kloskoéw potrafita osiggnaé nawet 106. Konsekwencjg zroznicowanej liczby kloskow byty
bardzo réznorodne liczebnos$¢ i masa ziarniakow. Liczba ziarniakow u mieszancéw wahata si¢ od 10
do 266 z wiechy, a masa od 0,09 do 4,08.

Okreslajac rozktad wartosci cechy w populacji stwierdzono, ze zadna z cech nie wykazuje
dopasowania do rozktadu normalnego (Rys. 1).
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Rys. 1. Brak dopasowania do rozktadu normalnego wszystkich analizowanych w populacji E958 cech.

Analiza korelacji cech wykazata, najsilniejszg zalezno$¢ pomigdzy wysokos$cig rosliny, a
dtugoscia wiechy (0,910) (Rys. 2) oraz pomigdzy liczba a masa ziarniakéw (0,801). Wysokos¢ byta
réwniez silnie skorelowana z liczbg ktoskow (0,508) i masg ziarniakow (0,552) z wiechy. Istotng

korelacje odnotowano pomigdzy liczba ktoskow a liczba (0,586) oraz masg (0,626) ziarniakow
(Tab.4).



Tab. 4. Analiza korelacji/istotnosci r6znic pomigdzy ocenianymi cechami w populacji E958.

= 2
Cecha 2 © 2 o S 2 > s 5 © 8 =
2 e | 83 G Q= QE © S
> | 23| 88 | E2 S8 S5 S 5
= J& | O°F 2= 0= T ] IS
Wysokos$¢ 0,239 0,158 | <0,0001 | <0,0001 0,015 < 0,0001
Liczba pedéw prod. -0,108 0,007 0,109 0,030 <0,0001 0,005
Liczba niedogonéw -0,130 | 0,246 0,084 0,817 0,117 0,802
Dlugos¢ wiechy 0,910 -0,147 | -0,158 < 0,0001 0,046 < 0,0001
Liczba kloskéow 0,508 0,198 -0,021 | 0,445 <0,0001 <0,0001
Liczba ziarniakow 0,223 0,463 0,144 0,183 0,586 <0,0001
Masa ziarniakow 0,552 | 0,258 | -0,023 | 0,540 0,626 0,801

Fenotypowaniu pod wzgledem sposobu osypywania poddano mi¢dzygatunkowe populacje F,
E937 (A. sterilis 172 x A. fatua 525) i E942 (A. fatua 523 x A. sterilis 66). Na podstawie uzyskanych
wynikow stwierdzono, ze dominujgcym sposobem osypywania jest charakterystyczny dla A. sterilis
model osypywania catych kloskéw. Osypywanie pojedynczych ziarniakow ma charakter recesywny.
W krzyzowaniach z A. sativa, forma udomowiona, ktorej ktoski pozostajg na wiesze po dojrzeniu ma
charakter dominujacy w stosunku do obu sposoboéw 0sypywania, ktore maja charakter recesywny.
Rozktad fenotypow w populacji wskazuje na dziedziczenie jednogenowe.

Fenotypowaniu poddano rowniez rekombinacyjne linie wsobne migdzyodmianowej populacji
mapujacej Fg E310 (Celer x STH 9210) oraz formy rodzicielskie tej populacji. Analizowano
wysokos¢, dhugos¢ wiechy, liczbe ktoskow, liczbe i mase ziarniakow z wiechy. Ocenie poddano 300
linii pokolenia Fg oraz po 30 roslin rodzicielskich.

Linie RIL Fg E310 charakteryzowaly si¢ wysokg zmienno$cia pod wzgledem wszystkich
analizowanych cech, ponadto u mieszancow obserwowa¢ mozna bylo przekroczenie warto$ci
wszystkich cech w poréwnaniu z formami rodzicielskimi (Tab. 5,6).

Wysoko$¢ linii wahata si¢ $rednio od 54 ¢cm do 134 cm, przy czym $rednia wysokos$¢ dla
populacji wyniosta 91 cm. Srednia dhugos¢ wiechy wérdd linii RIL wyniosta 22,2 cm, ale najkrotsze
wiechy osiaggaly dtugos¢ zaledwie 13 cm, a najdtuzsze — 32 cm. U form rodzicielskich zakres tej cechy
wahat si¢ od 18 do 25 cm. Jest to zwigzane z obecnoscig genu Dw6, poniewaz analizowana w roku
poprzednim populacja E101 réwniez charakteryzowata si¢ bardzo duzym zroéznicowaniem dtugosci
wiechy, ktora wahata si¢ od 12 do 27 cm.

Liczba ktoskow w wiesze formowana u form rodzicielskich byta zblizona i wyniosta $rednio
48,3 oraz 52,7 przy czym wahata si¢ u poszczegdlnych roslin reprezentujacych formy rodzicielskie od
32 do 74. W wiechach poszczeg6élnych linii RIL stwierdzono od 25,0 do 134 kioskow, niemal
dwukrotnie wigcej anizeli u form rodzicielskich. Srednia liczba ziarniakéw w formach mieszancowych
byta niemal identyczna z ilo$cig ziarniakéw formowanych $rednio w wiechach formy ojcowskiej,
ktora pod tym wzgledem przewyzszata forme mateczng o okoto 37%. Maksymalna ilos¢ ziarniakow w
wiesze gtownej u form rodzicielskich wyniosta 131 w odmianie Celer oraz 173 w linii STH 9210.
Najlepsze mieszance wytwarzaly az 344 ziarniaki w wiesze. Masa ziarniakow w wiesze form
rodzicielskich wyniosta $rednio 4,0 i 4,8 g, maksymalnie odpowiednio 6,5 oraz 6,2 g. Masa
ziarniakoéw z wiechy u mieszancéw byla wyzsza, $rednio wynosita 5,06 g ale u najlepszych
mieszancow wynosita ponad 15 g. Po uwzglgdnieniu liczby i masy ziarniakow w wiesze mozna
wnioskowac¢, ze u mieszancoOw powstawaly ziarniaki o wigkszej masie, anizeli u form rodzicielskich.

Okreslajac rozklad wartosci cech w populacji stwierdzono, ze zadna z nich nie wykazuje
dopasowania do rozktadu normalnego (Rys. 3).
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Rys. 3. Brak rozktadu normalnego cech w populacji E310.

Analiza korelacji cech wykazata, ze wszystkie cechy sa ze sobg istotnie skorelowane (Tab. 8,
Rys. 4). Najsilniejsza korelacje stwierdzono pomiedzy liczbg a masg ziarniakow z wiechy (0,880).
Jest to bardzo istotne, gdyz wskazuje, ze wzrostowi liczby ziarniakow nie towarzyszy spadek ich
masy. Podobnie liczba ktoskow jest silnie skorelowana z liczba ziarniakéw (0,825), co oznacza, ze
wzrost liczby ziarniakéw nie odbywa sie poprzez formowanie ktoskoéw trzeciorzedowych. Z Kkolei
liczba ktoskéw jest silnie skorelowana z masa ziarniakow (0,720). Diugos¢ wiechy jest skorelowana z
dlugoscia calego zdzbla, a takze z liczba ktoskow oraz liczbg 1 masg ziarniakow z rosliny. Wysoko$é

jest rowniez silnie skorelowana z masa ziarniakow z wiechy glownej.

Tab. 8. Analiza korelacji pomiedzy ocenianymi cechami w populacji E310.

Cecha Wysokos¢ | Dlugosé wiechy kI;(I)(s:f(t()')iv zial;llfiza?(etliw ziam?:liéw
Wysokosé <0,0001 0,028 <0,0001 <0,0001
Dlugos$é¢ wiechy 0,681 <0,0001 <0,0001 <0,0001
Liczba kloskow 0,127 0,441 < 0,0001 < 0,0001
Liczba ziarniakow 0,251 0,403 0,825 < 0,0001
Masa ziarniakéw 0,521 0,621 0,720 0,880




Celem =zadania bylo rowniez rozmmnozenie kolejnych pokolen (F;, Fg) mieszancow
mi¢dzyodmianowych oraz mig¢dzygatunkowych w kierunku uzyskania linii RIL populacji 52, 101,
326, 337, 366

Tab. 9. RozmnozZenie kolejnych pokoleh mieszancow.

Liczebnos$¢ roslin Suma

Populacja Rodowéd w pokoleniu ro$lin w

F; Fg populacji
E52 A. sterilis 66 x Sam 100 100
E101 Bingo x STH 9787 147 147
E326 Bingo x Penline 116 200 - 200
E337 Bingo x North Carolina 200 - 200
E366 Bingo x Palestine Dwarf 100 - 100
Suma 600 147 747

Rozmnozono odpowiednio 600 oraz 147 linii pokolen F; i Fg (Tab. 10). W sumie zebrano
izolowane ziarniaki z 747 poletek. Najwickszg liczebnos$cia charakteryzowaty sie populacje E326 oraz
E337, dla ktorych zebrano ziarniaki z 200 poletek. Najmniejsza liczebno$cia charakteryzowaly sie
populacje E52 i E366.

Mierniki dla tematu badawczego 1

Lp. miernik Wartose miemika | yartos¢ miernika
po azr;cijg]%pme zrealizowana

1 Liczba fenotypowanych kombinacji F; 6 6

2 Liczba fenotypowanych populacji F» 3 3

3 Liczba fenotypowanych populacji Fg RIL 1 1

4 Liczba populacji prowadzonych w kierunku RIL 5 5

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

*  Analiza polimorfizmu DArTseq 130 linii reprezentujacych populacje mapujacg RIL E310

Wyniki

Genotypowaniu metoda DArTseq poddano 130 linii reprezentujacych populacj¢ RIL E310 (A.
sativa Celer x A. sativa STH 9210) oraz formy rodzicielskie. Przeprowadzona wstepnie analiza
hierarchiczna wykazata, ze analizowane populacje nie zawieraja duplikatow (Rys.5,6). Oznacza to, ze
kazdy osobnik w populacji jest odmienny. Wstepna analiza uzyskanych matryc binarnych wykazata,
ze heterozygotyczno$¢ markerow, jak rowniez osobnikéw jest stosunkowo niewielka. Wskazuje to na
wysoki stopien homozygotycznosci mieszancow miedzyodmianowych RIL 310. Wyniki te wskazuja,
ze dane nadaja si¢ do opracowania mapy genetycznej dla tej populacji w kolejnym roku realizacji
projektu.

Mierniki dla tematu badawczego 2

Lp.

miernik

warto$¢ miernika
podana w opisie
zadania

warto$¢ miernika
zrealizowana

1 Liczba linii RIL Fg genotypowanych metoda DArTseq

130

130




3. 3. Konstrukcja i analiza map genetycznych oraz identyfikacja QTLi dla wybranych cech.

Cel tematu badawczego 3

*  Konstrukcja mapy genetycznej populacji RIL Fg E101

* Identyfikacja QTLi dla 5 wybranych cech: wysokosci roslin, dlugosci wiechy, liczby ktoskow
w wiesze oraz liczby i masy ziarniakow w wiesze

Wyniki

Skonstruowana mapa genetyczna zltozona jest z 21 grup sprz¢zen, co odpowiada liczbie
chromosoméw heksaploidalnego owsa (Tab. 10, Rys. 7). Pelna dlugo$¢ mapy wynosi 1895 cM,
obejmuje 478 markerow szkieletowych i 3860 markeréw redundantnych.

Tab. 10. Zestawienie danych dotyczacych mapowania genetycznego dla populacji RIL 101.

Ntlj_néer Szkieletowe | Dlugosé (cM) Redundantne Luka (Haldene) Niewykorzystane
LGO01 8 25.38 23 26 28
LG02 19 53.99 145 29 111
LGO03 23 63.75 159 26 123
LG04 15 57.53 65 29 88
LGO05 9 19.75 48 20 22
LGO06 12 66.53 111 92 55
LGO7 13 30.4 106 10 84
LGO08 8 10.91 18 9 13
LGO09 39 128.31 410 41 182
LG10 23 88.14 274 37 111
LG11 11 22.75 112 14 53
LG12 27 181.17 86 61 192
LG13 52 211.86 379 54 278
LG14 30 161.39 126 57 233
LG15 29 95.53 335 53 113
LG16 17 80.43 97 55 108
LG17 25 125.23 419 60 288
LG18 40 170.29 144 61 215
LG19 48 138.86 606 60 243
LG20 14 99.27 90 62 219
LG21 16 63.86 107 34 187
Suma 478 1895.33 3860 890 2946
Srednia | 22.7619048 | 90.25380952 183.8095238 42.38095238 140.2857143

Mape genetyczng dla populacji E101 wykorzystano do naniesienia QTLi dla pigeciu
analizowanych cech. Mapowanie interwatowe wysoko$ci roslin metoda CIM ujawnito obecnos¢ 4
QTL wystepujacych w 4 roznych grupach sprzezen. Najsilniejszy QTL o najwyzszej
odziedziczalnosci cechy (14.6%) identyfikowano w obrebie LGO1. W maksimum funkcji LOD
wystepuje marker (w kolejnos$ci narastajgcej). Z lewej strony QTL wystepuje marker go otaczajacy.
QTL rozciaga si¢ na obszarze ok 13 cM (Tab. 11, Rys 8). Marker obecny w maksimum QTL
wystepuje gtownie w genotypie linii wysokich i ma charakter addytywny. Natomiast drugi co do
warto$ci maksimum funkcji LOD QTL wystepuje w grupie 20 i cechuje si¢ ujemny efektem
addytywnym.

W przypadku liczby ktoskow CIM wyodrebnia siedem QTL (Tab. 11, Rys 9). Dwa z nich maja
odziedziczalnos¢ 16.5 oraz 11.5% i lokalizujg si¢ w obrgbie LG03 i LG14. Sa to QTL o najwyzszych
warto$ciach funkcji LOD (10 i 7 odpowiednio) oraz ujemnych wartosciach addytywnosci.

Analiza liczby ziarniakow wykazata obecnos¢ szesciu QTL. Najwigksza wartos¢ funkcji LOD
obserwowano dla LG03. Réwniez w tym przypadku stwierdzono najwyzsza odziedziczalno$¢ QTL na
poziomie 15%. Praktycznie wszystkie QTL wykazujg ujemng warto$¢ addytywnosci. Wyjatkiem od
reguly jest QTL identyfikowany w LG15 (Tab. 11, Rys 10).

Analiza wystepowania QTLi dla masy ziarniakow wyodrebnia siedem lokalizacji. Najsilniejszy
QTL wystepuje w obrgbie LG18 a nastgpnie LG15. Funkcja LOD przyjmuje wartosci 10.02 i 9.22.
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Charakteryzuja si¢ one odziedziczalno$cig na poziomie 15-16%. QTL na LG18 wykazuje cechy
addytywne dodatnie natomiast LG15 ujemne.

QTLe diugosci wiechy wystepuja w obrebie czterech grup sprzgzen. Najsilniejszy, o
najwigkszej odziedziczalnosci wystepuje na LG19 (LOD 12). Cechuje go odziedziczalno$¢ na
poziomie 16% 1 addytywnos$¢ o wartosci ujemne;.

Mierniki dla tematu badawczego 3

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

1 Liczba analizowanych i konstruowanych map 1 1

2 Liczba analizowanych cech 5 5

3. 4. Analiza asocjacyjna 370 linii i odmian. Identyfikacja i testowanie potencjalnych
markerow cech.

Cel tematu badawczego 4

*  Fenotypowanie linii i odmian A. sativa przeznaczonych do analiz asocjacyjnych — weryfikacja
form o skrajnych fenotypach.

*  Testowanie markerow asocjowanych z wysokoscia roslin.

Wyniki

Z uwagi na duze rdéznice wartosci cechy — wysoko$ci - pomiedzy powtdrzeniami,
przeprowadzono ponowne fenotypowanie 200 wybranych odmian i linii. Oprocz wysokosci roslin
okre$lono réwniez wczesnos¢, odpornos¢ na choroby oraz MTZ (Tab. 13). Do ponownego
genotypowania wybrano linie i odmiany o skrajnych fenotypach — najwyzsze i najnizsze oraz te z
bardzo duza zmiennoscig cechy w latach. Wysoko$¢ analizowanych odmian i linii wahata si¢ od 58,67
cm do 124,33 cm wynoszgc $rednio 95,57 cm.

Tab. 13. Analiza statystyczna wynikoéw fenotypowania 200 wybranych form reprezentujacych panel asocjacyjny.

L.p. Cecha Minimum | Maximum | Srednia
1| Wczesnosé 37 48 42,45
2 | Porazenie maczniakiem 0 9 2,43
3 | Porazenie rdza koronowa 0 9 6,14
4 | Wysoko$é 58,67 124,33 95,57
5|MTZ 21,08 52,02 36,88

Do analizy w programie TASSEL uzyto markeré6w molekularnych DArTseq i silicoDArT
uzyskanych dla 370 odmian i linii owsa. W sumie do analiz wykorzystano 53519 markerow.
Szczegbdlowa analiza danych genotypowych uzyskanych dla populacji wykazata, ze dobdr osobnikow
zostal przeprowadzony prawidlowo, a dane genotypowe moga by¢ wykorzystywane do okreslenia
asocjacji markerow z badanymi cechami. Tym razem oprocz dotychczasowych danych uwzgledniono
w analizie dane uzyskane w roku 2019. Analiza asocjacyjna dla wysokosci zostata wykonana
ponownie z zastosowaniem metod GLM oraz MLM w wyniku ktérej wytypowano markery
asocjowane z cecha.

Sposrod 50 tys. markerow zaledwie 20 wykazalo asocjacje z wysokoscig roslin potwierdzong
testem Bonferroniego w jednym powtdrzeniu, a sposrod nich zaledwie dwa, jeden DArTseq i jeden
silicoDArT asocjowaly w dwoch powtérzeniach. Zaden z nowo zidentyfikowanych markeréw nie byt
dotychczas rozpatrywany jako marker zasocjowany z wysokoscia.

Prawdopodobnie byto to przyczyng niepowodzenia kolejnego eksperymentu, ktoéry miat na celu
ponowne testowanie markeréw zasocjowanych z wysokoscig opracowanych w roku 2017, gdyz
woOwczas przypuszczano, ze niska asocjacja markera z fenotypem moze wynika¢ z bledow
fenotypowania. Przeprowadzono w zwigzku z tym ponownie reakcje PCR z kombinacjami starterow
badanymi poprzednio. Stwierdzono wowczas, ze najlepsze dopasowanie segregacji markera do
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fenotypu uzyskano dla par starterow Aso 24 F2 i R2b oraz Aso_57 F1 i R2 i polecane je do selekcji

opart

selek

ej na analizach asocjacyjnych.

Do analiz wybrano DNA roélin o skrajnych fenotypach — niskie i wysokie. Na zelu ustawiono je
zgodnie z rosngcg wysokoscig. Ponizej przedstawiono wyniki uzyskane dla 3 sposrod analizowanych
kombinacji starterow (Fot. 1,2,3). Tym razem najlepszy wynik otrzymano dla pary starterow
Aso_24 Flb i R1 (Fot.1). Niestety nadal nie jest to wynik, ktory mogtby by¢ wykorzystany do

cji wspomaganej markerami.

Mierniki dla tematu badawczego 4

Lp- miernik Wagg;ii $i:rir;le<a warto$¢ miernika
P zadaniap zrealizowana

1 Liczba fenotypowanych linii 200 200

2 Liczba testowanych markeréw zasocjowanych z wysokoscia 5 5

4. Planowana prezentacja wynikow badan (podac w tabeli - nalezy wymienié konferencje, na ktoérych
zaprezentowano wyniki i/lub wymieni¢ publikacje, przygotowane i przyjete do druku w trakcie
realizacji zadania w danym roku).

Prezentacja wynikow na konferencjach

Ip.

konferencja

prezentacja

zadania

liczba prezentacji liczba prezentacji
podana w opisie

zrealizowana

IV Ogolnopolska Konferencja ,,Genetyka i
genomika w doskonaleniu roslin uprawnych —
od rosliny modelowej do nowej odmiany”,
5-7.11.2019, Poznan

Edyta Paczos-Grzeda, Sylwia Sowa, Piotr Bednarek,
Aneta Koroluk, Joanna Toporowska, Ewelina Marek,
Kinga Jedra, Jan Sadurski ,,Identyfikacja markerow
zasocjowanych z MTZw owsie zwyczajnym”
Abstrakty. str 63 (wyniki ze sprawozdania 3.4/2018,
str. 20-25)

Sylwia Sowa, Edyta Paczos-Grzeda, Piotr Bednarek,
Aneta Koroluk, Joanna Toporowska, Ewelina Marek,
Kinga Jedra ,Identyfikacja QTL dla wysokosci w
populacji RIL Avena fatua L. x Avena sativa L.
‘Sam’” Abstrakty. str. 67 (wyniki ze sprawozdania
3.3/2018, str. 17-19)

poster

Publ

ikacje w monografiach/czasopismach recenzowanych

monografia/czasopismo

publikacja

liczba publikacji liczba publikacji
podana w opisie zrealizowana
zadania

1.

Jesli ktorys z miernikow nie zostal zrealizowany nalezy podac przyczyny.
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