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1. Imig¢ i Nazwisko: Sylwia Magdalena Okon (z d Wacko)

2. Posiadane dyplomy, stopnie naukowe z podaniem nazwy, miejsca i roku uzyskania oraz

tytutu

a) Doktor nauk rolniczych, dyscyplina - agronomia, specjalnos¢: biotechnologia i
genetyka roslin (06.2011); Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie. Tytut rozprawy:
,ldentyfikacja markerow SCAR sprz¢zonych niektdorymi genami odpornosci na
maczniaka prawdziwego w owsie zwyczajnym (Avena sativa L.)”. Promotor: Prof.

dr hab. Krzysztof Kowalczyk

b) Magister inzynier biotechnologii (06.2006), Wydziat: Nauk o Zywnosci i
Biotechnologii, ~Akademia Rolnicza w Lublinie. Tytul pracy magisterskiej:
,»Wykorzystanie markerow RAPD i ISSR do oceny zrdéznicowania genetycznego

Avena sterilis L.”. Promotor: dr Edyta Paczos-Grzg¢da

3. Informacje o dotychczasowym zatrudnieniu w jednostkach naukowych

e 01.03.2012 - obecnie - adiunkt, Instytut Genetyki, Hodowli i Biotechnologii

Roslin, Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie,

e 01.10.2006-28.02.2012 - pracownik inzynieryjno-techniczny, Instytut
Genetyki, Hodowli 1 Biotechnologii RoS$lin, Uniwersytet Przyrodniczy w

Lublinie,

4. Wskazanie osiagnigcia®* wynikajacego z art. 16 ust. 2 ustawy z dnia 14 marca 2003 r. o
stopniach naukowych i tytule naukowym oraz stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz.U.
Nr 65, poz 595 ze zm.):
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a) Tytul osiggniecia naukowego
CyKl o$miu publikacji pod wspolnym tytutem:

Analiza wirulencji Blumeria graminis f.sp. avenae w Polsce oraz wykorzystanie dzikich
gatunkow z rodzaju Avena do poprawy odpornosci na maczniaka prawdziwego w owsie

zwyczajnym (Avena sativa L.).

b) Autor/autorzy publikacji, rok wydania, nazwa wydawnictwa

(podano IF i punkty MNiSW z roku opublikowania pracy, w przypadku prac opublikowanych w 2017 i 2018
roku podano IF i punkty MNiSW z roku 2016)

1. Okon S., Ociepa T., Paczos-Grzeda E., Ladizinsky G. (2018) Evaluation of resistance
to Blumeria graminis (DC.) f. sp. avenae, in Avena murphyi and A. magna genotypes.
Crop Protection, 106: 177-181. 1F5016=1,834; MNiSW,(16=30

2. Okon S., Ociepa T., Nucia A. (2018) Molecular identification of Pm4 powdery
mildew resistant gene in oat. Notulae Botanicae Horti Agrobotanici Cluj-Napoca,
DOI: 10.15835/nbha46210904. 1F2016=0,480; MNiSW16=15

3. Okon S., Ociepa T. (2017) Virulence structure of the Blumeria graminis DC.f. sp.
avenae populations occurring in Poland across 2010-2013. European Journal of Plant
Pathology, 149(3): 711-718. 1F216=1,478; MNiSWa016=30

4. Okon S., Paczos-Grzeda E., Ociepa T., Koroluk A., Sowa S., Kowalczyk K.,
Chrzastek M. (2016) Avena sterilis L. Genotypes as a Potential Source of Resistance
to Oat Powdery Mildew. Plant Disease, 100(10):2145-2151. [1F016=3,173;
MNiSW016=35

5. Okon S., Ociepa T., Paczos-Grzeda E., Kowalczyk K. (2016) Analiza poziomu
odpornosci polskich odmian owsa zwyczajnego (Avena sativa L.) na maczniaka
prawdziwego (Blumeria graminis DC. f. sp. avenae Em. Marchal). Annales UMCS,
71(3):51-60. MNiSW16=9
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6. Okon S. (2015) Effectiveness of resistant genes to powdery mildew in oat. Crop
Protection, 74:48-50. |F2015:1,652; MNiSW2015:30

7. Okon S., Chrzastek M., Kowalczyk K., Koroluk A. (2014) Identification a new
sources of resistance to powdery mildew in oat. European Journal of Plant Pathology,
139(1):9-12 1,610. 1F2014=1,490; MNiSW014=30

8. Okon S. (2012) Identification of powdery mildew resistance genes in Polish common
oat (Avena sativa L.) cultivars using host-pathogen tests. Acta Agrobotanica, 65(3):63-
68. MNiSW2012:7

Kopie prac naukowych stanowigcych gléwne osiagniecie naukowe wraz z o$wiadczeniami
wspoétautoréw okreslajacych ich indywidualny wktad w powstanie kazdej publikacji, stanowia

zalaczniki nr 5 oraz nr 6

c) Omoéwienia celu naukowego ww. prac i osiggnigtych wynikow wraz z

omoéwieniem ich ewentualnego wykorzystania

WSTEP

Owies zwyczajny jest rosling uprawiang na catym $wiecie. Najwigkszymi producentami
owsa, wedlug FAO sa: Rosja, Kanada, Polska, Australia, Finlandia, USA, Hiszpania i

Brazylia. (http://www.fao.org). Owies zwyczajny znajduje szerokie zastosowanie przede

wszystkim jako pasza dla zwierzat, jednakze ze wzgledu na wysoka warto§¢ odzywcza
wykorzystywany jest rowniez w zywieniu ludzi, migdzy innymi do produkcji ptatkow, kaszy
czy otrgb (Bartnikowska i in. 2000; Maciejewicz-Rys$ i Sokdot 1999; Petkov i in. 1999).
Oprocz szerokiego wykorzystania owsa w zywieniu, znalazt on réwniez zastosowanie w
przemysle farmaceutycznym 1 kosmetycznym przy produkcji preparatow do pielggnacji
skory, wlosow 1 paznokei (Jasinska 1999). Do licznych zastosowan owsa zalicza si¢ rOwniez
mozliwos¢ jego wykorzystania do celéw energetycznych (Janowicz 2006; Kwasniewski

2010). Ponadto, owies zwyczajny zasluguje na uwage, jako ro$lina fitosanitarna w

Strona 4z 30


http://www.fao.org/

Sylwia Okon Autoreferat

ptodozmianach zbozowych. Wydziela bowiem specyficzne substancje organiczne o dziataniu
fungistycznym w stosunku do wystepujacych w glebie patogenow (Pawtowska i in. 1999).

Owies zwyczajny jest zbozem wrazliwym na wiele chordb, ktére moga w istotny
sposob obniza¢ wysoko$¢ 1 jakos¢ plondéw. Jedna z najgrozniejszych choréb owsa jest
maczniak prawdziwy powodowany przez grzyb pasozytniczy Blumeria graminis DC. f.sp.
avenae Em. Marchal. Patogen ten wystepuje powszechnie w Europie i Ameryce Pdétnocne;j
(Schwarzbach i Smith 1988; Aung i in. 1977; Okon i Ociepa 2017). Choroba ta wystepuje
kazdego roku przez co przyczynia si¢ do znacznego ograniczenia wielkosci 1 jakosci
otrzymanych plonéw. Straty plonu ziarna owsa powodowane przez maczniaka prawdziwego
wynoszg od 5 do 10% a w latach sprzyjajacych infekcji moga sigga¢ nawet 40% (Clifford
1995; Hsam i in. 1997). Na rozwdj grzyba duzy wplyw wywieraja warunki pogodowe.
Wigksze nasilenie choroby zaobserwowano po tagodnych zimach i cieptych wiosnach.
Rozwojowi grzyba sprzyjaja rOwniez wczesny siew i zbyt zwarty tan (Priestley i Bayles
1979). Wynikiem porazenia tym patogenem jest spadek efektywnos$ci fotosyntezy, spadek
liczby 1 masy ziarniakow oraz obnizenie zawartosci weglowodanow w ziarniakach (Roderick
i Jones 1988; Roderick i in. 2000). Wazng cechg epidemiologiczng maczniaka prawdziwego
jest zdolno§¢ do zakazania roslin w szerokim zakresie temperatur i1 wilgotnosci. Duza
zmienno$¢ genetyczna 1 zdolno$¢ do generowania nowych form poprzez mutacje i
rekombinacje DNA powoduje, ze grzyb ten bardzo szybko adaptuje si¢ do nowych warunkow
(Bennet 1984; Bayles 1997).

Ograniczenie strat w produkcji zb6z powodowanych przez maczniaka prawdziwego
mozna 0siggna¢ poprzez stosowanie odpowiednich zabiegdw agrotechnicznych takich jak:
wlasciwie ulozone ptodozmiany, odpowiedni dobdr gatunkéw 1 odmian do uprawy, uprawe
zasiewOw mieszanych i1 stosowanie mieszanin odmian o réznym stopniu odporno$ci oraz
przez integrowane systemy uprawy i ochrony roslin (Czembor i Gacek 1995; Strzembicka i
in. 1998; Gacek 2000). Hodowla i wprowadzanie do uprawy odmian, ktore posiadajg geny lub
ich kombinacje warunkuje odporno$¢ na Blumeria graminis f.sp. avenae i wplywa na
ograniczenie wystepowania patogenu (Feuillet i Keller 1998). Aby hodowla odporno$ciowa
byta efektywna konieczne jest prowadzenie systematycznych badan struktury i dynamiki
zmian frekwencji wirulencji patogenu w celu prognozowania efektywnosci zroédet odpornosci
uzywanych w programach hodowlanych i uprawianych odmianach. Uzyskanie odmian o
trwale] w czasie, stabilnej 1 efektywnej odpornosci w réznych warunkach §rodowiska jest
procesem zlozonym i wymagajacym duzych naktadéw pracy. Pietrusinska i Czembor (2015)

wskazuja, ze proces uzyskiwania odmian odpornych powinien by¢ poprzedzony doktadna
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charakterystyka poziomu odporno$ci odmian uprawianych na danym obszarze oraz analiza

wirulencji populacji patogenu. Autorzy zwracaja roOwniez uwage na konieczno$¢ opracowania

szybkiej i pewne] metody pozwalajacej na monitorowanie wprowadzania genéw do form

uprawnych.

CEL BADAN STANOWIACYCH OSIAGNIECIE NAUKOWE

W zwigzku z niewielkg ilo$cig badan dotyczacych problematyki maczniaka prawdziwego

w owsie, podstawowym celem badan obejmujacych osiggnigcie naukowe byta:

Analiza zmian w strukturze wirulencji populacji maczniaka prawdziwego owsa

wystepujacej na terenie Polski (B.3)

Analiza efektywno$ci opisanych do tej pory genéw odpornosci na maczniaka
prawdziwego w owsie oraz wskazanie genéw o najwickszym potencjale i mozliwosci

wykorzystania w programach hodowlanych (B.6)

Identyfikacja genow odpornosci oraz charakterystyka poziomu odpornosci na

maczniaka prawdziwego polskich odmian owsa zwyczajnego (B.8, B.5)

Identyfikacja nowych, efektywnych zrédet odpornosci na maczniaka prawdziwego
wsrdd dzikich gatunkéw nalezacych do rodzaju Avena oraz wskazanie gatunkow

najbardziej przydatnych do podnoszenia odpornosci w owsie (B.1, B.4, B.7)

Identyfikacja markerow DNA sprz¢zonych z obecnie najbardziej efektywnym na

terenie kraju genem Pm4 odpornosci na maczniaka prawdziwego w owsie (B.2)

MATERIAL ROSLINNY I METODY BADAN

Material do badan stanowily:

Linie i odmiany referencyjne z genami odporno$ci na maczniaka prawdziwego: Jumbo
- Pm1, Cc3678 - Pm2, Mostyn - Pm3, Av1860 - Pm4, Am27 - Pm5, Bruno - Pm6 i
APR122 - Pm7 oraz odmiana wrazliwa Fuchs (B.1, B.3, B.4, B.5, B.6, B.7, B.8)

51 polskich odmian owsa zwyczajnego znajdujacych si¢ na liscie Krajowego Rejestru
Odmian Uprawnych w latach 1990-2016 (B.5, B.8)
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e Genotypy nalezace do dzikich gatunkéw z rodzaju Avena pozyskane z roznych
bankow gendéw: Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research (IPK)
(Gatersleben, Niemcy) - Plant Gene Resources of Canada (PGRC) (Kanada), National
Germplasm Resources Laboratory's (USA), IHAR (Polska), N. I. Vavilov Institute of
Plant Genetic Resources (VIR) (St. Petersburg, Rosja), Genetic Resources Unit,
Institute of Biological, Environmental and Rural Sciences (IBERS) (Aberystwyth,
Wales), National Small Grains Collection (NSGC) (Aberdeen), Plant Gene Resources
of Canada (PGRC), stanowiace kolekcje Instytutu Genetyki, Hodowli i Biotechnologii
Roélin (B.1, B.4, B.7)

e 154 rosliny populacji F, Av1860 x Fuchs segregujace pod wzgledem odporno$ci na
maczniaka prawdziwego uzyskane z krzyzowania linii Av1860 z genem Pm4 z

odmiang Fuchs wrazliwg na maczniaka prawdziwego (B.2)

e Jednozarodnikowe izolaty maczniaka prawdziwego pozyskane z populacji patogenu
skolekcjonowanych na terenie Polski w latach 2010-2015 (B.1, B.3, B.4, B.5, B.6,
B.7, B.8)

Metody wykorzystane w badaniach

e Testy fizjologiczne typu zywiciel-patogen (B.1, B.2, B.3, B.4, B.5, B.6, B.7, B.8)

Wszystkie testy zywiciel-patogen wykonano zgodnie z metodyka opisang przez Okon
I Kowalczyka (2012). Testy przeprowadzono na pierwszych liSciach 10-dniowych siewek.
Fragmenty lisci wyktadano na ptytki Petriego wypetnione do potowy agarem z dodatkiem
benzymidazolu (6 g agaru na 1 | wody oraz 35 mg/l benzymidazolu). Ptytki z fragmentami
lisci inokulowano w wiezy inokulacyjnej, umieszczajac ok. 500-700 zarodnikéw maczniaka
prawdziwego na 1 cm?. Nastepnie szalki umieszczano w fitotronie, w temperaturze ok. 17°C
przy natgzeniu $wiatla ok. 4 kLx przez 10 dni. Po dziesigciu dniach od inokulacji izolatami
maczniaka prawdziwego okres§lano porazenie liSci w skali 5° (gdzie 0 oznacza brak porazenia,
a 4 porazenie, w ktorym grzybnia zajmuje powyzej 50% powierzchni liscia). Wyrozniono trzy
klasy reakcji na zastosowane izolaty. Odporna — gdy infekcja wzgledem odmiany podatne;j
wynosita 0-20%, posrednia — jesli infekcja wzgledem odmiany podatnej wynosita ok. 20-50%
1 nieodporna (wrazliwa) — gdy objawy maczniaka prawdziwego obejmowaty ponad 50%

powierzchni li$cia.
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W oparciu o testy zywiciel-patogen przeprowadzono:

o Ocene¢ poziomu odpornosci odmian uprawnych i dzikich gatunkéw z rodzaju
Avena

o Ocene efektywnosci opisanych do tej pory gendéw odpornosci na mgczniaka
prawdziwego

o Fenotypowanie populacji segregujacej wzgledem odpornosci na magczniaka
prawdziwego uzyskanej w wyniku krzyzowania linii Av1860 z genem Pm4 z
odmiang Fuchs wrazliwa na maczniaka prawdziwego

o Oceng odpornosci dzikich gatunkow nalezacych do rodzaju Avena

e Analiza wirulencji izolatdow maczniaka z wykorzystaniem programu HaGis (Herrmann
i in. 1999) (B.3)

Dane uzyskane w wyniku testow zywiciel-patogen wykonanych na zestawie linii i odmian
kontrolnych bazujacych na izolatach maczniaka prawdziwego zebranych w roznych czes$ciach
kraju przekonwertowano na matryce binarng. Symptomy odczytane w testach fizjologicznych
jako 0, 1 lub 2 klasyfikowaty izolat jako awirulentny i przepisywano mu warto$¢ 0, zas odczyt
3 lub 4 klasyfikowat izolat jako wirulentny i przypisywano mu warto$¢ 1.

Uzyskana w ten sposdb matryca pozwolita na oceng:

o Frekwencji wirulencji analizowanych izolatéw maczniaka prawdziwego

o Zmian wirulencji populacji maczniaka prawdziwego na przestrzeni
ostatnich kilku lat

o Kompleksowosci izolatow i ich zréznicowania

o Liczby patotypéw maczniaka prawdziwego
e Genotypowanie populacji segregujacej z wykorzystaniem techniki DArTseq (B.2)
Analizy DArTseq wykonano w Diversity Arrays Technology w Australii wg opracowanej
i opatentowanej metodyki.

Przeprowadzone analizy pozwolity na wytypowanie markeréw DNA typu silicoDArT

sprzezonych z genem Pm4 odporno$ci na maczniaka prawdziwego.

Strona 8 z 30



Sylwia Okon Autoreferat

e analizy bioinformatyczne zwigzane z analiza sekwencji i projektowaniem starterow do

PCR wykonano w oparciu o narzedzia programu CLCmyWorkbench 7.9 (B.2)

WYNIKI

Okreslenie wirulencji populacji Blumeria graminis f.sp. avenae na terenie Polski

Monitorowanie dynamiki zmian wirulencji populacji Blumeria graminis na danym
obszarze ma ogromne znaczenie dla lepszego wykorzystania dostepnych zrodet odpornosci na
ten patogen (Heun 1987). Analiza zmienno$ci wirulencji patogenu pozwala na okreSlenie
dynamiki zmian zachodzacych w populacji zwigzanych z mozliwoscig przetamywania
odporno$ci warunkowanej genami dominujagcymi. Dane dotyczace poziomu wirulecji
patogenu moga by¢ przydatne przy wyborze gendéw odpornosci zapewniajacych wysoki
poziom ochrony na przestrzeni wielu lat w r6znych warunkach srodowiska oraz przy wyborze
efektywnych genéw do tworzenia piramid genowych. W dostepnej literaturze brak jest
doniesien na temat zmian wirulencji maczniaka prawdziwego owsa, dlatego tez celem
podjetym w publikacji B.3 byto okreslenie poziomu wirulencji populacji Blumeria graminis
f.sp. avenae na terenie Polski. Przedmiotem analiz byty jednozarodnikowe izolaty maczniaka
prawdziwego pozyskane z réznych czesci kraju w latach 2010-2013. Z kazdej populacji
patogenu pobranej z okreslonej lokalizacji uzyskano po 20 jednozarodnikowych izolatow.
Poziom wirulencji uzyskanych izolatdéw okreslony zostal na podstawie testow zywiciel-
patogen przeprowadzonych na zestawie 8 linii referencyjnych ze zdefiniowanymi genami
odpornos$ci: Jumbo - Pm1, Cc3678 - Pm2, Mostyn - Pm3, Av1860 - Pm4, Am27 - Pm5,
Bruno - Pm6 i APR122 - Pm7 oraz odmiany wrazliwej Fuchs. Do oceny stopnia porazenia
linii kontrolnych zastosowana zostata skala 5-stopniowa, w ktdorej 0 oznacza brak infekcji,
brak widocznych objawow porazenia maczniakiem prawdziwym, 1 — ograniczony rozwoj
patogenu, widoczne pojedyncze i niewielkie kolonie, 2 — widoczna grzybnia z niewielka
iloscig zarodnikoOw zajmujgaca mniej niz 20% powierzchni liscia, 3 - grzybnia rozlegla
zajmujaca 20%-50% powierzchni liscia, 4 — obfita grzybnia zajmujaca ponad 50%
powierzchni liScia. Uzyskane w testach zywiciel-patogen wyniki zostaty przekonwertowane
na matryc¢ 0-1 z uwzglednieniem warunku, ze jezeli symptomy choroby zostaly ocenione
jako 0, 1 lub 2 to izolat byt klasyfikowany jako awirulentny dla danego genu odpornosci,

natomiast jesli symptomy choroby zostaty ocenione jako 3 lub 4 izolat zostat sklasyfikowany
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jako wirulentny dla danego genu. Na podstawie uzyskanej matrycy oceniono frekwencje
wirulencji poszczegolnych izolatow, ich kompleksowo$¢ i zrdznicowanie. Izolaty zostaty
réwniez zgrupowane w odpowiednie patotypy, okreslono rowniez podobienstwo patotypow
maczniaka prawdziwego wystepujacego w Polsce. Analizy zostaty przeprowadzone w oparciu
0 program HaGiS Tool (Herrmann i in. 1999).

Testowane izolaty maczniaka prawdziwego niemal catkowicie przetamaly odpornosé¢
warunkowana genami Pm1, Pm3 i Pm6. Frekwencja wirulencji wobec tych gendw wahala si¢
w przedziale 80-100%. Izolaty maczniaka prawdziwego skolekcjonowane na terenie kraju
zaczely przetamywaé odporno$¢ warunkowang genem Pm7, jednakze frekwencja wirulencji
wobec tego genu utrzymata si¢ na bardzo niskim poziomie i nie przekroczyta 10%. Swiadczy
to o tym, ze obecnie wystepujace patotypy maczniaka prawdziwego zaczynaja przetamywac
odporno$¢ warunkowang tym genem. Zaden z testowanych izolatéw maczniaka prawdziwego
nie przetamat odporno$ci warunkowanej genami Pm2, Pm4 i Pm5.

Kolejnym parametrem pozwalajagcym na charakterystyke populacji patogenu jest
kompleksowos$¢. Parametr ten okresla liczbe linii referencyjnych, ktore zostaly porazone
przez dany procent izolatbw. Analizowane w prezentowanej pracy izolaty maczniaka
prawdziwego najczegsciej przetamywaly odpornos¢ trzech sposrod siedmiu gendéw odpornosci
wykorzystanych w testach zywiciel-patogen, byly to geny Pml1, Pm3 i Pm6. Zaden z
testowanych izolatow maczniaka prawdziwego nie byl w stanie przetamac¢ odpornosci
jednoczesnie zestawu 5, 6 lub 7 analizowanych genéw odpornosci.

Na podstawie modelu porazenia poszczegodlnych linii kontrolnych przez badane
izolaty maczniaka prawdziwego okreslono patotypy tych izolatow za pomoca kodu
opracowanego przez Glimour (1973). Lacznie zidentyfikowano 7 patotypoéw. Najczesciej
wystepujacym patotypem byt 700, ktory reprezentowany byl przez ok. 80 % analizowanych
izolatbw maczniaka prawdziwego. W roku 2010 zidentyfikowano 2 patotypy, w 2011 piec
patotypdw natomiast w 2012 1 2013 zidentyfikowano po 6 patotypow maczniaka
prawdziwego, Zrdznicowanie patotypoOw byto bardzo niskie ze wzgledu na niewielkg ilos¢
analizowanych form kontrolnych oraz ze wzgledu na fakt, Ze niemal wszystkie izolaty byty
wirulentne wobec genow Pm1, Pm3 i Pm6. Jednakze zauwazy¢ mozna wzrost zr6znicowania
populacji w kolejnych latach.

Przeprowadzone badania wykazaty, ze zroznicowanie populacji maczniaka
prawdziwego na terenie kraju jest niewielkie, ale zaobserwowaé¢ mozna wzrost poziomu
wirulencji w odniesieniu do opisanych do tej pory genéw odpornosci. Zmiany te sg jednak na

tyle powolne ze mozna przypuszczac, iz w najblizszych latach nie pojawia si¢ na terenie kraju
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patotypy, ktore zdolne bedg catkowicie przetamac¢ odporno$¢ warunkowang genami Pm4,

Pm5 i Pm7.

Charakterystyka poziomu odpornosci odmian uprawianych na terenie kraju

Nieustanne zmiany w $rodowisku naturalnym niosg za sobg potrzebe dokladnej
charakterystyki odmian uprawnych w kontekscie ich odpornosci na réznego rodzaju choroby
grzybowe, w tym na maczniaka prawdziwego. Do tej pory za podstawowe narzedzie stuzace
do identyfikacji genow odpornosci na maczniaka prawdziwego uznaje si¢ testy zywiciel-
patogen (Hsam i in. 1997; 1998; Hsam i Zeller 1998; Kowalczyk i in. 2004). Dotychczas w
owsie zidentyfikowano i opisano osiem genéw odpornos$ci na maczniaka prawdziwego. Z
dostepnej literatury wynika, ze w programach hodowlanych tego zboza na $wiecie
wykorzystywane byly jedynie trzy z nich OMR1 (Pm6), OMR2 (Pm1) i OMR3 (Pm3) (Hsam
i in. 1997; 1998). W dostepnej literaturze niewiele jest doniesien o podejmowanych probach
przyporzadkowania genéw odpornosci na maczniaka prawdziwego do polskich odmian owsa
zwyczajnego. Pierwsza probe podjeli Hsam 1 in. (1998), ktorzy ocenili odpornos¢ 71 polskich
odmian owsa zwyczajnego. Autorzy przypisali odmiany Dragon i Boruta do grupy odpornos$ci
OMR1 (gen Pm6). Pozostale analizowane odmiany byly wrazliwe na maczniaka
prawdziwego. Kowalczyk i in. (2004) podjeli probe przyporzadkowania polskich odmian
owsa do grupy odpornosci OMR2 (gen Pm1). Autorzy wykazali, ze jedynie odmiana Skrzat
wykazata wzor porazenia identyczny z odmiang Jumbo posiadajaca gen Pm1l. Odmiennym
wzorem porazenia charakteryzowaly si¢ odmiany Deresz, Dragon i Hetman. Analizowane
odmiany owsa zostaly juz skreslone z Krajowego Rejestru odmian uprawnych, dlatego tez
celem podjetym w publikacjach B.5 i B.8 byto okreslenie poziomu odpornosci polskich
odmian owsa uprawianych na terenie kraju w ostatnim 25-cio leciu. Przedmiotem analiz byty
odmiany wpisane do Krajowego Rejestru odmian uprawnych w latach 1991-2016. Analize
poziomu odpornosci przeprowadzono w oparciu o testy zywiciel-patogen. Do testow wybrano
izolaty maczniaka prawdziwego skolekcjonowane na terenie polski i charakteryzujace sie¢
zréZznicowanym porazeniem zestawu linii referencyjnych ze zdefiniowanymi genami
odporno$ci na maczniaka prawdziwego. Dobor izolatow umozliwil postulowanie w
analizowanych odmianach gendéw odpornosci na maczniaka prawdziwego. Analizy wykazaty,
ze sposrod 51 testowanych polskich odmian owsa zwyczajnego jedynie dwie odmiany (Skrzat
i Gniady) posiadaly wzor porazenia identyczny z odmiang Jumbo posiadajaca gen Pml

(dawniej okreslany jako Grupa OMR2). Gen Pm6 (OMR1) zidentyfikowano w odmianach
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Dragon i Rajtar, wzor porazenia tych odmian pokrywat si¢ ze wzorem porazenia odmiany
Bruno posiadajacej gen Pm6. Przeprowadzone testy wykazatly, ze odmiany Deresz 1 Grajcar
posiadaty wzor porazenia pasujacy do odmiany Mostyn zawierajacej gen Pm3 (OMR3). W
odmianach Celer, Kasztan, Maczo i Nawigator zidentyfikowano wzory porazenia rdznigce si¢
od wzoréw zestawu linii referencyjnych, co moze wskazywac, ze odmiany te posiadajg
kombinacje réznych gendéw odporno$ci na maczniaka prawdziwego. Odmiany te byly
odporne na pojedyncze izolaty maczniaka prawdziwego co nie gwarantuje efektywnego
poziomu odporno$ci na maczniaka prawdziwego wystepujacego na terenie kraju.
Przeprowadzone badania potwierdzity, ze w polskich programach hodowlanych, podobnie jak
w programach europejskich, wykorzystywane byty jedynie trzy sposrdd opisanych genow
odporno$ci na mgczniaka prawdziwego w owsie: Pml, Pm3 i Pm6. Niewielka liczba
zidentyfikowanych odmian posiadajacych geny odpornosci sugeruje, ze konieczne jest
wprowadzenie do programow hodowlanych wiekszej liczby genow warunkujacych efektywna
odpornos¢. Wazng strategia w hodowli odpornosciowej jest tworzenie piramid genowych
opartych o efektywne geny odpornosci. Piramidyzacja gendéw pozwala na uzyskanie
odpornosci na wiele ras patogenu i umozliwia utrzymanie efektywnej ochrony roslin przez

dlugi okres czasu.

Analiza efektywno$ci opisanych do tej pory genow odpornosci na maczniaka

prawdziwego

Podnoszenie poziomu odpornosci odmian uprawnych polega na wprowadzaniu do ich
genomu efektywnych genéw odpornosci, ktore beda chronity rosliny przed infekcjg przez
dhugi okres czasu i w réznych warunkach $rodowiska. Informacje o odpornosci linii ze
zdefiniowanymi genami odporno$ci na maczniaka prawdziwego w owsie pochodza z lat
1977-1998 (Jones 1977; Jones i Roderick 1986; Sebesta i in. 1991). Herrmann i Roderick
(1996) opisali linig APR122 jako wysoce odporng zar6wno w warunkach laboratoryjnych w
stadium siewki jak i w stadium rosliny dorostej. Rowniez Hsam i in. (1997; 1998) wykazali,
ze linia APR122 z genem Pm7 posiada wysoki poziom odpornosci na stosowane przez
autorow izolaty maczniaka prawdziwego. Hsam i in. (1997; 1998) wskazali takze, ze gen Pm4
byl wysoce efektywny przeciwko maczniakowi prawdziwemu w owsie. Brak jest natomiast
jakichkolwiek informacji na temat efektywnosci genow Pml, Pm3 i Pm6, ktére zostaly
zidentyfikowane w wielu odmianach owsa (Hsam i in. 1997; 1998; Kowalczyk i in. 2004;
Okon 2012; Okon i in. 2016). Celem badan podjetych w pracy B.6 bylo okreslenie
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efektywnosci opisanych do tej pory gendow odpornosci na maczniaka prawdziwego w
warunkach Polski. Przedmiotem analiz byly dostgpne w 2015 roku linie i odmiany
referencyjne: Jumbo z genem Pm1, Mostyn z genem Pm3, Av1860 z genem Pm4, Bruno z
genem Pm6, APR122 z genem Pm7. Ocen¢ efektywnosci genow przeprowadzono z
zastosowaniem testow zywiciel-patogen w oparciu o0 jedno-zarodnikowe izolaty maczniaka
prawdziwego skolekcjonowane na terenie kraju. Przeprowadzone analizy wykazaty, ze geny
Pm1 i Pm3 sg nieefektywne wobec populacji maczniaka prawdziwego wystepujacego obecnie
na terenie polski wschodniej. Wobec izolatow patogenu zebranych w Polsce zachodniej
wykazaty umiarkowany poziom efektywnosci. Rowniez gen Pm6 nie warunkowatl wysokiego
poziomu odpornosci linii referencyjnej. Odporno$¢ warunkowana tym genem zostata
przetamana przez wszystkie izolaty zebrane na terenie kraju. Przeprowadzone badania
wykazaty, ze najbardziej efektywne w warunkach Polski sa geny Pm4 i Pm7. Gen Pm4 byt
catkowicie odporny na wszystkie izolaty maczniaka wykorzystane w testach zywiciel-
patogen. Gen Pm7 wykazal odporno$¢ na 53 izolaty maczniaka prawdziwego. Wobec dwoch
izolatéw skolekcjonowanych w Polsce zachodniej wykazat odpowiedz umiarkowang. Mozna
wigc przypuszczaé, ze odporno$¢ warunkowana genem Pm7 bedzie stabla w kolejnych latach
w miar¢ pojawiania si¢ nowych, bardziej wirulentnych populacji maczniaka prawdziwego.
Obserwacje wtasne przeprowadzone w latach 2016-2017 (wyniki nieopublikowane)
wykazuja, ze wysoki poziom odporno$ci utrzymuje rowniez gen Pm5, ktory roéwniez nie byt
do tej pory stosowany w programach hodowlanych. Gen ten zostat juz wprowadzony do
genomu gatunkow heksapliodalnych i z powodzeniem moze by¢ wykorzystany do
podnoszenia poziomu odporno$ci odmian uprawnych owsa (Yu i Herrman 2005). Uzyskane
wyniki badan wskazuja, ze w warunkach Polski najbardziej efektywny jest gen Pm4, ktory
byt odporny na wszystkie izolaty maczniaka prawdziwego skolekcjonowane na terenie kraju.
Gen ten stanowi oObecnie najbardziej obiecujace zrdédlo odpornosci na maczniaka

prawdziwego 1 powinien by¢ stosowany w hodowli odpornosciowej owsa.

Opracowanie markerow DNA dla najbardziej efektywnych genow odpornosci na

maczniaka prawdziwego na terenie kraju

Celem wielu programow hodowlanych jest selekcja genotypow posiadajacych
korzystne cechy uzytkowe. Obecnie coraz wigksze znaczenie w procesie selekcji maja
markery molekularne oparte o analizy DNA. Wykorzystanie markeréw molekularnych

pozwala skroci¢ czas oraz obnizy¢ koszty selekcji. Ponadto wykorzystanie markerow
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molekularnych pozwala na poréwnanie wiedzy dotyczacej zarowno fenotypu analizowanych
ro§lin jak i ich genotypu. Selekcja wspierana markerami podnosi wydajno$¢ procesu oraz
oferuje mozliwos¢ analizy genotypu na bardzo wczesnym etapie rozwoju rosliny, niezaleznie
od warunkow srodowiska 1 koniecznos$ci wystgpienia stresu abiotycznego lub biotycznego, co
ma ogromne znaczenie szczegOlnie w selekcji genotypoéw odpornych na choroby
powodowane przez patogeny grzybowe (Collard i in. 2005; 2008). Odporno$¢ owsa na
choroby grzybowe jest trudnym do rozwigzania problemem w hodowli i uprawie owsa,
wynikajacym gléwnie ze ztozonosci genetycznych podstaw odpornosci roslin na choroby oraz
z relatywnie niewielkg liczbg doniesien na temat analiz molekularnych genomu owsa.
Dotychczas w owsie zidentyfikowano jedynie kilka specyficznych markeréw powigzanych z
waznymi cechami uzytkowymi jak odpornos¢ na rdzg koronowa (Wight i in. 2003; Chong i
in. 2004; McCartney i in. 2011), rdz¢ zdzbtowg (Penner i in. 1993), czas spoczynku nasion
(Fennimore i in. 1999), karlowatos¢ (Milach i in. 1997), zawartos¢ B-glukanu (Orr i Molnar
2008) czy odporno$¢ na maczniaka prawdziwego (Yu i Herrmann 2006; Okon i Kowalczyk
2012). Przeprowadzone badania wykazaly, ze obecnie najbardziej efektywnym genem
odpornosci na maczniaka prawdziwego w owsie jest gen Pm4. Na przelomie ostatnich 6 lat
nie zidentyfikowano na terenie Polski izolatow maczniaka prawdziwego zdolnych do
przetamania odpornosci warunkowanej tym genem. Gen Pm4 jest obecnie najbardziej
obiecujacym zrodlem odpornosci na maczniaka prawdziwego w owsie 1 moze by¢ z
powodzeniem wykorzystany do podnoszenia odpornosci odmian uprawnych. Bardzo waznym
elementem prac hodowlanych jest mozliwo$¢ monitorowania transferu genu do form
uprawnych oraz szybki 1 pewny proces selekcji. W zwigzku z tym celem prac podjetych w
publikacji B.2 byla proba przyporzadkowania znacznika molekularnego pozwalajgcego na
identyfikacj¢ genu Pm4 w genomie owsa. Przedmiotem analiz bylo 157 roslin populacji F;,
Av1860 x Fuchs segregujacych pod wzgledem odpornosci na maczniaka prawdziwego.
Oceng segregacji cechy przeprowadzono w oparciu o testy zywiciel-patogen bazujace na
izolatach maczniaka prawdziwego awirulentnych dla genu Pm4. Zaobserwowano
rozszczepienie roslin na odporne 1 wrazliwe na maczniaka prawdziwego zgodne z modelem 3
ro$liny odporne :1 ro$lina wrazliwa. Uzyskany wynik wskazuje, Ze odpornos¢ warunkowana
jest pojedynczym genem dominujagcym. W celu potwierdzenia uzyskanych wynikow
przeprowadzono fenotypowanie populacji F3. Uzyskane rozszczepienie cechy bylo zgodne z
modelem 1:2:1 i potwierdzito, ze analizowana cecha warunkowana jest pojedynczym genem
dominujacym. Analizowana populacja poddana zostata genotypowaniu z wykorzystaniem

technologii DArTseq. Jest to wysoko przepustowa metoda genotypowania, ktora pozwala na
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zwigkszanie gestosci map genetycznych (Ren 1 in. 2015; Milczarski i in. 2016),
przeprowadzanie analiz filogenetycznych (Al-Beyroutiova i in. 2016), czy prowadzenie
selekcji genomowej (dos Santos i in. 2016). W przeprowadzonych badaniach technologia
DArTseq zostala wykorzystana do identyfikacji markerow sprzezonych z odpornoscig na
maczniaka prawdziwego. Metoda ta pozwala na uzyskanie dwoch rodzajéw markerow
molekularnych:  dominujgcych 1 bardziej licznych markeréw  silicoDArT  oraz
kodominujacych i1 bardziej informatywnych markerow SNP. Przeprowadzone analizy sa
pierwszym krokiem opracowania skutecznej metody identyfikacji genu Pm4, dlatego tez
dotycza przyporzadkowania markerow silicoDArT do analizowanej cechy. Lacznie uzyskano
46 230 markerow silicoDArT, wsérod ktorych 10564 bylo polimorficzne w analizowane;j
populacji. 126 markeréw byto silnie skorelowanych z odpornoscia na maczniaka
prawdziwego. Markery te pozwolity na rozrdznienie ro$lin odpornych i wrazliwych na
maczniaka prawdziwego w analizowanej populacji. Segregacja markerow skorelowanych z
analizowang cechg pasowata do modelu 3:1. Wérod 126 markeréw do potencjalnej konwersji
w markery specyficzne wytypowano 48 markerow silicoDArT. Analiza dlugosci fragmentow
oraz ich sekwencji pod katem mozliwos$ci zaprojektowania starterow pozwolita na wybor 20,
dla ktorych opracowano specyficzne pary starterow. Po przeprowadzeniu reakcji amplifikacji
do dalszych testow wybrano poczatkowo 5 par, ktore amplifikowaty oczekiwane produkty w
pulach roslin odpornych i linii Av1860 z genem Pm4. Reakcja przeprowadzona na
homozygotycznych osobnikach odpornych 1 wrazliwych na maczniaka prawdziwego
pozwolila na wybor 3 par starterow amplifikujacych produkty wylacznie w roslinach
odpornych. Wybrane pary starteréw zweryfikowano w reakcji przeprowadzonej na catej
populacji Av1860 x Fuchs. Analizy wykazaly, ze wszystkie 3 markery byly wysoce
skorelowane z analizowang cecha. Najlepszy wspolczynnik korelacji z cecha fenotypowa
uzyskano dla startera Pm4-9, ktory moze by¢ wykorzystany jako marker diagnostyczny dla

genu Pm4 w procesie selekcji wspieranej markerami.

Poszukiwanie nowych, efektywnych zrodel odpornosci na maczniaka prawdziwego

wsrod dzikich gatunkéw nalezacych do rodzaju Avena

Poszerzanie zmiennosci genetycznej form uprawnych i wprowadzanie do nich genow
odpornosci na choroby jest waznym aspektem wielu programow hodowlanych. Dzikie
gatunki spokrewnione z gatunkami uprawnymi stanowia bogate zrodto wielu genow, ktore

moga poprawia¢ szereg cech form uprawnych (Reader i Miller 1991; Mcintosh i in. 1998; Shi
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i in. 1998; Xu i Kasha 1992; Pickering i in. 1995). Rowniez u owsa dzikie gatunki byly
wielokrotnie wykorzystywane jako zrodto cennych genéow dla form uprawnych (Aung i in.
1977; Sebesta i in. 1993; Hermann i Roderick 1996; Sanchez-Martin i in. 2012; Tan i Carson
2013). W zwiazku z bardzo niskim poziomem odpornosci polskich odmian owsa
zwyczajnego na maczniaka prawdziwego oraz niewielkg liczbg zidentyfikowanych
efektywnych genow warunkujacych wysoka odporno$¢ konieczne jest poszukiwanie nowych
zrodet odpornosci. Konieczno$¢ takg wskazywali juz Hsam 1 in. (1997; 1998). Do tej pory w
owsie zidentyfikowano szereg potencjalnych Zzrodet odpornosci na choroby grzybowe,
zarowno w gatunku uprawnym A. sativa (Jones 1983; Hsam i in. 1997; Hsam i Zeller 1998)
jak i dzikich gatunkach A. sterilis, A. strigosa, A occidentalis, A. pilosa, A. macrostachya oraz
A. barbata (Hoppe i Kummer 1991; Herrmann i Roderick 1996; Yu i Herrmann 2006;
Thomas i in. 1980; Aung i in. 1977; Rines i in. 2007; Rines i in. 2017). Jednakze badania te
byly przeprowadzane do$¢ dawno, a w zwiazku z cigglymi zmianami wirulencji patogenow
wystepujacych na danym terenie konieczne jest poszukiwanie zrodel, ktore beda efektywne
na przestrzeni kolejnych lat. Celem badan podjetych w pracach B.1, B.4 i B.7 bylo
wytypowanie genotypow nalezacych do dzikich gatunkow z rodzaju Avena, ktére moga by¢
potencjalnie wykorzystane do podniesienia poziomu odpornosci na maczniaka prawdziwego.
Przedmiotem badan byly genotypy nalezace do dzikich gatunkéw A. sterilis, A. fatua, A.
magna, i A. murphyi, skolekcjonowane w Instytucie Genetyki, Hodowli i Biotechnologii
Roslin. Do charakterystyki poziomu odpornosci wykorzystano testy-zywiciel-patogen oparte
o izolaty maczniaka prawdziwego skolekcjonowane w roznych czesciach kraju w latach
2010-2015. Pierwszym krokiem analiz bylo wytypowanie gatunkéw o najwickszym
potencjale odpornosci na maczniaka prawdziwego (publikacja B.7). Analizom poddano 9
amerykanskich odmian owsa zwyczajnego, 27 genotypow A. sterilis, 11 genotypow A. fatua,
15 genotypéw A. magna i 5 genotypow A. murphyi. Przeprowadzone testy wykazaty, ze
najwiekszym poziomem odpornosci charakteryzowaly si¢ genotypy nalezace do gatunkoéw
tetraploidalnych. Analizowane genotypy A.magna i A murphyi byly catkowicie odporne lub
wykazaly umiarkowang odpowiedz na zastosowane w testach zywiciel-patogen izolaty
maczniaka prawdziwego. Zrédtem cennych genéw odpornoéci moga tez byé genotypy
nalezace do gatunku A. sterilis. Wsrdéd analizowanych genotypow 2 byto catkowicie odporne
na wszystkie zastosowane izolaty maczniaka, 8 wykazato odporno$¢ na przynajmniej jeden
izolat. Najnizszy poziom odpornosci zidentyfikowano wérod genotypow nalezgcych do A.
fatua. Wszystkie analizowane genotypy byly wrazliwe lub wykazaty umiarkowany poziom

odpornos$ci na zastosowane w testach zywiciel-patogen izolaty maczniaka prawdziwego.
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Przeprowadzone badania wykazatly, ze zarowno A. magna jak i A. murphyi byly
wysoce odporne na zastosowane izolaty maczniaka prawdziwego, dlatego tez testom zywiciel
-patogen poddano catg kolekcje genotypow nalezaca do tych gatunkow (publikacja B.1).
Lacznie przetestowano 62 genotypy A. magna i 17 genotypow A. murphyi. Testy
fizjologiczne przeprowadzono w oparciu o 5 izolatbw maczniaka zebranych w réznych
czesciach Polski w latach 2010-2015 i charakteryzujacych si¢ zréznicowanym poziomem
wirulencji. Wérdd analizowanych genotypoéw nie zidentyfikowano catkowicie wrazliwych na
maczniaka prawdziwego. 13 genotypoéw A. magna i 5 A. murphyi bylo catkowicie odpornych
na wszystkie zastosowane izolaty maczniaka prawdziwego. Swiadczy to o wysokim
potencjale i mozliwo$ci wykorzystania tych genotypoéw do podnoszenia poziomu odpornosci
odmian uprawnych. Nalezy jednak wzig¢ pod uwagg, ze transfer efektywnych genow z
gatunkow dzikich jest czesto bardzo utrudniony lub wrecz niemozliwy ze wzgledu na liczne
bariery krzyzowalno$ci zwiazane z r6zna liczbg chromosoméw w gatunkach uprawnych i
gatunkach dzikich. Hsam i in. (1998) wskazuja, ze bardziej efektywny transfer gené6w na
drodze krzyzowan moze by¢ osiagnigty przy wykorzystaniu gatunkow, ktére dzielg
przynajmniej jeden genom z gatunkiem uprawnym. Transfer gendéw z gatunkow
tetraploidalnych, wymaga jednak duzych naktadow pracy 1 czesto jest nieefektywny. Dlatego
tez podjeto probe identyfikacji potencjalnych zrédet odpornosci wsrod genotypow nalezacych
do A. sterilis (publikacja B.4). Gatunek ten, podobnie jak owies uprawny jest heksapliodem,
dzigki temu transfer nowych gendéw jest tatwiejszy niz w przypadku gatunkéw
tetraploidalnych czy dipoloidalnych. Przedmiotem analiz podjetych w publikacji B.4 byto 350
genotypow nalezacych do gatunku A. sterilis. Analizowane genotypy pochodzity z 31 r6znych
krajow $wiata. Reprezentowaty one rézne regiony geograficzne: basen Morza Srédziemnego,
Bliski Wschod, Afryke, Europe i Australie. Do testow zywiciel-patogen wybrano izolaty
maczniaka prawdziwego skolekcjonowane w latach 2010-2013 charakteryzujace sie
zroznicowanym poziomem wirulencji. Wsrod testowanych genotypow 10 wykazato catkowitg
odpornos¢ na zastosowane izolaty maczniaka prawdziwego, az 137 wykazato umiarkowany
poziom odpornosci. Najwigcej genotypéw odpornych pochodzilo z regionu Morza
Srédziemnego, mozna wigc wnioskowaé, ze region ten jest najbardziej odpowiedni do
poszukiwania zrodet odpornosci na choroby. Podobne obserwacje przeprowadzili Loskutov
(2004), Carson (2009; 2010) oraz Tan i Carson (2013). Wyselekcjonowane odporne genotypy
poddano ponownym testom zywiciel-patogen z wykorzystaniem 13 dodatkowych izolatow
maczniaka prawdziwego. Pozwolito to dokladniej okresli¢ poziom odpornosci tych

genotypow 1 wybrac te, ktore moga by¢ wykorzystane do podnoszenia odpornosci odmian
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uprawnych. Wyniki testow fizjologicznych pozwolily wytypowac¢ 4 najbardziej obiecujace
genotypy A. sterilis: CN67383 1 CN113536 CN 22667, CN22664.

Wybrane na podstawie testow fizjologicznych genotypy A. sterilis przekrzyzowano z
odmianami Fuchs i Sam wrazliwymi na maczniaka prawdziwego. W populacji F;
przeprowadzono testy zywiciel-patogen w celu oceny segregacji fenotypowej odpornosci na
maczniaka prawdziwego.

Wisréd testowanych populacji rozszczepienie odpornosci na maczniaka prawdziwego
obserwowano jedynie w 2 z nich. Populacje Fuchs x CN22667 i Fuchs x CN22668 byty
calkowicie porazone przez maczniaka prawdziwego. W populacjach Fuchs x CN67383 i Sam
x CN113536 obserwowano rozszczepienie zblizone do modelu 3 rosliny odporne :1 ro$lina
wrazliwa. Mozna wigc przypuszczaé, ze zidentyfikowane zrodta odpornosci w genotypach
CN67383 i CN113536 sa warunkowane pojedynczymi genami dominujacymi. W celu
potwierdzenia uzyskanych wynikéw przeprowadzono testy zywiciel-patogen na roslinach
populacji F3. Przeprowadzone testy potwierdzily segregacje odpornosci roslin na maczniaka
prawdziwego pasujaca do oczekiwanego modelu (1:2:1) co potwierdzilo teze, ze w
genotypach CN67383 i CN113536 zidentyfikowano nowe geny dominujgce warunkujace
wysoki poziom odporno$ci na maczniaka prawdziwego w owsie (Okon i in. 2017). Geny te
moga by¢ z powodzeniem wykorzystywane do podnoszenia odpornosci form uprawnych

owsa na maczniaka prawdziwego.

WNIOSKI

Badania podjete w publikacjach stanowigcych osiagniecie naukowe pozwolily na

sformulowanie nastepujacych wnioskow:

1. Populacje maczniaka prawdziwego wystepujace na terenie Polski charakteryzuje
wzrost poziomu wirulencji w odniesieniu do opisanych do tej pory genéw odpornosci

na maczniaka prawdziwego w owsie.

2. Polskie odmiany owsa charakteryzuje niski poziom odpornosci na maczniaka
prawdziwego. Geny Pml1, Pm3 i Pm6 zidentyfikowane w polskich odmianach sa

nieefektywne wobec istniejacych na terenie kraju ras Blumeria graminis f.sp. avenae.
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3. Analiza efektywnosci gendow wykazata, ze geny Pm4, Pm5 i Pm7 sg obecnie

najbardziej efektywne przeciwko maczniakowi prawdziwemu na terenie Polski

4. Najbardziej obiecujagcym zrodtem odpornosci przeciwko maczniakowi prawdziwemu

na terenie kraju jest gen Pm4.

5. Opracowane markery specyficzne dla genu Pm4 umozliwiajg jego monitorowanie
przy wprowadzaniu do odmian uprawnych i tworzeniu piramid genowych oraz

selekcje genotypow odpornych

6. Niewielka liczba efektywnych genow odpornosci na mgczniaka prawdziwego w owsie
powoduje konieczno$¢ poszukiwania nowych efektywnych Zrédel odpornosci wsrdd

dzikich gatunkéw spokrewnionych z owsem uprawnym

7. Cennym zrédlem efektywnych genow odpornosci na maczniaka prawdziwego w
owsie sg tetraploidalne gatunki A. magna i A. murphyi oraz w heksaploidalny gatunek

A. sterilis
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8. Omowienie pozostatych osiggni¢¢ naukowo-badawczych

a. Przebieg pracy naukowej przed uzyskaniem stopnia doktora

W 2001 roku rozpoczetam studia wyzsze na kierunku Biotechnologia na Wydziale
Rolniczym, Akademii Rolniczej w Lublinie (obecnie Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie).
W czasie studiow w ramach rozwijania wiedzy 1 umiej¢tnosci z zakresu biologii
molekularnej, rozpoczetam prace w laboratorium analizy genomu Instytutu Genetyki,
Hodowli i1 Biotechnologii Roslin. Pod kierunkiem dr Edyty Paczos-Grzeda wykonywatam
zadania zwigzane z izolacja DNA z materiatu roslinnego, analizy PCR oraz rozdziaty
elektroforetyczne. Od 2004 roku bratam aktywny udzial w realizacji tematu finansowanego
przez Ministerstwo Rolnictwa i Rozwoju Wsi z zakresu wytwarzania materiatow
wyj$ciowych dla hodowli roslin pt.” Synteza nowych form owsa przydatnych dla hodowli w
oparciu o krzyzowanie oddalone”. W ramach powierzonych mi obowigzkéw bralam udzial w
procesie krzyzowania rdéznych genotypdw owsa zwyczajnego z dzikimi gatunkami
nalezacymi do rodzaju Avena, dzigki temu opanowalam trudng technike prowadzenia
krzyzowan oddalonych ro$lin zbozowych. W sierpniu 2005 roku odbylam miesieczng
praktyk¢ zawodowa w Centrum Biotechnologii Stosowanej, Akademii Polonijnej w
Czestochowie. W czasie praktyki uczestniczylam w pracach dotyczacych analizy
zréznicowania genetycznego réznych gatunkow z rodzaju Avena za pomocg markerow SSR.
Zapoznatam si¢ rdwniez z technika rozdzialu produktéw reakcji PCR w zelu
poliakrylamidowym.

W  czasie studiow bytam przewodniczacym Studenckiego Kota Naukowego
Biotechnologoéw, Sekcji Biotechnologéw Roslin. W ramach dzialalnosci Kota Naukowego
wykonywatam prace zwigzane z analizami molekularnymi wybranych gendéw u roslin
zbozowych. Byly one prezentowane na konferencjach Studenckich Kot Naukowych
(111.B.35; 111.B.36).

Prace magisterska na temat ,,Wykorzystanie markerow RAPD 1 ISSR do oceny
zrdznicowania genetycznego Avena sterilis L.” wykonatam w Instytucie Genetyki, Hodowli i
Biotechnologii Roslin, pod kierunkiem dr Edyty Paczos-Grzgda. W 2006 roku ukonczytam
studia na Wydziale Nauk o Zywnosci i Biotechnologii uzyskujac tytul zawodowy magistra
inzyniera. Za bardzo dobre wyniki w nauce uzyskane w czasie studiow otrzymatam Dyplom

Wyro6zniajacego si¢ Absolwenta oraz Honorowg Odznake Akademii Rolniczej w Lublinie.
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W pazdzierniku 2006 roku rozpoczetam prace na stanowisku starszego technika w
Instytucie Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin na Wydziale Rolniczym Akademii
Rolniczej (obecnie Wydziat Agrobioinzynierii Uniwersytetu Przyrodniczego) w Lublinie.

W ramach powierzonych mi obowigzkéw uczestniczylam w realizacji projektu
finansowanego przez Ministerstwo Rolnictwa i Rozwoju Wsi pt.” Synteza nowych form owsa
przydatnych dla hodowli w oparciu o krzyzowanie oddalone”. W ramach projektu
wykonywatam krzyzowania owsa zwyczajnego z dzikimi gatunkami nalezacymi do rodzaju
Avena. Bratam réwniez udzial w analizach molekularnych i cytologicznych uzyskanych w
ramach projektu mieszancow oddalonych. Uzyskane wyniki byly prezentowane na
konferencjach krajowych oraz w postaci publikacji naukowych (111.B.28; 111.B.29; 11.D.28;
11.D.32). Uczestniczylam réwniez w pracach majacych na calu okreslenie zrdéznicowania
genetycznego gatunkow owsa nalezacych do rodzaju Avena w oparciu o rézne techniki
molekularne jak RAPD, ISSR czy SSR (111.B.33; 111.B.34; 11.D.26; 11.D.27; 11.D.30;
11.D.31).

W 2009 roku podjetam wspolprace z Katedra Entomologii Wydzialu Ogrodniczego
UP w Lublinie w ramach ktorej zostaty przeprowadzone analizy podobienstwa genetycznego
odmian leszczyny. Analizie z wykorzystaniem markerow RAPD podano 6 odmian leszczyny
uprawianej na terenie polski. Uzyskane wyniki prezentowane byty na konferencji naukowej
oraz zostaly opublikowane w formie artykutu (111.B.31; 11.D.23).

W  ramach wspolpracy z Zaktadem Ekologii Rolniczej UP w Lublinie
przeprowadzitam analizy zroéznicowania genetycznego odmian orkiszu begdacych
przedmiotem doswiadczen pracownikéw zakladu. Przeprowadzone badania pozwolity na
dokladniejsza charakterystyke analizowanych obiektow 1 umozliwily uzupetnienie danych o
wspotczynniki podobienstwa oparte na markerach molekularnych (111.B.27;11.D.25).
Wspotpraca podjeta z Zaktadem Ekologii Rolniczej dotyczyta rowniez analizy zréznicowania
genetycznego chwastow wystepujacych w uprawach pszenicy zwyczajnej przy stosowaniu
zroznicowanych dawek herbicydow. Analizy wykazaty, ze stosowanie zrdéznicowanych
dawek herbicydow nie wplynelo na zrdéznicowanie genetyczne chwastow (11.D.20).
Przeprowadzono rowniez badania majace na celu okreslenie poziomu zréznicowania
genetycznego przytulii czepnej wystepujacej na dwoch rdéznych siedliskach gruntow
odlogowanych. Wspolna klasteryzacja genotypdéw z poszczegolnych siedlisk naturalnych
moze S$wiadczy¢ o tym, ze typ siedliska, gleba oraz dlugotrwale odlogowanie moga

powodowac roznicowanie przytulii czepnej (11.D.3).
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W latach 2008-2010, jako glowny wykonawca, bratam udzial w realizacji projektu
finansowanego przez Ministerstwo Rolnictwa i Rozwoju Wsi pt. ,Identyfikacja genow
karfowato$ci i odpornos$ci na choroby w pszenicy i pszenzycie za pomocg markeréw DNA”.
W ramach tego projektu prowadzitam badania nad identyfikacja gendéw kartowatosci w
genomie pszenicy. W gtownej mierze badania te dotyczyty identyfikacji genu Rht8, ktory jest
jednym z najbardziej efektywnych genow kartowatosci (111.B.26; 111.B.32; 11.D.22; 11.D.29).
W wyniku wspotpracy ze spétkami hodowli roslin prowadzilam réwniez diagnostyke
obecno$ci genéw warunkujacych odporno$¢ na choroby grzybowe w liniach hodowlanych
pszenicy zwyczajnej. Uzyskane wyniki byly wykorzystane w selekcji  genotypow
posiadajacych efektywne geny odpornosci (111.B.25; 111.B.30;11.D.22; 11.K.2).

W latach 2008-2010 uczestniczytam w realizacji grantu Nr PBZ-MNiSW-2/3/2006/2
pt. ,Identyfikacja oraz okre$lenie markeréw DNA dla genéw odpornosci na maczniaka
prawdziwego u owsa zwyczajnego 1 pszenzyta przydatnych w hodowli tych zb6z”,
wchodzacym w sktad projektu badawczego zamawianego przez Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego Nr PBZ-MNiSW-2/3/2006 pt. ,,Nowe metody genetyki molekularne;j i
genomiki stuzace doskonaleniu odmian roslin uprawnych”. Realizowalam badania dotyczace
identyfikacji markerow molekularnych dla genow odpornosci na maczniaka prawdziwego w
owsie zwyczajnym. Zagadnienia realizowane w ramach tego zadania byly przedmiotem mojej
pracy doktorskiej. Przedmiotem prowadzonych badan byty linie i odmiany owsa z genami
odpornosci na maczniaka prawdziwego warunkujacymi odpornos¢ typu OMR1 (Pm1), OMR2
(Pm6) i OMR3 (Pm3). Odmiany te postuzyly do uzyskania populacji F, segregujacych pod
wzgledem odpornosci na maczniaka prawdziwego. Na podstawie rozszczepienia cechy
okreslitam sposob dziedziczenia odpornosci warunkowanej poszczegdlnymi genami.
Uzyskane populacje byly rowniez przedmiotem analiz molekularnych majacych na celu
identyfikacje markerow molekularnych dla genéw Pml i Pm6. Wynikiem prowadzonych
badan byto opracowanie znacznikow molekularnych blisko sprz¢zonych z analizowanymi
genami odpornosci. Opisane wyzej wyniki byly prezentowane na konferencjach naukowych
w formie plakatow oraz zostaty opublikowane w formie artykutow naukowych (111.B.23;
111.B.24; 11.D.14; 11.D.15; 11.D.19; 11.A.8)

Stopien doktora nauk rolniczych uzyskatam w 2011 roku

b) Przebieg pracy naukowej po uzyskaniu stopnia doktora
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Po uzyskaniu stopnia doktora, kontynuowatam prace zwigzane z uzyskiwaniem
mieszancéw oddalonych owsa. W latach 2011-2013 realizowatlam zadania zwigzane z
krzyzowaniem owsa zwyczajnego z dzikimi gatunkami owsa w ramach projektu
»Wykorzystanie dzikich gatunkow z rodzaju Avena do poszerzenia zmiennos$ci genetycznej
owsa zwyczajnego”. Wiele z uzyskanych mieszancow oddalonych owsa zostato wdrozone do
praktycznej hodowli jako nowe Zrddta zmiennosci genetycznej owsa. W ramach poszerzania
umiejetnosci zwigzanych z uzyskiwaniem mieszancéw oddalonych roslin zbozowych od 2014
roku bior¢ udziat w realizacji projektu badawczego ,,Wytwarzanie nowych zrodet
genetycznych pszenzyta w oparciu o krzyzowanie oddalone”, finansowanego przez
Ministerstwo Rolnictwa i Rozwoju Wsi, gdzie realizuj¢ zadania zwigzane z krzyzowaniem
roslin pszenzyta i pszenicy z dzikimi gatunkami nalezacymi do rodzaju Aegilops.

Kolejnym elementem mojej pracy zawodowej sa badania zwigzane z analizg
zmienno$ci genetycznej réznych gatunkéw roslin. We wspolpracy z Katedra Roslin
Przemystowych i Leczniczych przeprowadzitam badania majace na celu analizg
zroéznicowania genetycznego gatunkow nalezacych do rodzaju Gypsophila o potencjalnych
mozliwos$ciach wykorzystania do przemystowej produkcji saponin. Uzyskane wyniki
pozwolilty na wytypowanie gatunkow najbardziej odmiennych oraz tych, ktore posiadaja
najwickszy potencjat do produkcji saponin i wykorzystania w przemysle farmaceutycznym
(I1.A.1). Rowniez we wspolpracy z naukowcami z Katedry Ro$lin Przemystowych i
Leczniczych przeprowadzilam analizy molekularne genotypdéw nalezacych do chronionego
gatunku Arnica montana. Gatunek ten wpisany jest do czerwonej ksiegi gatunkow
zagrozonych wyginieciem. Analizowany materiat pochodzity ze szkotki roslin rozmnozonych
w warunkach in vitro i stanowil kolekcje Katedry. Analizowane genotypy charakteryzowaty
si¢ niewielkim zroznicowaniem genetycznym (111.B.19; I1.A.5). Waska pula genowa moze
by¢ przyczyna sukcesywnego zmniejszania si¢ naturalnie wystgpujacych populacji arniki
gorskiej, dlatego tez celowe dla zachowania gatunku jest przeanalizowanie réznorodnosci
genetycznej naturalnie wystepujacych populacji arniki. Uzyskane wyniki pozwolily na
rozpoczecie wspoOlpracy z Katedra Ekologii UMCS, Katedra Ochrony i Ksztattowania
Srodowiska Politechniki Biatostockiej oraz Katedra Botaniki Uniwersytetu Yanka Kupala w
Grodnie. Celem rozpoczetych w 2016 roku badan jest ocena zrdznicowania genetycznego
populacji arniki gorskiej wystepujacych na terenie Polski 1 Biatorusi oraz wytypowanie
populacji o najwyzszym wspdlczynniku zréznicowania genetycznego. Wytypowane

populacje stang si¢ wyjSciowymi do pobrania nasion i rozmnozenia w kulturach in vitro, a
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nastepnie do reintrodukcji najbardziej zrdéznicowanych genotypow — do $rodowiska
naturalnego w celu zasilenia populacji naturalnych (111.B.4).

We  wspélpracy z  Pracownia Towaroznawstwa Produktow  Roslinnych
przeprowadzitam analizy zréznicowania genetycznego odmian migty réznorodnych pod
wzgledem cech morfologicznych oraz zawartosci olejkow eterycznych (111.B.5; 11.A.3).
Kolejnym zagadnieniem z zakresu analizy roslin zielarskich byly badania prowadzone nad
rumiankiem pospolitym. Zastosowanie technik RAPD i ISSR pozwolito na okre$lenie
zroznicowania  genetycznego odmian rumianku  pospolitego oraz = genotypow
skolekcjonowanych ze srodowiska naturalnego (11.A.6, 11.D.18).

Waznym elementem mojej pracy zawodowej sa prace zwigzane z odpornoscig roslin
zbozowych na choroby. W latach 2011-2013 bylam gléwnym wykonawca w projekcie
»Wykorzystanie MAS do wprowadzania gendéw karlowatosci i odpornosci na choroby w
pszenicy i pszenzycie”, finansowanym przez Ministerstwo Rolnictwa i Rozwoju Wsi w
ramach ktorego realizowalam badania z zakresu identyfikacji genéw odpornosci na choroby
grzybowe w pszenicy zwyczajnej. Przedmiotem realizowanych prac byly odmiany i linie
hodowlane pszenicy zwyczajnej pochodzace ze spolek hodowli roslin. Obecno$¢ genow
odpornosci identyfikowana byla w oparciu o dostepne w literaturze naukowej markery
molekularne typu STS i SCAR. Uzyskane w ramach projektu wyniki prezentowane byly na
konferencjach naukowych (111.B.17; 111.B.18; 111.B.20; 111.B.21) oraz przedstawione w
publikacjach (11.D.5; 11.D.6; 11.D.11; 11.D.12; 11.D.16; 11.D.17).

Od 2014 roku biorg udzial w realizacji projektu ,,Piramidyzacja genow odpornosci na
rdz¢ koronowg w genomie owsa oraz identyfikacja i lokalizacja markeréw DNA dla tych
genow” finansowanego przez Ministerstwo Rolnictwa 1 Rozwoju Wsi, w  ktérym
zaangazowana jestem w badania zwigzane z oceng odpornosci owsa na rdz¢ koronowa.
Wynikiem tych badan jest stworzenie kolekcji izolatow rdzy koronowej wystepujacej na
terenie Polski oraz okreslenie poziomu odpornosci odmian owsa zwyczajnego na ten patogen.
Ponadto wytypowane zostaly potencjalne zrodla odpornosci na rdze¢ koronowag wsrod
genotypow nalezacych zaréwno do heksaploidalnego gatunku A.sterilis jak i do
tetrapoidalnych gatunkow A. murphyi, A. magna i A. insularis (11.A.4; 11.D.4; 11.D.10;
111.B.6; 111.B.7; 111.B.16)

W 2017 roku w ramach programu ERASMUS+ wzigtam udziat w dwoch szkoleniach
z zakresu genetyki 1 genomiki patogendw grzybowych powodujacych maczniaka
prawdziwego u roznych gatunkow roslin. Dzigki zdobytym umiejetno$ciom i poszerzeniu

wiedzy dotyczacej interakcji ro$liny i patogenu rozpoczgtam wspolprace z Zakladem

Strona 28 z 30



Sylwia Okon Autoreferat

Fitopatologii i Mykologii Wydzialu Ogrodnictwa i Architektury Krajobrazu UP w Lublinie.
Podjeta wspotpraca dotyczy analizy zrdznicowania genetycznego oraz analiz
filogenetycznych grzybow patogenicznych powodujacych maczniaka prawdziwego u kminku
1 migty. W oparciu o markery RAPD oraz analize sekwencji barkodowych typy ITS
wykonali§my badania potwierdzajace przynalezno$¢ gatunkowga zebranych izolatéw patogenu
oraz oszacowali$my ich podobienstwo genetyczne. Wyniki przeprowadzonych analiz zostaly

opublikowane w pracach naukowych (11.A.2)

Od 2012 roku pracuje na stanowisku adiunkta w Instytucie Genetyki, Hodowli i
Biotechnologiii Roslin Uniwersytetu Przyrodniczego w Lublinie. W zwigzku z tym
zaangazowana jestem w proces dydaktyczny realizowany na Uniwersytecie. Prowadze zajecia
dydaktyczne ze studentami kierunkoéw towaroznawstwo, bioinzynieria, gospodarka
przestrzenna i lesnictwo. Samodzielnie opracowatam program 2 modutéw: bioprodukty, ktory
realizowany jest na Kkierunku Dbioinzynieria oraz produkty biotechnologiczne, ktory
realizowany jest na kierunku towaroznawstwo. Sprawowatam opiek¢ nad 4 studentami

przygotowujacymi prace inzynierskie oraz nad 19 przygotowujacymi prace magisterskie.

9. Sumaryczne zestawienie wazniejszych osiggniec:

Moj dotychczasowy dorobek naukowy sktada si¢ z 53 prac i obejmuje oryginalne prace
tworcze opublikowane w czasopismach z bazy JCR (14 pozycji), w czasopismach spoza bazy
JCR (32 pozycje), monografie (2), rozdziaty w podrecznikach akademickich (2) i prace
popularnonaukowe (3). Laczny IF prac opublikowanych w bazie JCR, zgodnie z rokiem
opublikowania wynosi 18,434. Wszystkie prace zostaly opublikowane po uzyskaniu stopnia
doktora, 6 z nich wchodzi w sktad dorobku stanowiacego osiggni¢cie habilitacyjne. IF

publikacji wchodzacych w sktad osiggnigcia habilitacyjnego wynosi 10,107.

Laczna punktacja mojego dorobku wg MNiSW wynosi 783, punktacja obejmuje oryginale
prace tworcze (46 pozycji — 523 punkty), monografie i podreczniki akademickie (4 pozycje —
40 punktow), patenty (2 pozycje — 60 punktow), aplikacje i wdrozenia (160 punktoéw).
Punktacja dorobku naukowego przed uzyskaniem stopnia doktora wynosi 90, po uzyskaniu
stopnia doktora 693. Przedstawione w tabeli 1 dane bibliometryczne prezentuja moj rozwoj

naukowy przed i po doktoracie
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Ponadto jestem wspotautorem 40 doniesien prezentowanych na mie¢dzynarodowych i

krajowych konferencjach naukowych zaréwno w formie posteréw jak i referatow. Bralam

udzial w realizacji 9 projektow badawczych, w 2 petnitam funkcje kierownika projektu.

Tabela 1. Dane bibliometryczne dorobku naukowego

) Sumaryczna
Liczba LICZb_a Sumaryczny liczba
ogotem prac 2 listy IF punktow
JCR
MNiSW
Opublikowane prace naukowe 46 14 18,434 523
- przed uzyskaniem stopnia doktora 16 0 0 90
- po uzyskaniu stopnia doktora 22 8 8,237 247
- wchodzace w sktad osiagnigcia habilitacyjnego 8 6 10,107 186
Patenty, 2 60
wdrozenia, 2 60
aplikacje 27
sekwencje DNA 10 100
Monografie i podreczniki akademickie 4 40
Laczna liczba punktow 783
komunikaty  prezentowane na  konferencjach 40
naukowych
- przed uzyskaniem stopnia doktora 13
- po uzyskaniu stopnia doktora 27
Realizowane projekty badawcze 9
- kierowane projekty badawcze 2
Indeks Hirsha wg bazy Web of Science 2
Indeks Hirsha wg bazy Scopus 3
Indeks Hirsha wg bazy Google scholar 7

Strona 30z 30




