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C | zostat
Lp. | Cele projektu: 5 c-e zosta
zrealizowany
Kompleksowa ocena odpornosci na choroby grzybowe odmian
1 |ilinii A. sativa, genotyp6w A. sterilis i A. byzantina. TAK
Opracowanie markeréw dla genu odpornosci na rdze koronow3
2 | pc39 w oparciu o analizy transkryptomu. TAK
3 Analiza porownawcza transkryptomu linii bliskoizogenicznych TAK
Pc60/pc60 po infekcji P. coronata.
4 | Piramidyzacja efektywnych genéw odpornosci. TAK
5 Ocena zwartosci zwigzkow o potencjale antyoksdacyjnym TAK
w liniach bliskoizogenicznych Pc60/pc60.
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Kompleksowe badania odpornosci owsa na choroby
grzybowe ze szczegolnym uwzglednieniem Puccinia
coronata f. sp. avenae

Materiat i metody

Temat badawczy 1

Materiat:

* 173 genotypy A. byzantina i 27 - A. sterilis
sprowadzonych z National Small Grain
Collection (USDA, Aberdeen), Crop Research
Institute (Praga, Czechy) oraz John Innes
Centre (Norwich, Wielka Brytania).

* Scharakteryzowane pod wzgledem wirulencji
izolaty Puccinia coronata, Puccinia graminis,
Blumeria graminis

Metody:

* Test zywiciel patogen na ptytkach na
fragmentach lisci z roslin 10-dniowych

V' / /4

Temat badawczy 3
Materiat:
* Linie bliskoizogeniczne z genem Pc60/pc60

/| Metody:

* |dentyfikacja DEG (differentially expressed
genes)

Temat badawczy 2

Materiat:

* Linie bliskoizogeniczne z genem Pc39/pc39

* Populacja 310 F8 (Celer x STH9210)

* Populacje mieszanicowe z genem Pc91

Metody:

* Test zywiciel-patogen

* Analiza poziomu ekspresji 5 wytypowanych
DEG (differentially expressed genes)

Temat badawczy 4

Materiat:

* Mieszance jedno-, dwu- i trojgenowe dla
genow odpornosci Pc, Pgi Pm

Metody:

* Test zywiciel-patogen

* Krzyzowanie, rozmnozenie

Temat badawczy 5

Materiat:

* Linie bliskoizogeniczne z genem Pc60/pc60
po tescie zywiciel-patogen

Metody:

* Analiza zawartosci zwigzkow fenolowych,
zwigzkow o aktywnosci antyoksydacyjnej i
hormonow.
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Temat badawczy 1

A. sterilis i A. byzantina

Kompleksowa ocena odpornosci na choroby grzybowe genotypow

P. coronata, P. graminis oraz B. graminis

*  Kompleksowa ocena odpornosci genotypow A. sterilis i A. byzantina na choroby grzybowe wywotywane przez

Wyniki

Na podstawie profilowania wirulencji wyselekcjonowano 18 izolatow

(12— Pc, 3 - Pg i 3 - Bg) o reprezentatywnych spektrach (tab.1), ktore - - v T v e o B 2 B -

- e

wykorzystano do charakterystyki odpornosci 173 genotypow Avena M’:;:"';‘ ; : : “_.: : : : : ; = o

byzantina oraz 27 A. sterilis sprowadzonych z réznych bankow gendw. 03C0702205 | = Z 2 2 § = 2 2 2 = =

Whioski opres' | = | 2 | & | 2| 2| &2 | 2| 2| 2| 8§ | 3

- . Plant No.1 sus sus_ sus sus sus | res res sus. sus sus res

1. Stwierdzono, ze wiekszos¢ genotypow A. byzantina byla wysoce Plant No.2 Tes Tes sus res — — = == = —

podatna na rdze koronowg, maczniaka prawdziwego i rdze Zdzblows. Plant No.3 sus res sus res res sus sus res sus sus res

2 g = Plant No4 res res sus res res res res res sus sus res

2f Wieksza odporr?osm? n.a testowape patogeny charakteryzowaty Slant No.3 = = S = = = = = = = G
sie genotypy A. sterilis, anizeli A. byzantina (ryc.1, ryc. 2). Plant No.6 = i s = == res. |Camiliaaa] res |

3. W ponad potowie testowanych genotypow A. byzanting i w niemal Plant No.7 res res sus res res sus sus sus sus sus res

wszystkich A. sterilis stwierdzono niejednorodnosc¢ reakgji (tab. 2) Plant Ne.8 R R e e Sus 1 s 1 sus ] mN 1 S yos

3 SSRRlS ) e C Plant No.9 res sus sus res res res res res sus sus res

4. Formami o najsilniejszej odpornosci na rdze koronowg byty Plant No.10 e e = == e = = e - = o

genotypy A. sterilis PI657481 i PI657513.

Tab. 2. Odpornosc genotypu 0200702205 A byzantina na rdzg koronowa jako przyktad nigjednorodne] reakcji
odporosciowes] (res — rezkcjz odpornosciowa, sus — porazenis)

Tab. 1. lzolaty Puccinia coronato f. sp. avenae, Puccinia graminis

R 2 a7 § Rozklad genotypdw A. byzonting w Rorklad genotypdw A sterifis w 60%
f. sp. ovenage i Blumeria graminis f. sp. avenage wybrane do analiz. preedziatach odpornosci prredriatach odpornoic 0%
%0 &0
Skrot : . 40%
Gatunek patogenu % Nazwa izelate 0 w0 2
" literowy 3 g
1 Pc S8 Stlds - 8- £ 30%
2 Pe_O4(63) 241118 £ o 4 g
3 Pe 230 < £ w 20%
4 Pc 257 -~ : bt
5. Pe_Cz 092225 g » R § 0% /_/
Puccinia coronara £ sp. avenae Pe 6 Pc_S6 2 o £ 10 8 o
7. Pe_241/18 9 .. - = i} o B "‘
£ Pe_Chorwacja 22 26 0 - ( o - - 0 1 2 3 4 5 6 7 8 9% 101
9 Pc__l” 1.32% 13 6% 66 1007% 1.50% 13 69% 6 100% Liczba izolatow
10 Pe_Pol 23910 % néeporaionych kel % niepotatoeych lisc
11 Pe Pol 231315
1 Pg Fe223 WA gaminl 8P graminis WP coronats WA gl BP gamink =P cronats w—A. DY2ANING e, sterilis
Puccinia grawiniz £ wp. avenoe Py 2P Ce2i3
3 Py Zalew 24 1
182 - 5 = : : . ;
Bluweria grawinis £ sp. avenoe By i gj;l 213 Ryc. 1. Liczba genotypow charakteryzujacych sie okreslons procentows RYC_ 2: Procen_to.wy rozkfad genotypow ood wzsledem "?bv
3. Pm_Sgain 21 1 odpornoscig roslin w obrebie genotypu na testowane izolaty Puccing izolatow Puccinio coronata, na ktore wykazujg odpornosc.

corongta, Blumeric graminis i Puccinia graminis



L

UNIWERSYTET
PRZYRODNICZY

J1.+ i Rozwoju Wsi
irve s

w Lubl

Ministerstwo Rolnictwa

Kompleksowe badania odpornosci owsa na choroby
grzybowe ze szczegolnym uwzglednieniem Puccinia

coronata f. sp. avenae

V4

Temat badawczy 2

Opracowanie markerow dla genu odpornosci na rdze koronowg Pc39
w oparciu o analizy transkryptomu

* Analiza poziomu ekspresji transkryptow zidentyfikowanych jako DEG.
*  Wytypowanie wsrod DEG sekwencji mozliwych do przeksztatcenia w markery dla genu Pc39.

Wyniki

Zadaniem w ramach tematu 2 bylo okreslenie metodg qPCR poziomu
transkrypcji genow zidentyfikowanych w analizie RNAseg jako ulegajgce
zroznicowanej ekspresji (DEG) w odpowiedzi na poraienie Puccinia
coronata linii bliskoizogenicznych z genem Pc39 oraz jego recesywnym
allelem pc39 (tab.3)

Tab. 3. Geny wybrane na podstawie analizy DEG przeprowadzonej w oparciu o wyniki
RNAseq linii bliskoizogenicznych Pc39/pc39.

L.p. Oznaczenie genu w genomie Oznaczenie genu w genomie
Pepsico odmiany Bingo

1 AVESA.00001b.r3.4Cg0000059 | AVESA.00003a.r1 6AGO4873530

2 AVESA.00001b.r3.4Cg0000039 | AVESA.00003a.r1. 4CG03001360

3 AVESA.00001b.r3.6Ag0003359 | AVESA.00003a.rl.6AG04875050

4 AVESA.00001b.r3.6Ag0003205 | AVESA.00003a.r1 4CG03000670

) AVESA.00001b.r3.6Ag0003366 | AVESA.00003a.rl .6AG04874720

Sekwencje tych gendw zostaly pobrane z danych RNAseq oraz z bazy
danych GrainGenes. Dokonano porownania sekwencji pochodzacych z
roznych odmian i réznych genomow w celu identyfikacji sekwencji
pochodzgcych z konkretnej lokalizacji chromosomowej (ryc.3).
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Ryc. 3. Przyrownanie sekwencji fragmentu genu AVESA 00001b.r3.6Ag0003205 z odmiany A sativa
Bingo do genomu A. sativa PepsiCo oraz Bannister.

Na podstawie wynikow analizy gPCR sposrod testowanych DEG wybrano jeden
gen o potencjalnej wartosci markerowej, a mianowicie
AVESA.00001b.r3.4Cg0000059 ulegajgcy zroznicowanej ekspresji po porazeniu
grzybem Puccinia coronata. Przeprowadzono sekwencjonowanie produktow PCR
uzyskanych z udzialem starterow uniwersalnych dla Pc39 i pc39. Uzyskane
sekwencje zblastowano z genomami owsa dostepnymi w bazie danych
GrainGenes w celu identyfikacji unikalnych polimorfizmow typu SNP, ktore
wykorzystano do projektowania specyficznych starterow. Na podstawie wynikow
sekwencjonowania zaprojektowano 20 par starterow amplifikujgcych rézne rejony
genu i celujgce w konkretne SNP. Najlepszg para o potencjalnej wartosci
markerowej jest 059_F1A+059_R3T (ryc.4). Z udziatem wymienionej pary
starterow uzyskiwany jest u form odpornych produkt o wielkosci 400 pz.

Whioski

1. Sposrod wytypowanych DEG wybrano gen AVESA.00001b.r3.4Cg0000059,
ktorego ekspresja oceniona w analizie RNAseq u form odpornych byia
podwyzszona niezaleznie od infekcji lub jej braku. Najprawdopodobniej wynika
to z obecnosci dominujgcego allelu genu Pc39. W formach porazonych nie
stwierdzono obecnosci transkryptu tego genu.

2. Najlepszg parg starterow do identyfikacji markerow dla genu Pc39 jest
Pc32_059_F1A+059_R3T.

.-

Ryc.4. Wykras amplifikacji real-time diz populacji 310 (Celer x STHS210) z parg starterow
Pc39_059_F1A+ Pc39_055_R3T. Produkt wislkosci 400 bp u odpornych jest
amplifixowany w duzej wigkszej ilosd. Zielony — odporne, czerwony — wrazliwe.
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Temat badawczy 2

Opracowanie markerow dla genu odpornosci na rdze koronowg Pc39
w oparciu o analizy transkryptomu

* Adaptowanie markerow dla genu Pc91

Wyniki i wnioski:
Kolejnym zadaniem w ramach tematu badawczego byfa proba adaptacji czterech markerow typu KASP dla genu Pc91: oPt-0350-KOM4c2, oPt-0350-KOMS5cl, oPt-
0350-KOM6c2 oraz KASP_GMI_ES03_c2277_336. W pierwszym etapie w tescie fizjologicznym zywiciel-patogen z wyselekcjonowanymi izolatami Puccinia coronata
nie przefamujgcymi odpornosci warunkowanej genem Pc91 okreslono fenotypy linii F;, a na ich podstawie genotypy wybranych roslin. Zaprojektowane na bazie
markerow KASP zestawy TagMan przetestowano na 48 roslinach populacji 561 (Bingo x HiFi (Pc91) oraz 48 roslinach z populacji 682 (Pc91 x Kasztan). Najlepsze
wyniki uzyskano dla oPt-0350-KOM4c2, oPt-0350-KOM5c1, oPt-0350-KOMG6c2 (ryc. 5,6), najstabsze dla KASP_GMI_ES03_c2277_336 (tab.4).

3. Zaprojektowane zestawy TagMan mogg by¢ wykorzystywanie do identyfikacji obecnosci poszczegolnych alleli genu Pc91 w owsie, niemniej jednak podobnie jak
oryginalne KASP w przypadku linii referencyjnej z genem Pc21 rozpoznajg one ukiad heterozygotyczny. Dlatego tez uzytecznosc markera bedzie zalezata od Zrodia
genu Pc91 w testowanych materiatach.

Tab. 4. Wyniki testow fenotypowych i testow molekularmych z wykorzystaniem zestawow sond i starterow TagMan w populacji

mieszancowsej 561 (Bingo x HiFi), ich formach rodzicielskich i odmianach posiadajgcych gen Pc91. Wyttuszczono genotypy
poprawnie zidentyfikowane metods TagMan.
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Temat badawczy

3

Analiza poréwnawcza transkryptomu linii bliskoizogenicznych Pc39/pc39
oraz Pc60/pc60 po infekcji P. coronata

Identyfikacja transkryptow réznicujgcych linie bliskoizogeniczne Pc60/pc60 po infekcji P. coronata

Wyniki

Surowe dane sekwencyjne poddano kontroli jakosci FastQC, dane speiniaty standardy technologii lllumina i byly
odpowiednie do dalszej analizy. Nastepnie przeprowadzono alignment do genomu referencyjnego odmiany Sang
(GrainGenes). Srednio 73% sekwencji lokalizowalo sie w eksonach, 6,5% w intronach, a 20,5% w regionach
miedzygenowych. Zidentyfikowano 117 453 nowych transkryptow oraz potencjalnie nowych genow. Wspotczynniki

korelacji Pearsona pomiedzy replikami biologicznymi wynosity srednio 0,945. Analiza gtownych skiadowych (PCA)

wykazafa wyraine grupowanie probek zgodnie z przynaleinoscia do odpowiednich wariantow eksperymentalnych,
przy jednoczesnym niewielkim rozproszeniu replik (ryc.6). Nastepnie zidentyfikowano 194 124 transkryptow o
zroznicowanej ekspresji w roznych punktach czasowych na roinych etapach infekcji lub obrony przed rozwojem
patogenu. Zidentyfikowano 54 096 gendw roznicujgcych linie Pc60(S)/pc60(R) oraz 3030 genow o zwiekszonej
ekspresji w linii Pc60(R) odpornej i 3027 genow o zwiekszonej ekspresji w linii pc60(S) wrazliwej na porazenie P.
coronata (wartosc p<0,05, bezwzgledna (Ifc) >1). Uzyskane wyniki anotacji funkcjonalnej umozliwity wytypowanie
DEG o potencjalnej wartosci markerowej, ktore moina bedzie wykorzystac w analizie real time PCR (Ryc. 7).

Ryc. 7. Heatmap genow ulegajgcych zréznicowans] Whioski
ekspresji w liniach bliskoizogenicznych Pc60/pc60 1. Odczyty RNA-seq po filtracji cechowaly sie bardzo wysoka jakoscig
';"mc’“‘any‘.:"p°d”‘Zg'edem“"'”'m“’a"macf" (Q20=98%, Q30=94%), co zapewnifo wiarygodnoi¢ dalszych analiz
unkcjonainej. g
transkryptomicznych.
2. Profil mapowania (73% odczytow w eksonach) potwierdzit poprawne
wzbogacenie bibliotek w mRNA i pozwolit na precyzyjne oszacowanie
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s poziomow ekspresji.
e 3. Rekonstrukcja transkryptomu ujawnita ponad 117 tys. nowych
. transkryptow, z czego znaczna czesc zwigzana byia z regulacjg odpowiedzi
¢ . a™ odpornosciowej i metabolizmem wtornym.
. o 4. Wysoka korelacja powtarzen i rozkiad analizy PCA potwierdzily, ze roznice
i ekspresji miedzy Pc60(R) i pcb0(S) sg biologicznie istotne, a nie
.o techniczne.

"' 5. Zidentyfikowano ponad 194 tys. genow o zroinicowanej ekspresji w
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-,LU'_ roznych rozpatrywanych modelach badawczych oraz zestaw genow
A . ' roznicujgcych linie Pc60(S)/pcE0(R), ktory byt elementem dalszej analizy.
el 2 i, 6. Wsrod gendow o zroznicowanej ekspresji (ulegajgcych ekspresji w Pc60(R)
s " lub pcbO(S) najwiecej zmapowano do chromosomu 6D, przy czym
T . znaczgca ilosc (766 genow), to geny o zwiekszonej ekspresji w linii pc60(S)
Vi . Ry wrazliwej na porazenie P. coronata
AT — s : . 7. Analiza funkcjonalna ujawnita wzbogacenie kategorii odpornosciowych, a
: g:,’«;: Chi T e e oot eats h PCA wytypowane DEG, w tym silnie indukowany gen
| i il ot 4 AVESA_00010b_r2_2DG0386480 z rodziny NLR (Ncleotide-binding leucin-
TR probkami linii Pc80/pcs0 rich repeat), s3 wartosciowymi kandydatami markerowymi do dalszej
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Kompleksowe badania odpornosci owsa na choroby
grzybowe ze szczegolnym uwzglednieniem Puccinia

coronata f. sp. avenae

”s

Temat badawczy 4

Piramidyzacja efektywnych genéw odpornosci

* Piramidyzacja genow Pc w efekcie krzyzowan mieszancéow wielogenowych
* Rozmnozenie w warunkach polowych mieszaricéw przeznaczonych do piramidyzacji genow

Wyniki

Wszystkie formy przeznaczone do krzyzowan poddano testom
fizjologicznym majgcym na celu identyfikacje podwaojnych homozygot
dominujgcych dla genow odpornosci na rdze koronowg lub maczniaka
prawdziwego. W tescie wykorzystano wyselekcjonowane
eksperymentainie w latach poprzednich izolaty P. coronata oraz B.
graminis o profilach wirulencji umozliwiajgcych  identyfikacje
poszczegolnych genow. Wytypowane w tescie rosliny bedace
homozygotami dominujgcymi pod wzgledem co najmniej dwoch genow
odpornosci wysiano na poletkach Gospodarstwa Doswiadczalnego UP w
Lublinie, w Czestawicach i przeznaczono od krzyzowan (tab.6).
Rozmnozeniu w warunkach polowych poddano wybrane mieszance
(tab.5) posiadajgce potencjalnie co najmniej dwa geny odpornosci na
choroby grzybowe uzyskane w latach poprzednich w celu uzyskania
materiafow przeznaczonych do testowania, a nastepnie do krzyzowan w
roku 2026.

Tab. 5. Zestawisnie kombinacji mieszancowych poddawanych rozmnozeniu w celu uzyskania
podwdjnych homozygot pod wzgledem genow odpornosci na rézne choroby grzybowe.
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< 1 3 | fle| 3
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METER IS IR
| N IR IR IR I |
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: K k. S12/8|8 E
1 |1575 | PcS0U Jukon 2024 F 60 35 PcSOUPm7
2 | 1576a | PeSOU Peb0 2024 Fy 60 44 PeS0UPc60
3 |1577 | PcbO PcSOU 2024 Fy 60 46 PcS0UPc60
4 | 1580 | PcSOK Peh0 2024 Fy 60 49 PcS0K/Pct0
S 15883 | PcSOK Pmd 2024 F, 60 R PeS0K/Pmd
6 | 1598 | Canvon PcdSK 2024 | F; 60 46 Pm7/PedSK
7 l602_' Jukon Pel01 2024 F, 60 39 Pm7/Pel0]
§ [1612 |PclOl Pm4 2024 F,; 60 42 Pm4/PclO]
9 | 1584 |PcSOK Pm7 2024 F; 60 40 PeS0K/Pm7
10 | 478 PeS0U HiF1 2014 F; 60 L4 Pe30UPe9]
o : : ;

Tab. €. Zestawienie kombinacji mieszancowych pokolenia F2 poddawanych testowaniu w celu
identyfikacji podwojnych homozygot dla genow odpornosci na P. coronata i B. graminis.
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Ly a -4 Gen Gen !i '?'i : j! 3 %
; : f || o THEI HERL
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1100 | peso 937_Celer Pedo | Pedo | 24 5 7 1 1
2 [ 13%a | pesou 937_Celes Pes0 | Peto | 24 6 7 1 1
3 1565 | peso Pmd P60 | Pmé | 24 9 3 1 1
4 [1564 | peso Jukon Pt | Pm7 | 24 7 5 1 1
5 (1399 | KasmanxPc68 | CelerxPesd | Pess | Pooo | 24 6 9 3 3
Whioski:

1. Brak izolatow o odmiennych profilach wirulencji uniemozliwia identyfikacje w
tescie fizjologicznym wszystkich typow mieszancow, ograniczajac ilos¢ kombinacji
mozliwych do zidentyfikowania. Obecnosc stabszych genow jest maskowana przez
geny mocniejsze.

2. Brak dobrych markerow molekularnych dla genow odpornosci w owsie
wynikajgca ze ziozonosci genomu umozliwia jednoznaczng identyfikacje
podwojnych homozygot genow R.

3. tgczenie testu fizjologicznego z molekularnym byloby rozwigzaniem, ale jest nie
tylko praco- i czasochfonne, ale rowniez kosztowne.

4. Niska efektownos¢ zawigzywania ziarniakow jest przyczyng koniecznosci
wykonania duiej liczby krzyzowan w celu uzyskania pozgdanych mieszancow.

5. Na podstawie uzyskanych wynikow mozna stwierdzic, ze nagromadzenie genow
odpornosci wptywa niekorzystnie na efektywnosc krzyzowan.

6. Nalezatoby sprawdzi¢, czy obnizenie efektywnosci krzyzowan jest wynikiem
nagromadzenia wielu gendw odpornoscia czy tez obecnosci konkretnych genow o
niekorzystnym wplywie na efektywnosc zapylania.
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Ocena zwartosci zwigzkéw o potencjale antyoksdacyjnym w liniach
bliskoizogenicznych Pc60/pc60
* Dokonanie oceny zawartosci zwigzkow fenolowych i zwigzkéw o aktywnosci antyoksydacyjnej w liniach
bliskoizogenicznych Pc60/pc60

Temat badawczy 5

Wyniki s

=R =S
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Materiat roslinny pochodzit z testu zywiciel — patogen, zatozonego na siewkach w Ryc. 8.9.10. Aktywnosé was
roku 2024. Celem tego zdania bylo dokonanie oceny zmian w zawartosci katalazy (CAT), dysmutazy e
zwigzkow fenolowych i zwigzkow o aktywnosci antyoksydacyjnej w liniach ponadtlenkowe] R
bliskoizogenicznych Pc60/pc60 w roznym czasie od infekcji P. coronata. Okreslono (SODjoraz zwartosc

catkowita zawartos¢ wolnych zwigzkow fenolowych w lisciach roslin oraz kwasu jasmonowego (JA)

w lisciach owsa (Aveno
sotiva L.) w liniach NIL

Pc60/pce0 w zaleznosd 02
od form (R-odporne i S-
wrailiwe) oraz czasu po

zwigzkow fenolowych zwigzanych ze sciang komorkows. Oznaczono rowniez
catkowitz  zawartos¢  antyoksydantow, biatka, aktywnos¢ enzymow
antyoksydacyjnych: dysmutazy anionorodnika ponadtlenkowego (SOD), katalazy
(CAT) i peroksydazy (POD), a takze poziom hormonow: kwasu abscysynowego

CAT achvity | & ABS/Y protem)|
o B EEEEER
4

S —
—
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(ABA), salicylowego (SA) i jasmonowego (JA). poradeniu.

Whioski: . 5k o

1. Obserwowany wzrost zawartosci JA moie zapewnial wczesng, niespecyficzng obrone, = » n 2
wplywajac posrednio na interakcje z SA. Wczesny, wysoki poziom JA w roslinach podatnych §
moze odzwierciedlac nieswoistg, a nawet dezadaptacyjng odpowiedz, podczas gdy opozZniony, 5 do L go
utrzymujgcy sie wzrost w roslinach odpornych jest czescig skoordynowanej strategii obronnej g .
(ryc. 10). .

2. ABA reguluje stres i potencjalnie tlumi obrone w poiniejszych okresach, zas SA ma kluczowe §
znaczenie dla swoistej opornosci — szczegolnie w liniach niosacych giowny gen opornosci Pc39.

3. Wyisza aktywnos¢ SOD w liniach odpornych umozliwia skuteczng detoksykacje ROS, - - = s

przyczyniajac sie do silniejszej, bardziej skoordynowanej obrony przed rdzg koronowsa (ryc.9).
Mechanizm ten jest cecha charakterystyczng skutecznej odpornosci zboz na rdze.

4. Po inokulacji rosliny odporne utrzymujg lub zwiekszajg aktywnos¢ POD, wzmacniajgc o
mechanizmy obronne, podczas gdy roiliny podatne wykazujg przejsciowa odpowiedz, ktora
nie zapobiega postepowi choroby. 100

5. Po zakazeniu rosliny odporne szybko zwiekszajg aktywnos¢ CAT (ryc.8), aby przeciwdziatac
nadmiernej akumulacji ROS wywofanej rozpoznaniem patogenu, podczas gdy rosliny podatne
zazwyczaj nie zwiekszajg znaczaco aktywnosci CAT po zakazeniu, co skutkuje sfabg
detoksykacja ROS, wiekszymi uszkodzeniami komorek i wiekszg podatnoscia na
rozprzestrzenianie sie patogenow.

6. Obserwowana u roslin odpornych podwyzszona aktywnosc katalazy (CAT) jest zwigzana z
odpornoscig zalezng od genow R.

200 1

JA [mp'g FW)]

we

00
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Prezentacja wynikow:
1. Monogram 2025 - Cereals and Grasses Research Network, 7-10.04.25, Aberystwyth, Wielka Brytania. Chromosomal location oat crown rust resistance
gene Pcl101 disease resistance. Edyta Paczos-Grzeda, Sylwia Sowa, Joanna Lech, Tim Langdon
2. 8th Conference on Cereal Biotechnology and Breeding, 11-13.11.2025r. Budapeszt, Wegry. The crown rust resistance gene Pc51 in oat has been
mapped to chromosome 1D. Edyta Paczos-Grzeda, Sylwia Sowa, Joanna Lech, Aneta Koroluk
wartosc wartosc stopien
Lp. miernik miernika podana miernika realizacji
w opisie zadania | zrealizowana | zadania [%)]
1 2 3 4 5
temat badawczy 1
1.1 Llczba genotypow A. sterilis 1-A. byvzantina poddanych kompleksowej 200 200 100
ocenie odpormosci na choroby
temat badawczy 2
2.1 | Liczba transkryptow, dla ktorych zostanie okreslony poziom ekspresji 100
2.2 | Liczba DEG konwertowanych na markery 1 100
2.3 | Liczba testowanych markeréw dla genu Pc9] 100
temat badawczy 3
3.1 | Liczba analiz majacych na celu identyfikacje DEG 1 1 100
temat badawczy 4
Liczba kombinacyi1 mieszaricowych poddanych testowaniu pod katem
4.1 e 5 5 : . 5 5 100
obecnosct dwoch gendw odpornosci w formie homozygotycznes
4.2 Liczba kombinacyt m;eszapcmxy;h po’ddanych rozmnozeniu, 10 10 100
przeznaczonych do piramidvzacy genéw
temat badawczy 5
51 L?czba p'rc')bek dla ktérych zostana przeprowadzone analizy 36 36 100
biochemiczne
5.2 | Liczba parametréw ocenionych dla kazdej analizowane) proby 9 9 100
SREDNIA 100
% REALIZACJI ZADANIA 100
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