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Frekwencja alleli puroindolinowych
w odmianach kulturowych pszenicy zwyczajnej
(Triticum aestivum L.) zdeponowanych
w Krajowym Centrum
Roslinnych Zasobow Genowych*

Frequency of puroindoline alleles in landraces of common wheat (Triticum aestivum
L.) from National Centre for Plant Genetic Resources: Polish Genebank

Twardo$¢ ziarna pszenicy zwyczajnej (Triticum aestivum L.) jest czynnikiem
wplywajacym na warto$¢ przemialowa, wypiekowa, wielko$¢ czastek maki i zdolnos¢ do
absorbcji wody, w zwiazku z tym decyduje o wihasciwosciach technologicznych maki.
Maka z ziarna migkkiego wykorzystywana jest do wyrobu ciast i ciastek. Maka z twardych
odmian pszenicy przeznaczana jest do produkcji pieczywa. Twardo$¢ ziarna jest
determinowana przez zmiennos¢ w obrebie dwoch genow puroindolinowych Pina-D1 oraz
Pinb-D1 znajdujacych si¢ na krotkim ranieniu chromosomu 5D. Allele typu dzikiego,
Pina-Dla i Pinb-D1a warunkuja wystgpowanie ziarna migkkiego. Mutacja w jednym lub
obydwu genach Pin powoduje zwigkszenie twardo$ci ziarna.

Celem pracy byla analiza frekwencji mutacji w obydwu genach Pin w 82 odmianach
kulturowych zdeponowanych w Krajowym Centrum Ros$linnych Zasobow Genowych.
Allele identyfikowano poprzez sekwencjonowanie produktow PCR obu gendéw oraz

* Prace zostaly wykonane w ramach programu wieloletniego ,,Tworzenie naukowych podstaw postegpu biologicznego i
ochrona roslinnych zasobéw genowych zrodtem innowacji wsparcia zrownowazonego rolnictwa oraz bezpieczenstwa
zywnosciowego kraju” koordynowanego przez IHAR-PIB a finansowanego przez MRiRW.
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optymalizacj¢ nowego sposobu genotypowania w oparciu o endonukleaz¢ CEL 1. DNA na
potrzeby doswiadczen byto ekstrahowane zmodyfikowang metoda CTAB z proby
zbiorczej danej odmiany, w ktorej sktad wchodzito od szesciu do o$miu pedow
nadziemnych z pigciodniowych siewek.

Badania wykazaty brak zmiennos$ci w obrebie genu Pina. Wszystkie odmiany zawieraty
dziki allel tego genu, to jest Pina-Dla. Niewielka zmienno$¢ zostala zaobserwowana w
przypadku genu Pinb. Précz allelu typu dzikiego (Pinb-Dl1a) wystgpowatl jeszcze jeden
allel Pinb-D1b. Cze¢$¢ badanych odmian zawierala dwa typy allelu Pinb, co $wiadczy o
niejednorodnosci odmian pozyskiwanych w czasie ekspedycji naukowych z terendéw
Polski.

W celu optymalizacji metody genotypowania w oparciu o endonukleaz¢ CEL I, enzym
ten zostal wyekstrahowany z ogonkéw lisciowych Apium graveolens vr. Groene Pascal
metoda opisang przez Oleykowski i in.. [1]. Nastgpnie przetestowano dziatanie enzymu w
réznych stezeniach oraz roznych buforach reakcyjnych. Do dalszych do$wiadczen
wybrano najbardziej optymalny sklad mieszaniny reakcyjnej, sposob formowania
heterodupleksu oraz dobrano startery do sekwencji kodujacej Pina i Pinb. Metoda
genotypowania w oparciu o CEL I jest szybka i1 daje jednoznaczne wyniki.

1. Oleykowski C. A., Bronson Mullins C. R., Godwin A. K., Yeung A. T. 1998. Mutation
detection using a novel plant endonuclease. Nucleic Acids Research 26. (20): 4597 —
4602.
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