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Klasyfikacja taksonomiczna akcesji
pochodzacych z Krajowego Centrum Roslinnych
Zasobow Genowych — pordwnanie metod
molekularnych*

Taxonomic classification of accession from the National Center for Plant Genetic
Resources — simile of molecular methods

Charakterystyka taksonomiczna opiera si¢ na obserwacjach morfologicznych,
anatomicznych, badaniach cytologicznych oraz molekularnych.

W laboratorium molekularnym Krajowego Centrum Ro$linnych Zasobow Genowych
w Radzikowie stosuje si¢ dwie metody pozwalajace na identyfikacje taksonomiczng
obiektow znajdujacych si¢ w przechowalni dlugoterminowej KCRZG. Pierwszg metoda
jest DNA barcoding, czyli wybor markerow molekularnych, ktére pozwalajg na szybka
identyfikacje gatunku na podstawie sekwencji DNA. Metoda ta bazuje na
sekwencjonowaniu okreslonych fragmentow DNA o diugosci okoto 400-800 pz.
Standardowo w identyfikacji gatunkow roslinnych wykorzystuje si¢ trzy plastydowe
regiony (rbcL, matK oraz trnH-psbA) i jeden region DNA jadrowego (ITS). Druga metoda
oparta jest o sekwencjonowanie nowej generacji, w wykorzystaniem sekwenatora MiSeq
[Mlumina. Metoda bazuje na losowym wyborze fragmentéw o dtugosci od 400-600 pz z
genomowego DNA, sekwencjonowaniu ich oraz poréwnywaniu z genomami
referencyjnymi oraz mi¢dzy soba.

W 2017 r do badan wykorzystano, tacznie 76 obiektow z rodzaju Avena z przechowalni
dlugoterminowej KCRZG oraz 34 obiekty sprowadzone z zagranicznych bankéw genow

* Prace zostaly wykonane w ramach programu wieloletniego ,,Tworzenie naukowych podstaw postepu biologicznego
i ochrona roslinnych zasobow genowych Zrédlem innowacji wsparcia zrownowazonego rolnictwa oraz bezpieczenstwa
zywnos$ciowego kraju” koordynowanego przez IHAR — PIB a finansowanego przez MRiRW.

99



Joanna Nocen ...

jako materiat referencyjny. Osiggnigte wyniki wskazujg na wigkszg doktadnos¢ metody z
wykorzystaniem technik NGS. Obie metody pozwolily na poprawne scharakteryzowanie 6
obiektow, ktore zostaty blednie sklasyfikowane na podstawie obserwacji fenotypowej. Dla
4 obiektow stwierdzono ich poprawng przynalezno$¢ gatunkowg oraz poddano watpliwosci
2 obiekty, ktore wymagajg doktadniejszej diagnostyki molekularne;j.
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