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Podsumowano najwazniejsze osiagnigcia dotyczace cytogenetycznej i molekularnej charakterystyki wybranej puli
genotypéw miskanta chinskiego, cukrowego oraz olbrzymiego uzyskanych w Pracowni Cytogenetyki i Metodyki
Hodowli, Zaktadu Genetyki i Hodowli Roslin Korzeniowych, Oddziatu IHAR — PIB w Bydgoszczy.
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Summaries of the most important achievements concerning the cytogenetic and molecular characteristics of the
selected pool of Chinese, sugar and giant Miscanthus genotypes obtained in the Laboratory of Cytogenetics and
Methods of Breeding, Plant Genetics and Plant Breeding, Division [HAR-PIB in Bydgoszcz.
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W  Europie do konca XX wieku
wieloletnie trawy =z rodzaju Miscanthus
Anderss. postrzegano glownie jako ro$liny
ozdobne. Jak podaja dane literaturowe,
najprawdopodobniej pierwsza plantacja o
powierzchni zaledwie jednego hektara
zostala zalozona w 1982 roku w Mdoser
(okolice Magdeburga, Niemcy) (Jezowski,
1999; Chung i Kim, 2012). Dato to poczatek

intensywnym badaniom 1 obserwacjom
polowym dotyczacym potencjatu
plonotwoérczego  wybranych  gatunkow

miskanta oraz wptyn¢lo na rozpowszech-
nienie tej ro$liny w innych czg$ciach
Europy, a takze w Ameryce Potnocne;.
Obecnie, gatunki M.  sinensis, M.
sacchariflorus, a w szczegdlnosci M. x
giganteus staty si¢ jednym z najbardziej
obiecujagcych  surowcow do  produkeji
biomasy z przeznaczeniem na cele energe-
tyczne, a takze do wykorzystania w
przemysle celulozowym, budowlanym czy
meblarskim. Niewielkie zapotrzebowanie na
sktadniki odzywcze sprawia, ze wybrane
genotypy mogg by¢ uprawiane na gruntach
marginalnych lub poprzemystowych
terenach wyrobisk (Sacks i in., 2013).

Z uwagi na catkowita lub czesciows
bezptodno$¢  miskant  olbrzymi, jako
triploidalny mieszaniec mi¢dzygatunkowy,
w warunkach klimatu umiarkowanego nie

wytwarza nasion 1 rozmnazany jest
wyltacznie wegetatywnie. Wptywa to na
znaczne zawezenie puli genetycznej tego
gatunku (Lafferty i Lelley, 1994; Clifton-
Brown i in., 2008). Dodatkowe niejasnosci
1 dezorientacj¢ moze wprowadzac¢ niejedno-
znaczna nomenklatura uzywana do okresle-
nia poszczegdlnych  klonéw  miskanta
olbrzymiego, jak rowniez  gatunkéw
w obrebie rodzaju Miscanthus (Hodkinson
iin., 2015). Jedne z pierwszych wynikow
badan zréznicowania w obrgbie M. X
giganteus sugeruja, ze w Europie dostepne
sg zaledwie dwa lub maksymalnie trzy
réznigce si¢ od siebie genotypy miskanta
olbrzymiego (Greef i in., 1997, Hodkinson i
in., 2002). Nie da si¢ jednakze wykluczy¢, iz
europejskie uprawy miskanta olbrzymiego
bazuja wylacznie na jednym i tym samym
genotypie, ktory pierwotnie przywieziono
z Dalekiego Wschodu (Deuter 1 Jezowski
1998). Wykorzystanie wylgcznie jednego
klonu podczas zaktadania plantacji jest
ryzykowne ze wzgledu na specyficzne
wymagania co do cech jakosci zwigzanych
z przeznaczeniem surowca oraz duze ryzyko
zniszczenia catej plantacji w przypadku
pojawienia si¢ patogendw (Clark 1 in., 2014).
Stad istotnego znaczenia nabiera wlasciwy
dobor materiatu do prowadzenia uprawy.
Wymaga to jednak odpowiedniej identyfikacji
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poszczegblnych genotypow, co w powyzszym
przypadku nie jest mozliwe do wykonania
jedynie na podstawie oceny morfologiczne;.

Charakterystyka zréznicowania
genetycznego wybranych gatunkow
z rodzaju Miscanthus

Ze wzgledu na brak weryfikacji przyna-
leznosci  gatunkowej oraz  charakterystyki
zrdznicowania genetycznego sadzonek gatunkow
z rodzaju Miscanthus dostgpnych na polskim
rynku, wykonano cytogenetyczng i molekularng
charakterystyk¢ wybranej puli  genotypow
miskanta chinskiego, cukrowego oraz
olbrzymiego.

Celem badan bylo opracowanie wiary-
godnych i powtarzalnych profili DNA
pozwalajacych na identyfikacje osobnicza
i gatunkowa miskanta. Ponadto przeprowadzono
oceng zroznicowania klondéw, ekotypow oraz
odmian trzech gatunkéw rodzaju Miscanthus: M.
x giganteus (4 klony), M. sinensis (12 odmian)
oraz M. sacchariflorus (2  ekotypy) z
zastosowaniem markeréw molekularnych ISSR i
RAPD. Material i metody szerzej opisano w
pracy Cichorz i in. (2014).

Obydwa systemy markerow molekularnych
pozwolily na identyfikacj¢ osobnicza miskanta.
Do tego celu wystarczyto uzycie jednego startera
ISSR (ISSR1) lub trzech starterow RAPD
(RAPDI, RAPD2, RAPD4). Ponadto
zastosowanie powyzszych metod zweryfikowato
klasyfikacje genotypu biednie oznaczonego jako
M. floridulus, ktéry prawidtowo przyporzad-
kowano do gatunku M. x giganteus. Dla kazdego
z osobnikow miskanta olbrzymiego wytypowano
unikalne produkty: jeden dla klonu niemie-
ckiego, dwa dla klonu kanadyjskiego i1 angiel-
skiego oraz pi¢¢ dla klonu kwiecistego.

W  wyniku przeprowadzonych reakcji
wytypowano produkty umozliwiajagce identy-
fikacje gatunkowsa. Lacznie uzyskano 7 prazkow
(4 ISSR oraz 3 RAPD) wystepujacych wylacznie
u miskanta olbrzymiego, za$ nicobecnych
u pozostalych genotypow, 1 produkt (ISSR)
charakterystyczny dla miskanta chinskiego oraz
8 (5 ISSR i1 3 RAPD) typowych dla miskanta
cukrowego.

Warto$¢ wspotczynnika podobienstwa gene-
tycznego wyznaczona na podstawie obydwu
systemow markerow tgcznie w przypadku M. x
giganteus wyniosta 0,94. Nieco nizszg wartos¢
wykazaty genotypy M. sacchariflorus — 0,82,
za$ najnizszg oszacowano dla odmian M.
sinensis — 0,61. Wartos¢ wspolczynnika
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podobienstwa genetycznego blednie oznaczo-
nego genotypu M. floridulus byla najwyzsza w
odniesieniu do gatunku M. X giganteus
i wyniosta 0,74. Powyzsze wyniki mialy swoje
potwierdzenie w dendrogramach oraz na
wykresie analizy PCoA, na podstawie ktérych
mozna stwierdzi¢, ze wszystkie badane osobniki
zostaly pogrupowane w trzy gltéwne skupienia,
zgodnie z  przynalezno$cia ~ gatunkowa,
z wyjatkiem M. floridulus, ktory wystepowat w
tym samym skupieniu co M. x giganteus.
W obrebie gatunku miskanta olbrzymiego
najbardziej zblizone genetycznie byty klony
niemiecki i kanadyjski. Klon angielski réznit si¢
znikomo, za$ najbardziej oddalony okazal si¢
klon kwiecisty. Ponadto analiza skupien
wykazata, ze gatunek miskanta olbrzymiego byt
bardziej zblizony do gatunku miskanta cukro-
wego niz chinskiego.

Podsumowujac, opracowane warunki
prowadzenia reakcji z markerami ISSR oraz
RAPD pozwolily na identyfikacj¢ wybranych
klonéw, ekotypow, odmian i gatunkow M. X
giganteus, M. sinensis oraz M. sacchariflorus.
Markery molekularne ISSR wykazaly wyzszy
poziom polimorfizmu oraz szerszy zakres
wielkosci produktow, a tym samym okazaty si¢
bardziej efektywne do identyfikacji osobniczej i
gatunkowej miskanta niz markery molekularne
RAPD. Uzycie 1 startera ISSR oraz 3 starteréw
RAPD bylo wystarczajgce do identyfikacji
osobnikow miskanta nalezagcych do kolekcji
polowej IHAR — PIB. W obrebie analizowanej
puli  genetycznej  miskanta  olbrzymiego
zaobserwowano bardzo niskie zrdéznicowanie
genetyczne, co najprawdopodobniej wskazuje na
wspolne Zroédlo pochodzenia trzech sposrod
czterech klonow. Ekotypy miskanta cukrowego
wykazaly relatywnie niskie zrdznicowane,
natomiast miedzy  odmianami  miskanta
chinskiego odnotowano duze zréznicowanie
genetyczne.

Miedzygatunkowe i wewnatrzgatunkowe
zroznicowanie wielkos$ci genomu
wybranych gatunkow z rodzaju Miscanthus

Glownym celem pracy byla ocena migdzy-
gatunkowego i wewnatrzgatunkowego zréznico-
wania zawarto$ci jadrowego DNA u trzech
gatunkéw miskanta: M. x giganteus (4 klony),
M. sinensis (12 odmian) oraz M. sacchariflorus
(2 ckotypy) z wykorzystaniem cytometrii
przeptywowej. Zweryfikowano wykorzystanie
powyzszego parametru do identyfikacji gatun-
kowej poszczegdlnych osobnikéw. Na podstawie
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oszacowanej  wielkosci  genomu  mono-
ploidalnego (1Cx) analizowanych genotypow
okreslono mozliwos¢ wytypowania potencjal-
nych komponentow rodzicielskich z rodzaju
Miscanthus uzywanych do krzyzowan. Oceniono
przydatno$¢ pomiaru dhugosci aparatow szparko-
wych do precyzyjnego wyznaczenia stopnia
ploidalnos$ci roslin miskanta, ktéora zostata
potwierdzona oznaczeniem liczby chromosomow
(Cichorz i in., 2015).

Dla wszystkich analizowanych osobnikow
zawartos¢ 2C DNA zawierala si¢ w przedziale
od 4,58 pg do 8,34 pg i umozliwita weryfikacje
ich przynaleznosci gatunkowej. Najwyzsza
wielko$¢ genomu byta obserwowana u triploidal-
nego miskanta chinskiego odmiany 'Goliath'
(8,34 pg; 2n = 3x = 57), ktory przypuszczalnie
powstal w wyniku skrzyzowania diploidalnego i
tetraploidalnego miskanta chinskiego. W przy-
padku triploidalnych  genotypéw miskanta
olbrzymiego (2n = 3x = 57)
(najprawdopodobniej krzyzowka diploidalnego
miskanta  chinskiego z  tetraploidalnym
miskantem cukrowym) $rednia = zawarto$¢
jadrowego DNA wyniosta 7,43 pg i istotnie
roznita si¢ od odmiany 'Goliath', co dodatkowo
potwierdzilo  przypuszczenie o odmiennej
kompozycji rodzicielskiej tych mieszancow.
Posrednie warto$ci uzyskano dla diploidalnych
miskantow chinskich (5,52-5,72 pg; 2n = 2x =
38), za$ istotnie nizsze wartosci obserwowano u
diploidalnych ekotypow miskanta cukrowego
(4,58 1 4,59 pg; 2n = 2x = 38). Przeprowadzone
analizy potwierdzily, ze réznice w zawartosci 2C
DNA, a takze wielkosci genomu monoploidal-
nego (1Cx) migdzy trzema gatunkami miskanta
sg istotne statystycznie (P < 0,01). Natomiast
istotne  zroéznicowanie = wewnatrzgatunkowe
zaobserwowano wylgcznie w obrgbie miskanta
chinskiego. Odmiany o najwigkszym genomie:
'Sirene', 'Graziella' oraz 'Variegatus' (5,72 + 0,04
pg) mialy o okolo 4% wyzszg zawartos¢ 2C
DNA niz odmiana o najmniejszym genomie
(‘Malepartus' — 5,52 + 0,01 pg).

Analiza  wariancji  dlugosci  aparatow
szparkowych wykazata istotne réznice pomiedzy
poszczegdlnymi  osobnikami, za$  $rednie
wartosci w obregbie gatunku miskanta olbrzy-
miego, chinskiego oraz cukrowego wyniosly
odpowiednio: 30,88 um, 27,10 pm, 25,05 um.
Najdtuzsze aparaty szparkowe zaobserwowano u
miskanta chinskiego 'Goliath' (33,62 pm),
anajkrotsze u 'Gracillimus' (23,57 um).
Korelacja pomigdzy dtugos$cig aparatow szparko-
wych, stopniem ploidalnosci oraz zawarto$cig

2C DNA okazata si¢ silna, za$ korelacja dla
zawartosci 2C DNA, stopnia ploidalnosci oraz
liczby chromosomoéw okazata si¢ bardzo silna.
Biorgc pod uwage brak istotnych roznic
pomigdzy dlugoscig aparatow szparkowych
triploidalnych genotypdéw miskanta olbrzymiego:
'Great Britain' (Srednio 30,70 pm) oraz 'Canada’
($rednio 29,67 pum), a diploidalnym miskantem
chinskim 'Graziella' ($rednio 29,96 um)
oznaczenie stopnia ploidalnosci na podstawie
dlugosci aparatow szparkowych bywa nieprecy-
zyjne i moze prowadzi¢ do btgdnych wnioskow.

Reasumujac, analizy cytometryczne potwier-
dzity istotne zrdoznicowanie wielkosci genomu
miskanta na poziomie mig¢dzygatunkowym, a
takze w obrebie odmian miskanta chinskiego.
Stwierdzono istotne réznice w zwartosci 2C
DNA oraz wielkosci genomu monoploidalnego
(1Cx) miedzy trzema gatunkami miskanta.
Wsréd odmian miskanta chinskiego wystgpowata
istotna statystycznie wewnatrzgatunkowa zmien-
no$¢ w wielkosci genomu na poziomie okoto
4%. Roznice w wielkosci genomu trzech gatun-
kow miskanta umozliwity identyfikacje mieszan-
cOw 1 potwierdzenie odmiennych komponentow
rodzicielskich w przypadku triploidalnych klo-
noéw miskanta olbrzymiego oraz miskanta
chinskiego odmiany 'Goliath'.
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