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Podsumowano najważniejsze osiągnięcia dotyczące cytogenetycznej i molekularnej charakterystyki wybranej puli 

genotypów miskanta chińskiego, cukrowego oraz olbrzymiego uzyskanych w Pracowni Cytogenetyki i Metodyki 

Hodowli, Zakładu Genetyki i Hodowli Roślin Korzeniowych, Oddziału IHAR — PIB w Bydgoszczy. 
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W Europie do końca XX wieku 

wieloletnie trawy z rodzaju Miscanthus 

Anderss. postrzegano głównie jako rośliny 

ozdobne. Jak podają dane literaturowe, 

najprawdopodobniej pierwsza plantacja o 

powierzchni zaledwie jednego hektara 

została założona w 1982 roku w Möser 

(okolice Magdeburga, Niemcy) (Jeżowski, 

1999; Chung i Kim, 2012). Dało to początek 

intensywnym badaniom i obserwacjom 

polowym dotyczącym potencjału 

plonotwórczego wybranych gatunków 

miskanta oraz wpłynęło na rozpowszech-

nienie tej rośliny w innych częściach 

Europy, a także w Ameryce Północnej. 

Obecnie, gatunki M. sinensis, M. 

sacchariflorus, a w szczególności M. × 

giganteus stały się jednym z najbardziej 

obiecujących surowców do produkcji 

biomasy z przeznaczeniem na cele energe-

tyczne, a także do wykorzystania w 

przemyśle celulozowym, budowlanym czy 

meblarskim. Niewielkie zapotrzebowanie na 

składniki odżywcze sprawia, że wybrane 

genotypy mogą być uprawiane na gruntach 

marginalnych lub poprzemysłowych 

terenach wyrobisk (Sacks i in., 2013).  

Z uwagi na całkowitą lub częściową 

bezpłodność miskant olbrzymi, jako 

triploidalny mieszaniec międzygatunkowy, 

w warunkach klimatu umiarkowanego nie 

wytwarza nasion i rozmnażany jest 

wyłącznie wegetatywnie. Wpływa to na 

znaczne zawężenie puli genetycznej tego 

gatunku (Lafferty i Lelley, 1994; Clifton-

Brown i in., 2008). Dodatkowe niejasności 

i dezorientację może wprowadzać niejedno-

znaczna nomenklatura używana do określe-

nia poszczególnych klonów miskanta 

olbrzymiego, jak również gatunków 

w obrębie rodzaju Miscanthus (Hodkinson 

i in., 2015). Jedne z pierwszych wyników 

badań zróżnicowania w obrębie M. × 

giganteus sugerują, że w Europie dostępne 

są zaledwie dwa lub maksymalnie trzy 

różniące się od siebie genotypy miskanta 

olbrzymiego (Greef i in., 1997, Hodkinson i 

in., 2002). Nie da się jednakże wykluczyć, iż 

europejskie uprawy miskanta olbrzymiego 

bazują wyłącznie na jednym i tym samym 

genotypie, który pierwotnie przywieziono 

z Dalekiego Wschodu (Deuter i Jeżowski 

1998). Wykorzystanie wyłącznie jednego 

klonu podczas zakładania plantacji jest 

ryzykowne ze względu na specyficzne 

wymagania co do cech jakości związanych 

z przeznaczeniem surowca oraz duże ryzyko 

zniszczenia całej plantacji w przypadku 

pojawienia się patogenów (Clark i in., 2014). 

Stąd istotnego znaczenia nabiera właściwy 

dobór materiału do prowadzenia uprawy. 

Wymaga to jednak odpowiedniej identyfikacji 
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poszczególnych genotypów, co w powyższym 

przypadku nie jest możliwe do wykonania 

jedynie na podstawie oceny morfologicznej.  

Charakterystyka zróżnicowania 

genetycznego wybranych gatunków 

z rodzaju Miscanthus 

Ze względu na brak weryfikacji przyna-

leżności gatunkowej oraz charakterystyki 

zróżnicowania genetycznego sadzonek gatunków 

z rodzaju Miscanthus dostępnych na polskim 

rynku, wykonano cytogenetyczną i molekularną 

charakterystykę wybranej puli genotypów 

miskanta chińskiego, cukrowego oraz 

olbrzymiego.  

Celem badań było opracowanie wiary-

godnych i powtarzalnych profili DNA 

pozwalających na identyfikację osobniczą 

i  gatunkową miskanta. Ponadto przeprowadzono 

ocenę zróżnicowania klonów, ekotypów oraz 

odmian trzech gatunków rodzaju Miscanthus: M. 

× giganteus (4 klony), M. sinensis (12 odmian) 

oraz M. sacchariflorus (2 ekotypy) z 

zastosowaniem markerów molekularnych ISSR i 

RAPD. Materiał i metody szerzej opisano w 

pracy Cichorz i in. (2014). 

Obydwa systemy markerów molekularnych 

pozwoliły na identyfikację osobniczą miskanta. 

Do tego celu wystarczyło użycie jednego startera 

ISSR (ISSR1) lub trzech starterów RAPD 

(RAPD1, RAPD2, RAPD4). Ponadto 

zastosowanie powyższych metod zweryfikowało 

klasyfikację genotypu błędnie oznaczonego jako 

M. floridulus, który prawidłowo przyporząd-

kowano do gatunku M. × giganteus. Dla każdego 

z osobników miskanta olbrzymiego wytypowano 

unikalne produkty: jeden dla klonu niemie-

ckiego, dwa dla klonu kanadyjskiego i angiel-

skiego oraz pięć dla klonu kwiecistego. 

W wyniku przeprowadzonych reakcji 

wytypowano produkty umożliwiające identy-

fikację gatunkową. Łącznie uzyskano 7 prążków 

(4 ISSR oraz 3 RAPD) występujących wyłącznie 

u miskanta olbrzymiego, zaś nieobecnych 

u pozostałych genotypów, 1 produkt (ISSR) 

charakterystyczny dla miskanta chińskiego oraz 

8 (5 ISSR i 3 RAPD) typowych dla miskanta 

cukrowego. 

Wartość współczynnika podobieństwa gene-

tycznego wyznaczona na podstawie obydwu 

systemów markerów łącznie w przypadku M. × 

giganteus wyniosła 0,94. Nieco niższą wartość 

wykazały genotypy M. sacchariflorus — 0,82, 

zaś najniższą oszacowano dla odmian M. 

sinensis — 0,61. Wartość współczynnika 

podobieństwa genetycznego błędnie oznaczo-

nego genotypu M. floridulus była najwyższa w 

odniesieniu do gatunku M. × giganteus 

i wyniosła 0,74. Powyższe wyniki miały swoje 

potwierdzenie w dendrogramach oraz na 

wykresie analizy PCoA, na podstawie których 

można stwierdzić, że wszystkie badane osobniki 

zostały pogrupowane w trzy główne skupienia, 

zgodnie z przynależnością gatunkową, 

z wyjątkiem M. floridulus, który występował w 

tym samym skupieniu co M. × giganteus. 

W obrębie gatunku miskanta olbrzymiego 

najbardziej zbliżone genetycznie były klony 

niemiecki i kanadyjski. Klon angielski różnił się 

znikomo, zaś najbardziej oddalony okazał się 

klon kwiecisty. Ponadto analiza skupień 

wykazała, że gatunek miskanta olbrzymiego był 

bardziej zbliżony do gatunku miskanta cukro-

wego niż chińskiego.  

Podsumowując, opracowane warunki 

prowadzenia reakcji z markerami ISSR oraz 

RAPD pozwoliły na identyfikację wybranych 

klonów, ekotypów, odmian i gatunków M. × 

giganteus, M. sinensis oraz M. sacchariflorus. 

Markery molekularne ISSR wykazały wyższy 

poziom polimorfizmu oraz szerszy zakres 

wielkości produktów, a tym samym okazały się 

bardziej efektywne do identyfikacji osobniczej i 

gatunkowej miskanta niż markery molekularne 

RAPD. Użycie 1 startera ISSR oraz 3 starterów 

RAPD było wystarczające do identyfikacji 

osobników miskanta należących do kolekcji 

polowej IHAR — PIB. W obrębie analizowanej 

puli genetycznej miskanta olbrzymiego 

zaobserwowano bardzo niskie zróżnicowanie 

genetyczne, co najprawdopodobniej wskazuje na 

wspólne źródło pochodzenia trzech spośród 

czterech klonów. Ekotypy miskanta cukrowego 

wykazały relatywnie niskie zróżnicowane, 

natomiast między odmianami miskanta 

chińskiego odnotowano duże zróżnicowanie 

genetyczne.  

Międzygatunkowe i wewnątrzgatunkowe 

zróżnicowanie wielkości genomu 

wybranych gatunków z rodzaju Miscanthus 

Głównym celem pracy była ocena między-

gatunkowego i wewnątrzgatunkowego zróżnico-

wania zawartości jądrowego DNA u trzech 

gatunków miskanta: M. × giganteus (4 klony), 

M. sinensis (12 odmian) oraz M. sacchariflorus 

(2 ekotypy) z wykorzystaniem cytometrii 

przepływowej. Zweryfikowano wykorzystanie 

powyższego parametru do identyfikacji gatun-

kowej poszczególnych osobników. Na podstawie 
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oszacowanej wielkości genomu mono-

ploidalnego (1Cx) analizowanych genotypów 

określono możliwość wytypowania potencjal-

nych komponentów rodzicielskich z rodzaju 

Miscanthus używanych do krzyżowań. Oceniono 

przydatność pomiaru długości aparatów szparko-

wych do precyzyjnego wyznaczenia stopnia 

ploidalności roślin miskanta, która została 

potwierdzona oznaczeniem liczby chromosomów 

(Cichorz i in., 2015).  

Dla wszystkich analizowanych osobników 

zawartość 2C DNA zawierała się w przedziale 

od 4,58 pg do 8,34 pg i umożliwiła weryfikację 

ich przynależności gatunkowej. Najwyższa 

wielkość genomu była obserwowana u triploidal-

nego miskanta chińskiego odmiany 'Goliath' 

(8,34 pg; 2n = 3x = 57), który przypuszczalnie 

powstał w wyniku skrzyżowania diploidalnego i 

tetraploidalnego miskanta chińskiego. W przy-

padku triploidalnych genotypów miskanta 

olbrzymiego (2n = 3x = 57) 

(najprawdopodobniej krzyżówka diploidalnego 

miskanta chińskiego z tetraploidalnym 

miskantem cukrowym) średnia zawartość 

jądrowego DNA wyniosła 7,43 pg i istotnie 

różniła się od odmiany 'Goliath', co dodatkowo 

potwierdziło przypuszczenie o odmiennej 

kompozycji rodzicielskiej tych mieszańców. 

Pośrednie wartości uzyskano dla diploidalnych 

miskantów chińskich (5,52-5,72 pg; 2n = 2x = 

38), zaś istotnie niższe wartości obserwowano u 

diploidalnych ekotypów miskanta cukrowego 

(4,58 i 4,59 pg; 2n = 2x = 38). Przeprowadzone 

analizy potwierdziły, że różnice w zawartości 2C 

DNA, a także wielkości genomu monoploidal-

nego (1Cx) między trzema gatunkami miskanta 

są istotne statystycznie (P < 0,01). Natomiast 

istotne zróżnicowanie wewnątrzgatunkowe 

zaobserwowano wyłącznie w obrębie miskanta 

chińskiego. Odmiany o największym genomie: 

'Sirene', 'Graziella' oraz 'Variegatus' (5,72 ± 0,04 

pg) miały o około 4% wyższą zawartość 2C 

DNA niż odmiana o najmniejszym genomie 

('Malepartus' — 5,52 ± 0,01 pg).  

Analiza wariancji długości aparatów 

szparkowych wykazała istotne różnice pomiędzy 

poszczególnymi osobnikami, zaś średnie 

wartości w obrębie gatunku miskanta olbrzy-

miego, chińskiego oraz cukrowego wyniosły 

odpowiednio: 30,88 µm, 27,10 µm, 25,05 µm. 

Najdłuższe aparaty szparkowe zaobserwowano u 

miskanta chińskiego 'Goliath' (33,62 µm), 

a najkrótsze u 'Gracillimus' (23,57 µm). 

Korelacja pomiędzy długością aparatów szparko-

wych, stopniem ploidalności oraz zawartością  

2C DNA okazała się silna, zaś korelacja dla 

zawartości 2C DNA, stopnia ploidalności oraz 

liczby chromosomów okazała się bardzo silna. 

Biorąc pod uwagę brak istotnych różnic 

pomiędzy długością aparatów szparkowych 

triploidalnych genotypów miskanta olbrzymiego: 

'Great Britain' (średnio 30,70 µm) oraz 'Canada' 

(średnio 29,67 µm), a diploidalnym miskantem 

chińskim 'Graziella' (średnio 29,96 µm) 

oznaczenie stopnia ploidalności na podstawie 

długości aparatów szparkowych bywa nieprecy-

zyjne i może prowadzić do błędnych wniosków. 

Reasumując, analizy cytometryczne potwier-

dziły istotne zróżnicowanie wielkości genomu 

miskanta na poziomie międzygatunkowym, a 

także w obrębie odmian miskanta chińskiego. 

Stwierdzono istotne różnice w zwartości 2C 

DNA oraz wielkości genomu monoploidalnego 

(1Cx) między trzema gatunkami miskanta. 

Wśród odmian miskanta chińskiego występowała 

istotna statystycznie wewnątrzgatunkowa zmien-

ność w wielkości genomu na poziomie około 

4%. Różnice w wielkości genomu trzech gatun-

ków miskanta umożliwiły identyfikację mieszań-

ców i potwierdzenie odmiennych komponentów 

rodzicielskich w przypadku triploidalnych klo-

nów miskanta olbrzymiego oraz miskanta 

chińskiego odmiany 'Goliath'.  
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