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Identyfikacja zmiennosci genetycznej pszenicy
korelujacej z potencjalem plonotworczym
1 wybranymi cechami systemu korzeniowego

Identification of genetic variation of wheat correlating with grain yield
and development of root system
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CEL PODJETEGO TEMATU I PROWADZONYCH BADAN

Najnowszy stan wiedzy w temacie genow glownych wptywajacych na produktywnosé
i inne wazne cechy agrotechniczne pszenicy i jeczmienia w tym geny z rodziny CKX
przedstawiliSmy w pracy przegladowej Nadolska-Orczyk i in. (2017). Ich poznawanie
ianaliza funkcji jest mozliwa dzieki rozwijajacej si¢ wiedzy dotyczacej genomow,
genomiki poréwnawczej oraz technikom biotechnologicznym umozliwiajacym
charakterystyke wybranych genow.

W dalszej czesci tej pracy zebraliSmy informacje na temat charakterystyki/funkcji
innych genow gltownych istotnie wptywajacych na produktywnos¢ zboz, zidentyfiko-
wanych 1 scharakteryzowanych za pomoca najnowszych narz¢dzi biotechnologicznych.
Zostaly one sklasyfikowane, ze wzgledu na ich funkcje do grupy: 1) czynnikéw
transkrypcyjnych regulujacych rozwoj klosa i wptywajacych na liczbg i wielko$¢ ziarna,
2) genéw bioracych udziat w metabolizmie lub szlakach sygnatowych regulatorow
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wzrostu, 3) genéw determinujgcych podzialy i proliferacj¢ komorek, gtéwnie modulujac
wielko$¢ ziarna, 4) regulatoréw kwitnienia wptywajacych na architekture kwiatostanu
i liczbe nasion, 5) genow kontrolujagcych metabolizm weglowodanow i1 tym samym
wplywajacych na architekturg ro$lin i plon ziarna.

Wsrod scharakteryzowanych gendéw bioracych udzial w metabolizmie cytokinin sg
geny CKX pszenicy 1 jeczmienia. Kodujg one enzym dehydrogenaze cytokininy (CKX),
nicodwracalnie degradujgcy cytokininy a ich ekspresja i aktywno$¢ kodowanego przez
nie enzymu jest rozwojowo i tkankowo-specyficzna. Wykazana przez nas ujemna
korelacja pomigdzy liczbg nasion oraz ekspresja genow HvCKXI 1 HvCKX2
w rozwijajacych si¢ ktosach jeczmienia (Zalewski i in., 2010, 2012, 2014) $§wiadczyta
o silnym wptywie zawarto$ci cytokinin w okreslonych organach na produktywnosc.
Podobnie wykazano, ze liczba ziarniakéw u ryzu byla regulowana przez gen z tej samej
rodziny CKX, OsCKX2 (Ashikari i in., 2005). W najnowszych badaniach u pszenicy
opisano 5 haplotypow genu TaCKX6-DI, z ktorych jeden, TaCKX6-Dla, wykazujacy
obnizong w stosunku do pozostalych ekspresj¢ determinowal formowanie wigkszego
ziarna o wyzszej masie (Lu i in., 2015; Zhang i in., 2012). Dla innego genu z rodziny
TaCKX, TaCKX4 wykazano silny zwigzek pomiedzy liczbg kopii a zawarto$cig chlorofilu
w lisciu flagowym po kwitnieniu i masa ziarna (Chang i in., 2015).

Do innej, ciekawej rodziny gendow kontrolujgcych wielko$¢ ziarna pszenicy naleza
geny NAC kodujace czynniki transkrypcyjne NAC. Najistotniejszy z nich, NAM-B1 (Gpc-
B1) determinuje przyspieszenie starzenia si¢ ro$lin, co wptywa na podniesienie jako$ci
biatka poprzez zwickszenie zawartosci cynku i zelaza (Uauy i in., 2006 a,b). Nad-
ekspresja innego genu z tej rodziny, TaNAC2-54, wzmacnia wzrost korzeni i poziom
akumulacji azotu przez co zwigksza plon ziarna (He i in., 2015).

Celem tegorocznego tematu badawczego jest ocena dziedziczenia znacznikoéw
genetyczno/biochemiczno/fizjologicznych produktywnosci i masy korzenia w przeka-
zanych przez hodowcow genotypach/materiatach hodowlanych i poszerzenie puli
charakteryzowanych genotypéw (ocena minimum 6 F;; poszerzenie puli genotypow —
minimum 10).

OPIS WYNIKOW

Wykonano trzy dalsze krzyzowania niezb¢dne do oceny minimum 6 mieszancow F,
oraz wytypowano na podstawie informacji od hodowcoéw nastgpnych 10 genotypow
pszenicy do badan. W uzyskanych mieszancach i w wytypowanych genotypach
przeprowadzono ocen¢ poziomu ekspresji wzglednej genow TaCKXI, TaCKX6
1 TaNAC2-54 w korzeniach siewek i genu TaCKXI w dojrzewajacych ktosach 7 DAP.
Dane dotyczace poziomu ekspresji genu TaCKX! w dojrzewajacych ktosach (ktosy 7
DAP) pobranych z fitotronu i z pola 10 rodéw i odmian z Hodowli Ro$lin Strzelce Sp.
z 0.0. Grupa IHAR oraz 6 pokolen F; przedstawiono w tabeli 1. Nie stwierdzono istotnej
korelacji miedzy ekspresjg TaCKX1 w ktosie 7 DAP z fitotronu i z pola. Dane dotyczace
oceny poziomu ekspresji genow TaCKXI, TaCKX6 oraz TaNAC2-5A w korzeniach
siewek 10 rodow i odmian z Hodowli Ros$lin Strzelce Sp. z o0.0. oraz 6 pokolen F,
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przedstawiono w tab. 2. Stwierdzono istotng statystycznie, silng korelacje pomiedzy
ekspresjg TaCKXI a TaCKX6 oraz TaNAC2-54, a takze migdzy ekspresja TaNAC2-54
a TaCKXG6.

Tabela 1
Ocena poziomu ekspresji genu 7aCKX1 w dojrzewajacych klosach (klosy 7 DAP) roslin rosnacych
w fitotronie i na polu oraz aktywnos$¢ enzymu CKX 10 rodéw i odmian z Hodowli Ro§lin Strzelce
Sp. z 0.0. Grupa IHAR oraz 6 pokolen F, (tylko dla fitotronu)

Rody i odmiany ?;SCI’)IZ?I? ];Z,I;SC[,)[;?'}? Ekspresja Aktywnos¢
Lp.| zHR Strzelce |, . . (0N . . . oS TaCKXI POLE| wzglgdna
oraz 6 F, $rednia: 3 rosl. $rednia: 3 rosl. +FIT. POLE/FIT.
x 3 (FIT.) x 3 (POLE)
1 KOH 1-18 0,039 0,013 0,037 0,007 0,076 1,170/0,730
2 KOH 2-18 0,060 0,016 0,038 0,008 0,099 1,411/1,766
3 KOH 3-18 0,121 0,019 0,019 0,005 0,140 1,183/0,743
4 KOH 4-18 0,073 0,025 0,031 0,002 0,106 1,025/1,033
5 KOH 5-18 0,127 0,014 0,026 0,006 0,153 0,753/1,183
6 KOH 6-18 0,049 0,006 0,046 0,020 0,095 0,751/1,445
7 KOH 7-18 0,032 0,018 0,018 0,006 0,050 0,901/0,917
8 KOH 8-18 0,078 0,029 0,055 0,009 0,133 1,171/0,825
9 KOH 9-18 0,032 0,003 0,021 0,006 0,053 1,021/1,461
10  KOH 10-18 0,082 0,011 0,026 0,007 0,108 0,725/0,662
11 1K 0,109 0,023 n.t. n.t. 0,109 n.t./1,283
12 2K 0,064 0,016 n.t. n.t. 0,064 n.t./1,246
13 3K 0,143 0,023 n.t. n.t. 0,143 n.t./1,408
14 4K 0,078 0,014 n.t. n.t. 0,078 n.t./0,910
15 5K 0,077 0,011 n.t. n.t. 0,077 n.t./1,609
16 6K 0,103 0,018 n.t. n.t. 0,103 n.t./0,880
$rednia 0,079 0,016 0,032 0,008 0,099 1,011/1,020
oS 0,034 0,007 0,012 0,005 0,032 0,228/0,362

FIT. — fitotron, n.t. — nie testowano

W probkach poddawanych analizie ekspresji genéw TaCKX wykonano pomiary
aktywnosci enzymu CKX. Byly to ktosy 7 DAP (tab. 1) i korzenie 5-dniowych siewek
(tab. 2) pobranych z rodéow hodowlanych/odmian z HR Strzelce oraz 6 mieszancow F;.
Stwierdzono istotng statystycznie korelacje migdzy ekspresja TaCKXI1 w ktosach 7 DAP
pobranych z fitotronu a aktywnoS$cig. Zakresy aktywno$ci enzymu w Kkorzeniach
materialow z HR Strzelce oraz 6 pokolen F; (tab. 2) byly bardziej zré6znicowane, jednak
nie odnotowano korelacji migdzy aktywnoscig enzymu CKX a ekspresjag genow TaCKX1,
TaCKX6, TaNAC2-5A4.

Nastgpnie przeprowadzono ocen¢ najwazniejszych cech fenotypowych jak masa
korzenia 5-dniowych siewek i produktywnos$¢. Wyniki masy korzenia 5-dniowych siewek
pobranych z rodéw hodowlanych oraz odmian z HR Strzelce oraz 6 pokolen F,
zamieszczono w tabeli 2. Nie stwierdzono wyraznej korelacji migdzy masg korzenia
i ekspresja genow TaCKX6 oraz TaNAC2-54. Dla genu TaCKXI wykazano istotng
statystycznie korelacj¢ z masa korzenia 5-dniowej siewki.

Wyniki innych cech fenotypowych, tj. wysokos$ci roslin, liczby todyg i ktoséw w tym
ktoséw potpustych, liczby nasion, masy nasion i $redniej dtugosci ktosa dla 10 rodow
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iodmian z HR Strzelce oraz 6 pokolen F, byly korelowane z poziomem ekspresji
badanych genow. Nie odnotowano istotnych statystycznie korelacji.

Tabela 2
Ocena poziomu ekspresji genéw TaCKX1, TaCKX6 oraz TaNAC2-5A, aktywno$¢ wzgledna enzymu
CKX oraz masa korzenia w korzeniach siewek 10 rodéw i odmian z HR Strzelce oraz 6 pokolen F,

Rody i odmiany . Aktywnos¢ Ekspresja Ekspresja Ekspresja

Lp.|zHR St6rzFellce oraz| Masa korzenia [g] Wzlt;;;f;r(.ina TaCKX] TuCKX6 TaNAC2-54
1 KOH 1-18 0,067 1,175 0,0039 0,0040 0,1505
2 KOH 2-18 0,063 2,026 0,0058 0,0069 0,1891
3 KOH 3-18 0,092 1,022 0,0030 0,0033 0,1530
4 KOH 4-18 0,065 1,131 0,0024 0,0021 0,1441
5 KOH 5-18 0,094 0,930 0,0048 0,0011 0,1143
6 KOH 6-18 0,090 0,990 0,0029 0,0018 0,0018
7 KOH 7-18 0,086 0,953 0,0019 0,0037 0,1323
8 KOH 8-18 0,073 0,759 0,0037 0,0036 0,1210
9 KOH 9-18 0,084 0,539 0,0055 0,0061 0,1225
10 KOH 10-18 0,076 0,690 0,0029 0,0036 0,1180
11 1K 0,039 1,019 0,0056 0,0043 0,1626
12 2K 0,066 1,015 0,0025 0,0031 0,0326
13 3K 0,053 1,228 0,0130 0,0103 0,2346
14 4K 0,055 0,920 0,0031 0,0041 0,1317
15 SK 0,054 0,938 0,0016 0,0018 0,0468
16 6K 0,066 1,042 0,0002 0,0003 0,0086
$rednia 0,070 1,000 0,0039 0,0038 0,1162
0S 0,016 0,334 0,0028 0,0024 0,0640

Przeprowadzono rowniez dodatkowe badania ekspresji genow TaCKX2.1 i TaCKX2.2
w klosach 7 DAP z 30 genotypow rosngcych w fitotronie Iub na polu, zebranych w 2017
roku. Nie stwierdzono istotnych statystycznie korelacji migdzy ekspresja w ktosie 7 DAP
z fitotronu i z pola dla genu TaCKX2.1, TaCKX2.2 oraz pomi¢dzy nimi (dla fitotronu).
Natomiast wykazano wysoka, istotng statystycznie korelacje¢ pomiedzy 7TaCKX2.1
a TaCKX2.2 dla ktoséw 7 DAP z pola, ktéra wynosita 0,70 (p=0,001).

WNIOSKI Z PROWADZONYCH BADAN

1. Brak istotnej korelacji pomiedzy ekspresja genu 7aCKX1 w ktosach zebranych z pola
i w klosach pochodzacych z fitotronu $wiadczy o wpltywie srodowiska na ekspresje
tego genu.

2. Istotna statystycznie, silna korelacja pomiedzy ekspresja genow TaCKXI, TaCKX6
oraz TaNAC2-54 w korzeniach siewek swiadczy o silnej koregulacji tych genow.

3. Korelacja ekspresji genu T7aCKXI z masg korzenia z 5-dniowej siewki $wiadczy
o mozliwosci uzycia tego miernika do oceny wzrostu korzeni siewek a tym samym
prognozowania produktywno$ci roslin.

4. Brak korelacji migdzy aktywnoscig enzymu CKX a ekspresjag genow TaCKXI,
TaCKX6 oraz TaNAC2-5A w Kkorzeniach oraz pozytywna Kkorelacja pomiaru
aktywnosci enzymu CKX w ktosach 7 DAP probek pochodzacych tylko z fitotronu
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jednej hodowli wskazuje na brak mozliwosci uzycia pomiaru aktywnos$ci jako
markera produktywnosci.

5. Korelacje ekspresji genow TaCKXI1 i TaCKX6 w korzeniu z niektérymi cechami
plonotworczymi wskazuja, ze mogg one by¢ przydatne jako znaczniki masy korzenia
(ekspresja TaCKX1) czy tez produktywnosci (ekspresja TaCKX6).

6. Silna, istotna statystycznie korelacja miedzy ekspresja gendow TaCKX2.1 a TaCKX2.2
w ktosach 7 DAP 12 rodow i odmian z HR Strzelce pochodzacych z pola oraz brak
istotnej korelacji migdzy tymi genami w badanych genotypach z fitotronu §wiadczy
o silnej wspodtpracy tych genéw w srodowisku.
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