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i hodowli zb6z: CBB7 siédma konferencja
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The latest news in the field of biotechnology and grain breeding: CBB7
— seventh Cereal Biotechnology and Breeding conference in Wernigerode, Germany
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W artykule oméwiono wszystkie doniesienia ustne prezentowane na konferencji CBB7, poswigconej biotechnologii
i hodowli zboz, ktora odbyta si¢ w pierwszej dekadzie listopada 2023 w Wernigerode, w Niemczech. Konferencji prze-
wodniczyt Profesor Andreas Borner, Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research (IPK) w Gatersleben,
Niemcy, Prezes EUCARPIA a wspotprzewodniczacymi byli Wegrzy, Profesor Janos Pauk, Cereal Research Nonprofit
Ltd. (Szeged) oraz Profesor Gabor Galiba, Agricultural Institute Centre for Agricultural Research (ELKH)
(Martonvasar). Konferencja obejmowata siedem blokéw tematycznych: (1) Zasoby genetyczne dla ulepszania roslin
uprawnych, (2) Adaptacja srodowiskowa, (3 i 4) Biotyczna reakcja na stres i interakcje roslina-mikrobiom, (5) Poprawa
wydajnosci 1 jakos$ci plonu, (6) Bioinformatyka, genomika i edycja genomu, (7) Technologie fenotypowania, ogolnie
oraz w ramach ,,Wheat Initiative” a takze grupy roboczej ds. fenotypowania ro§lin w warunkach kontrolowanych
(CEPPG —The Controlled Environment Plant Phenotyping Working Group).W artykule zebrano najnowsza bibliografi¢
zespotéw badawczych z ktoérych wywodzili si¢ kolejni wykladowcy, w ramach poruszanych tematéw (https:/
static.akcongress.com/downloads/cbb/cbb7-ewac18-boa.pdf).

Stowa kluczowe: hodowla zbdz, plon, jakos$¢, genetyka molekularna, genotypowanie, fenotypowanie

The article discusses all oral reports presented at the CBB7 conference on biotechnology and cereals breeding, which
took place in the first decade of November 2023 in Wernigerode, Germany. The conference was chaired by Professor
Andreas Borner, Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research (IPK) in Gatersleben, Germany, President
of EUCARPIA and the co-chairs were Hungarians, Professor Janos Pauk, Cereal Research Nonprofit Ltd. (Szeged) and
Professor Gabor Galiba, Agricultural Institute Center for Agricultural Research (ELKH) (Martonvasar). The conference
included seven thematic blocks: (1) Genetic resources for the improvement of crop plants, (2) Environmental adapta-
tion, (3 and 4) Biotic response to stress and plant-microbiome interactions, (5) Improving yield and quality of crops, (6)
Bioinformatics, genomics and genome editing, (7) Phenotyping technologies, in general and within the Wheat Initiative
and the working group for plant phenotyping under controlled conditions (CEPPG — The Controlled Environment Plant
Phenotyping working Group). The article collects the latest bibliography of the research teams presenting lectures dur-
ing the conference, within the topics discussed (https:/static.akcongress.com/downloads/cbb/cbb7-ewac18-boa.pdf).
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nologii zbo6z. Ostatni dzien konferencji byt

Wstep poswiecony zagadnieniu automatycznego fenoty-

W pierwszej dekadzie listopada 2023 odbyly
si¢ w Wernigerode, w Niemczech, dwie konferen-
cje zorganizowane przy wspétudziale Sekcji Zbodz
EUCARPIA, Europerklego Stowarzyszenia Ba-
dan nad Hodowlg Roslin: 7" CBB (Conference on
Cereal Blotechnology and Breeding) oraz konfe-
renqa satelitarna 18" EWAC (europejska konfe-
rencja w ramach wspotpracy w zakresie genetyki
zb6z). Konferencji przewodniczyt Prezes EU-
CARPIA Profesor Andreas Borner, Instytut im.
Leibniza (IPK) w Gatersleben, Niemcy, a wspot-
przewodniczacymi byli Wegrzy, Profesor Janos
Pauk, Cereal Research Non profit Ltd. (Szeged)
oraz Profesor Gabor Galiba, Agricultural Institute
Centre for Agricultural Research (ELKH)
(Martonvasar). Program obejmowat szeroki zakres
zagadnien z zakresu genetyki, hodowli i biotech-
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powania roslin, gldéwnie w warunkach kontrolow-
anych. Niniejszy artykul zawiera przeglad
wystapien konferencyjnych oraz liste
najnowszych publikacji naukowych (w tematyce
wystapienia) zespolow badawczych z ktoérych
wywodzili si¢ wyktadowcy (https://
static.akcongress.com/downloads/cbb/cbb7-
ewac18-boa.pdf).

W konferencji  uczestniczyli naukowcy
z 24 krajow, z catego Swiata: z Austrii, Bulgarii,
Czech, Danii, Francji, Niemiec, Wegier, Wioch,
thwy, Holandn Polski, Rumunii, Szwecji, Szwaj-
carii, Ukrainy i Wlelkle_] Brytanii, a takze z Turcji,
Izraela, Indii, Australii, Nowej Zelandii, Nigerii,
Argentyny, USA i z Kanady. Z Polski przyjechali
naukowcy z Uniwersytetu Przyrodniczego w Lu-
blinie, ze Szczecina z Instytutu Technologiczno-
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Przyrodniczego-PIB i Zachodniopomorskiego
Uniwersytetu Technologicznego, z Instytutu Ho-
dowli i Aklimatyzacji Roslin-PIB w Radzikowie,
z Poznania z Uniwersytetu Przyrodniczego oraz
z Instytutu Genetyki Ro$lin PAN a takze hodowcy
z Hodowli Roslin Smolice Sp. z 0.0. Grupa IHAR
oraz z Danko Hodowla Roslin Sp. z 0.0. Wyglo-
szono dziewie¢ pdtgodzinnych wykladéw plenar-
nych oraz trzydziesci cztery dwudziestominutowe
wyktady w ramach siedmiu sesji: (1) Zasoby ge-
netyczne dla ulepszania roslin uprawnych, (2) Ad-
aptacja Srodowiskowa, (3 1 4) Biotyczna reakcja
na stres 1 interakcje roslina-mikrobiom, (5) Popra-
wa wydajnosci i jakosci plonu, (6) Bioinformaty-
ka, genomika i edycja genomu, (7) Technologie
fenotypowania, ogdlnie oraz w ramach Wheat Ini-
tiative a takze grupy roboczej ds. fenotypowania
ros$lin w warunkach kontrolowanych (CEPPG-The
Controlled Environment Plant Phenotyping Wor-
king Group). Sesja posterowa obejmowata trzy-
dziesci plakatow.

Sesja 1. Zasoby genetyczne dla ulepszania
roslin uprawnych (Genetic Resources for
Crop Improvement)

Otwierajacy wyktad plenarny, na zaproszenie
Organizatorow, wygtosit Martin Mascher z Insty-
tutu Genetyki Roslin i Badan Roslin Uprawnych
im. Leibniza (IPK) w Gatersleben, pt.:
»Pangenomika roslin uprawnych na przyktadzie
jeczmienia”. Pangenomika to relatywnie nowa
dziedzina genetyki/biologii molekularnej, ktora
rozwingta si¢ w zwigzku z powstaniem technik
sekwencjonowania nowej generacji (NGS, nex-
generation sequencing), zapewniajacych duza
przepustowos¢ i szybkos¢ procesu. Termin pan-
genom, dla okreslenia supergenomu bakteryjnego
wprowadzil Tettelin i wsp. (2005). Oznacza peten
zestaw genow danego gatunku, wystepujacych
w DNA wszystkich osobnikéw poddanych se-
kwencjonowaniu (tzw. geny rdzeniowe) oraz ge-
néw zmiennych, obecnych w DNA niektorych
osobnikow (Hurgobin i Edwards, 2017). Stuzy do
wizualizacji podobienstw i rdéznic miedzy blisko
spokrewnionymi osobnikami, jest wykorzystywa-
ny w badaniach zmiennosci konkretnego genomu,
ustalenia stopnia poziomego transferu gendéw
(HGT, horizontal gene transfer), a takze do zrozu-
mienia réznic pomi¢dzy fenotypami (Snipen i Us-
sery, 2010). Dr Mascher podsumowat prace zespo-
hu IPK: przedstawil reprezentatywny zestaw ge-
noéw rdzeniowych dla pangenomu jeczmienia,
sktadanie sekwencji referencyjnych w skali chro-
mosomoOw oraz warianty strukturalne powigzane
z cechami agronomicznymi (Mascher, 2023, Mo-
nat i in. 2019, Jayakodi i in. 2020, Jayakodi i in.
2021). Wyktadowca wskazal rowniez na koniecz-
no$¢ opracowania interfejsow pangenomowych,
zapewniajgcych tatwy dostep hodowcom i genety-
kom do metadanych sekwencji genoméw wielu
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osobnikéw danego gatunku lub wyzszej jednostki
taksonomicznej.

Nastepnie Istvan Molnar przedstawit prace
w zakresie krzyzowan oddalonych pszenicy z dzi-
kim zytem Secale, z Agropyron i z Aegilops wspo-
magane technikami molekularnymi i1 cytogene-
tycznymi, prowadzone w Centrum Badan Rolni-
czych w Martonvasar na Wegrech oraz w Instytu-
cie Botaniki Eksperymentalnej w Otomuncu
w Czechach. W ramach prowadzonych prac ziden-
tyfikowano wiele nowych linii z delecjami, trans-
lokacjami, addycjami i substytucjami chromoso-
moéw z dzikich gatunkow, ktore charakteryzowaty
sie, m.in. podniesiona odpornoscia na choroby
oraz wyzszym plonem. Wyktadowca wykazat, ze
markerowanie DArTseq, ktore nie wymaga wstep-
nej informacji o sekwencji genomu, nadaje si¢ do
tworzenia map genetycznych o wysokiej rozdziel-
czo$ci a w potaczeniu z technikami GISH
(genomic in  situ  hybridization) 1 FISH
(fluorescence in situ hybridization) ulatwito intro-
gresje genow do pszenicy (Szakacs i in. 2023,
Molnar-Lang i in. 2015).

Martin Ganal, zaprezentowat mikromacierze
SNP (SNP-arrays) do genotypowania zboz, zopty-
malizowane przez zesp6t SGS Institut Fresenius
GmbH z Gatersleben (SGS IF TG) (Ganal i in.
2023, Ganal i in. 2012).

Matias Schierenbeck z IPK omoéwit wyniki
czteroletnich doswiadczen polowych realizowa-
nych w IPK i w Narodowym Uniwersytecie La
Plata w Argentynie zrealizowanych pod katem
oceny wpltywu genow Rht, warunkujacych karto-
wato$¢ pszenicy, na wyrzucanie pylnikow i sku-
teczno$¢ krzyzowan, w aspekcie hodowli odmian
hybrydowych. Wykazano ujemng korelacj¢ po-
miedzy wysokoscig roslin (warunkowang réznymi
allelami RAf), a liczbg wyrzucanych pylnikow
1ich dtugoscia, ktore sg waznymi cechami dla pro-
dukcji nasion hybrydowych. Wskazano, ze w pro-
gramach hodowli pszenicy hybrydowej nalezy
szuka¢ innych zrédet karlowatosci/odpornosci na
wyleganie, niz geny Rth (Schierenbeck i in. 2023).

Kilka wyktadow dotyczyto wytwarzania po-
dwojonych haploidéw (DH) droga kultur in vitro,
na czym, w ostatnich latach opiera si¢ hodowla
wielu gatunkéw zbdz. Mimo rozwijajacych si¢
metod z zastosowaniem markeréw molekularnych
oraz zautomatyzowanego fenotypowania, ciagle
androgeneza indukowana in vitro jest najbardziej
efektywng metoda biotechnologiczng stosowang
w praktycznej hodowli. Zastosowanie metod kul-
tur in vitro w celu poprawy wydajnosci uzyskiwa-
nia linii podwojonych haploidéw (DH) o zdefinio-
wanych cechach, zaprezentowata Pooja Satpathy
(IPK), pokazujac wyniki ukierunkowanej mutage-
nezy jeczmienia prowadzonej w celu okreslenia
warunkow indukcji haploidow (Satpathy i in.
2021, Satpathy i in. 2023). Janusz Zimny z IHAR-
PIB Radzikow przedstawit wyniki wskazujace, ze
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mozliwe jest utrwalenie i przenoszenie cechy
zdolnosci do androgenezy do elitarnych linii Zyta
(Zimny 1 in. 2023). Sekwencjonowanie RNA, po-
chodzacego z dwoch puli genotypow, o niskiej
1 wysokiej zdolnosci do androgenezy, a nastepnie
analiza uzyskanych transkryptoméw pozwolity na
wytypowanie sekwencji odpowiedzialnych za ba-
dang ceche. Janos Pauk przedstawit badania, ktore
doprowadzity do wytworzenia dietetycznej pszeni-
cy. Dieta FODMAP najcze$ciej zalecana jest pa-
cjentom z zespotem jelita drazliwego (IBS). Pole-
ga na wyeliminowaniu produktow zawierajacych
fatwo fermentujgce i stabo wchlaniane weglowo-
dany. FODMAP to skrot od ,,Fermentable Oligo-
saccharides, Disaccharides, Monosaccharides
And Polyols”. Niski poziom fruktanéw reprezentu-
je orkisz (Triticum spelta). Krzyzowania pszenicy
zwyczajnej z orkiszem zakonczono wyseleke-
jonowaniem 820 linii podwojonych haploidow, a z
nich 16 linii o niskim poziomie fruktanow. Uz-
yskano w efekcie make o bardzo dobrej
wypiekowosci, przydatng do wypieku chleba die-
tetycznego (FOOFMAP).

Sesje zakonczyla Barno Rezaeva prezentujgc
mozliwo$¢ poprawy profilu kwasow thuszczowych
w odmianie uprawnej Inianki (Camelina sativa L.)
metodami transformacji za posrednictwem Agro-
bacterium 1 edycji genomu (Rezaeva i in. 2023).

Sesja 2. Adaptacja srodowiskowa
(Environmental Adaptation)

Sesje drugg rozpoczal, zaproszony przez orga-
nizatoréow, Mesut Keser z ICARDA (International
Center for Agricultural Research in the Dry Areas,
https://www.icarda.org/) z Turcji prezentujac Mig-
dzynarodowy Program Doskonalenia Pszenicy
Ozimej (International Winter Wheat Improvement
Program, IWWIP,  https://www.iwwip.org/),
wspolny program Turcji, Miedzynarodowego
Osrodka Uszlachetniania Kukurydzy i Pszenicy
(CIMMYT, hiszp.: Centro Internacional de Mejo-
ramiento de  Maiz y  Trigo, https:/
www.cimmyt.org/) i ICARDA (International Cen-
ter for Agricultural Research in the Dry Areas,
https://www.icarda.org/) dziatajacy w Turcji od
1986 roku, a majacy na celu opracowywanie mate-
riatbw wyj$ciowych do hodowli pszenicy ozimej
i ich $wiatowa dystrybucje (Keser 2023, Morgou-
nov i in. 2016).

Nastepnie [l1diko Karsai z Wegier zaprezento-
wat wyniki mapowania asocjacyjnego parametrow
zwigzanych z plonowaniem pszenicy, rejestrowa-
nych w warunkach polowych w pigciu fazach roz-
wojowych (od pojawienia si¢ pierwszego kolanka
do pelnego uksztattowania klosa), i markerow
SNP (Illumina) celem okreslenia wplywu genu
wrazliwosci na fotoperiod (PPD-D1) w adaptacji
do warunkow s$rodowiskowych i tworzeniu plonu
(Karsai i in. 2023, Horvath i in. 2023).

Roi Ben-David z Izraela, przedstawit prace
prowadzone we wspolpracy z CIMMYT, dotycza-
ce roli polisacharydow strukturalnych wystepuja-
cych w zdzbtach oraz cukréw rozpuszczalnych
uczestniczacych w wypelianiu ziarna pszenicy
w warunkach niedoboru wody i wysokiej tempera-
tury (Blum 1998, Saint Pierre i in. 2010, Ntawu-
guranayo i in. 2023). Prelegent odwotal si¢ do
prac nestora badan nad suszg, Dr Abrahama Blu-
ma z Izraela (https://plantstress.com/abraham-
blum/).

Christian Hertig z IPK przedstawit wyniki ba-
dan dotyczacych ,speed breeding” oraz ,,speed
vernalization”. Skrocenie czasu uzyskiwania ko-
lejnych pokolen w hodowli ssd (single seed de-
scent) jest uzyskiwane przez wydluzenie czasu
dziennej ekspozycji roslin na $wiatlo w potaczeniu
z wczesnym zbiorem nasion, aby skroci¢ cykl od
nasiona do nasiona, co sprawdza si¢ w hodowli
gatunkéw dlugiego dnia (LD) lub u gatunkéw
neutralnych pod wzgledem fotoperiodu (Ghosh
i in. 2018). Skrocenie czasu wernalizacji zbdz 0zi-
mych o dwa tygodnie osiagnigto prowadzac wer-
nalizacj¢ w warunkach krotkiego dnia, w temp. +
10°C, podczas gdy w standardowych warunkach
stabego swiatta: 8/16 h dzien/noc, temp. +2/+4°C)
proces ten trwa osiem tygodni. Mozliwe jest dal-
sze skrocenie wernalizacji poprzez rézne metody
kietkowania nasion, jednakze podkreslono ko-
nieczno$¢ prowadzenia dalszych badan (Hertig
i Kumlehn 2023, Cha i in. 2022).

Gabor Galiba, z Centrum Badan Rolniczych
na Wegrzech, (Eotvos Lordand Research Network ,
ELKH, https://www.earto.eu/member/elkh-eotvos-
lorand-research-network/) omoéwit wptyw réznych
alleli genu karlowato$ci RA¢ na regulowanag $wia-
tlem aklimatyzacje do chtodu u pszenicy i jecz-
mienia (cold acclimation), natomiast Péter
Borbély, z tego samego zespotu badawczego,
zwrécil uwage na specyficzng rolg §wiatla niebie-
skiego w indukowanej $wiattem aklimatyzacji do
chtodu u jeczmienia. Obydwa wystapienia prezen-
towaty rozne aspekty opublikowanych ostatnio
wynikoéw (Borbély i in. 2023; Borbély i in. 2022,
Ahres 1 in. 2023, Kovacs 1 in. 2020, Ahres i in.
2021, Kameniarova i in. 2022, Kotilainen i in.
2020).

Guy Golan z IPK przedstawit wyniki badan
szklarniowych nad wptywem interakcji migdzy
genotypem a S$rodowiskiem na alokacje biomasy
do lisci, todyg, klosow oraz ziarna, prowadzonych
na rekombinowanych liniach pszenicy (Triticum
spp.) uprawianych w $wietle stonecznym oraz
w $wietle symulujgcym zacienienie w tanie, wska-
zujac na mozliwo$é selekcji w kierunku tolerancji
na zacienienie w tanie w warunkach szklarnio-
wych (Golan i in. 2023 a, Golan i in. 2023 b).

Pierwszy dzien zamkngta Cordelia Dravitzki,
z Uniwersytetu w Melbourne w Australii przedsta-
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wiajac zmiany w wernalizacji i reakcji fotoperio-
dycznej australijskiej pszenicy na podstawie da-
nych z ostatnich 130 lat. (Bloomfield i in. 2023,
Dravitzki i in. 2023).

Sesje 3 i 4. Biotyczna reakcja na stres
i interakcje roslina-mikroby (Biotic Stress
Response and Plant-Microbe Interaction)

Sesja trzecia, dotyczaca streséw biotycznych
obejmowata trzy wyklady, w tym dwa plenarne.
Zaproszeni wyktadowcy: Beat Keller, przedstawit
prace miedzynarodowego zespotu (Szwajcaria,
Niemcy, Hiszpania) zrealizowane w celu ustalenia
genomo6w referencyjnych pszenicy oraz macznia-
ka prawdziwego, jako podstawy do identyfikacji
genoéw zaangazowanych w interakcje zywiciel-
patogen, a takze atlasu genéw odpornosci pszeni-
cy (Hafez i in. 2021)/atlasu gendéw awirulencji
patogenow (Mclntosh i in. 1992), obejmujacych
biatka specyficznie rozpoznawane przez patogeny
(Keller i in. 2023, Dracatos i in. 2023, Gaurav i in.
2023). Yvan Moénne-Loccoz z Uniwersytetu
w Lyonie we Francji omowil prace francusko-
niemieckiego zespotu dotyczace wplywu zmian
ewolucyjnych w genomie pszenicy na interakcje
roslina-mikrobiom ryzosfery (Gruet i in. 2023a,
Gruet i in. 2023b). Dejana Pankovic przedstawita
mozliwos¢ podniesienia odpornosci na rdzg jecz-
mienia oraz plamisto$¢ siatkowa jeczmienia wy-
wolywanych przez Puccinia hordei oraz Pyre-
nophora teres f. teres, dzigki kondycjonowaniu
ro§lin jeczmienia (priming) przez bakterie Gram-
ujemne (np Ensifer meliloti), a doktadniej dzigki
zjawisku Quorum Sensing 1 wytwarzaniem przez
bakterie czasteczek sygnalnych takich jak lakton
N-acylo-L-homoseryny (AHL), ktéore podnosza
odpornos¢ ro§liny (gospodarza) na patogen
(Pankovic i in. 2023, Matros i in. 2022).

Sesja S. Poprawa wydajnosci i jakosci
plonu (Yield and Quality Improvement)

Sesje czwartg, poswigcong wielkosSci i1 jakosci
plondéw pszenicy otworzyl zaproszony przez orga-
nizatoréw, Hans-Joachim Braun z CIMMYT, eme-
rytowany dyrektor Globalnego Programu Pszeni-
cy, wyktadem na temat tego gatunku i perspektyw
hodowli w warunkach zmieniajacego si¢ klimatu
(Braun 2023). Twinkal Lapasiya, przedstawit pra-
ce zespotow z Uniwersytetu Heinrich Heine
w Diisseldorfie oraz Julius Kiihn Institute w Sa-
nitz, (Niemcy) nad lokalizacjg QTLi rozmiaru lisci
u jeczmienia, z wykorzystaniem populacji wielo-
rodzicielskich (multi-parent populations)
(Lapasiya i in. 2023, Gao i in. 2023, Shrestha i in.
2022).

Arianna Frittelli z Wtoch przedstawita wyniki
zastosowania technologii TILLING (Rybka 2009)
do supresji genu TdMRP3 kodujacego biatko
transporterowe kwasow fitynowych do wakuoli w
ziarnie, ktore wplywa na zmniejszenie zawartosci
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kwasu fitynowego i zwigksza akumulacj¢ sktadni-
kéw odzywczych w ziarnie pszenicy twardej
(Frittelli 1 in. 2023 a, Frittelli i n. 2023 b).

Dorota Weigt z Uniwersytetu Przyrodniczego
w Poznaniu omowita strategie zwigkszania wydaj-
nosci uzyskiwania zielonych roslin podwojonych
haploidow na drodze androgenezy przez wprowa-
dzenie zmian epigenetycznych (demetylacje DNA
i acetylacje histonow) za pomoca modyfikacji
sktadu pozywki indukujacej. Do pozywki dodawa-
no: 5-azacytydyne, 5-aza-2'deoksycytydyne, zebu-
laryne badz trichostatyne A, w stezeniach 2,5 pM
badz 5 uM, na okres 2 lub 7 dni. Materiat do ba-
dan stanowily cztery genotypy pszenicy chlebo-
wej. Pozywki grupy kontrolnej nie byty modyfiko-
wane. W zrealizowanym do$wiadczeniu zaobser-
wowano roéznice genotypowe oraz stwierdzono, ze
nizsze stgezenie modyfikatora chemicznego
w osrodku indukcyjnym przy diuzszym czasie
ekspozycji pozwalaly uzyska¢ wicksza liczbe zie-
lonych regenerantow (Weigt i in. 2023).

Sesja 6. Bioinformatyka, genomika i edycja
genomu (Bioinformatics and Genome
Editing)

W sesji bioinformatycznej wyktad plenarny
dotyczyt walidacji przewidywania wariancji geno-
mu migdzy potomstwami pszenicy ozimej na pod-
stawie symulacji komputerowych i danych ekspe-
rymentalnych, a wygtosita go Claire Oget-Ebrad
z INRAE, Francja (France's National Research
Institute for Agriculture, Food and Environment,
https://www.inrae.fr/en) (Oget-Ebrad et al. 2023).

Alf Ceplitis, Lantminnen Agriculture, Svaldv,
Szwecja przedstawil nowy chip SNP (7K) dla
owsa jako narzedzie do genotypowania w celach
naukowych i hodowlanych (Ceplitis 2023, Kamal
iin. 2022, Peng i in. 2022, Tinker i in. 2014).

Nastepnie Xianran Li z Departamentu Rolnic-
twa Stanéw Zjednoczonych (USDA) przedstawit
BRIDGECcereal: aplikacj¢ internetowa usprawnia-
jaca przeszukiwanie baz danych pangenoméw
zb6z i ich wizualizacje (https://
bridgecereal.scinet.usda.gov/). Aplikacja BRID-
GEcereal (dla pszenicy, kukurydzy, ryzu, sorgo
i jeczmienia) moze mie¢ potencjalnie duze znacze-
nie w przezwyci¢zeniu probleméw wynikajacych
7z ograniczen zwigzanych z mapowaniem i katalo-
gowaniem krotkich, polimorficznych odczytow,
szczegdlnie w przypadku duzych insercji i delecji
przyczyniajacych si¢ do zmian fenotypowych po-
przez zmiang struktury Iub ekspresji genow
(Zhang i in. 2023 a, Zhang i in. 2023 b).

Robert Hoffie przedstawit wykorzystanie tech-
nologii ukierunkowanej mutagenezy CRISPR/
Cas9 do edycji gendw wrazliwo$ci na wirusa z61-
tej mozaiki jeczmienia, BaYMV (Barley yellow
mosaic virus) oraz wirusa tagodnej mozaiki jecz-
mienia, BaMMV (barley mild mosaic virus),
W jeczmieniu ozimym oraz jarym w celu wygene-
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rowania nowych alleli odpornosci (Hoffie i in.
2023a, 2023b; Hoffie i in. 2021; Hisano i in.
2021). Natomiast Iris Hoffie przedstawita mozli-
wos$¢ podniesienia odpornosci na rdzg (Puccinia
striifformis oraz Puccinia triticina), a takze na
maczniaka (Blumeria graminis) u pszenicy oraz
jeczmienia metodg ukierunkowanej mutagenezy
w obrgbie genu STPI3 kodujacego biatko trans-
portujace heksozy (Hoffie i Kumlehn 2023, Moore
iin. 2015).

Sesja 7. Technologie fenotypowania
(Phenotyping Technologies)

Sesja dotyczaca fenotypowania pokazata jak
duzy postep uczyniono w ostatnich latach w auto-
matycznym badaniu ros§lin. W ramach Programu
Ramowego UE, HORIZON 2020, sfinansowana
zostata sie¢ EPPN 2020 (European Plant Phenoty-
ping Network), w celu zapewnienia dostepu do
najnowoczesniejszych obiektow, technik i metod
oraz do wiedzy na temat gromadzenia i przetwa-
rzania danych. Do tej sieci nalezato 13 placéwek
naukowych: Forschungszentrum Jiilich, Germany
(koordynator); Leibniz-Institut fiir Pflanzenge-
netik und Kulturpflanzenforschung, Germany;
Helmholtz ~ Zentrum  Miinchen, = Germany;
Rheinisch-Westfdlische Technische Hochschule
Aachen, Germany; Institut National de la Recher-
che Agronomique, France; University of Notting-
ham, United Kingdom; Aberyswyth Unversity,
United Kingdom; Wageningen University and Re-
search, The Netherlands; Aarhus University, Den-
mark; Hungarian Academy of Sciences, Hungary;

Global Change Research Centre, Czech Republic;
Australian Plant Phenomics Facility, Australia;
Phenom-Networks, Israel oraz 1 korporacja:
Keygene Inc., The Netherlands (Rybka 2017). Na
obecnie omawianej konferencji, wyniki real-
izowanych do$wiadczen przedstawito wielu
z 6wczesnych konsorcjantow. Wiele prac prezen-
towali cztonkowie bardzo silnej grupy badawczej
Plant Reproductive Biology (PRB) z IPK- Gaters-
leben, kierowanej przez doktora Jochen’a Kum-
lehn’a. Badania podstawowe realizowane przez t¢
grupe dotycza transgenezy i edycji genomu,
obejmujag roéwniez manipulacje na zywych
komorkach roslinnych (https://www.ipk-
gatersleben.de/en/research/physiology-and-cell-
biology/plant-reproductive-biology). Wyniki ba-
dan podstawowych sg wykorzystywane w pro-
gramach aplikacyjnych nakierowanych na pod-
niesienie  produktywnosci ro$§lin uprawnych
(zarowno iloéci jak i jakosci plonu). Glowne
aspekty tych programow, to: rozmnazanie ptciowe
i bezplciowe roslin, udomawianie roslin dzikich,
modyfikacje interakcji ro$lina-patogen oraz
poprawa cech plonotwoérczych. Grupa PRB ut-
worzyta platforme edycji genomu w IPK i jest
odpowiedzialna za jej rozwdj i sprawne funkc-
jonowanie. W czasie konferencji, czlonkowie
grupy prezentowali wyniki badan nie tylko w ra-
mach Sesji 7 lecz takze w pozostatych sesjach, co
zostalo, sukcesywnie omowione. Wyniki prezen-
towane w ramach Sesji 7, dla przejrzystosci, zesta-
wiono w formie tabelarycznej (Tabela 1).

Tabela 1
Table 1

Zestawienie wykladow zaprezentowanych w ramach sesji Phenotyping Technologies i ich tematyka. W tabeli podano
nazwisko wykladowcy, instytucje macierzysta, infrastrukture do fenotypowania oraz najnowsza bibliografie zespoléw,
w ramach prezentowanego tematu (data dostepu 28.12.2023).

List of lectures presented during the Phenotyping Technologies session and their most important theses. The table
includes the name of the lecturer, home institution, phenotyping facilities and the latest publications of the teams within
the presented topic (access date 28/12/2023).

Wyktadowca Tematyka wyktadu Instytucja, kraj Bibliografia
Lecturer Lecture topic Institution, country Bibliography
Thomas Alt- Mapowanie asocjacyjne populacji 382 genotypow Arabidopsis IPK, Germany; automated ~ Heuermann i in. 2023 a,

mann hodowanych w warunkach kontrolowanych przy statym lub plant phenotyping systems ~ Heuermann i in. 2023 b,
zmiennym nat¢zeniu $wiatta. QTLe zidentyfikowane w statych (APP): A- small size plants, Knoch i in. 2023,
rezimach $wiatta byly zwigzane ze wzrostem i fotosyntezg. QTLe = B- medium plants, C- tall Shi iin. 2023,
charakterystyczne dla zmiennego $wiatta zwigzane byty z fito- plants Meyer i in., 2023
chromami i procesami fizjologicznymi dostosowania si¢ Arabi- https:/www.ipk-
dopsis do zmieniajacego si¢ $wiatta. Zatozono, ze konieczne jest  gatersleben.de/en/
prowadzenie eksperymentdw fitotronowych w symulowanych infrastructure/phenotyping
warunkach "quasi-naturalnej" fluktuacji $wiatta i temperatury.
Udowodniono to w doswiadczeniu z kukurydza. https:/www.ipk-
gatersleben.de/en/research/molecular-genetics/automated-plant-
phenotyping

Alan Pauls Wykorzystanie infrastruktury Phenovator do identyfikacji oparzen Uniwersytet Wageningen, Flood i in. 2016,

(tipburn) li$ci sadzonek sataty (u?rawianej w hydroponice,

) na podstawie zdje¢ RGB,
i parametru fluorescencji chlorofilu Fv/Fm, charakteryzujacego
wydajnos¢ kwantowa fotosystemu II. Niedoboér wapnia indukuje
powstawanie zmian na liciach sadzonek sataty, analogicznych do
tych, ktore pojawiaja si¢ na liSciach sataty w warunkach natural-

w warunkach deficytu jonow Ca

The Netherlands: system Pauls i in. 2023
Phenovator. WUR

(Wageningen University &

Research,

https://www.wur.nl/en/

wageningen-university.htm)

nych tuz przed zbiorami. Niemozno$¢ selekcji we wezesnych
fazach rozwojowych powoduje spadek jakosci 1 warto$ci rynkowej
roslin. Zaprezentowane podejécie jest sposobem rozwiazania tego

problemu.
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Wyktadowca Tematyka wyktadu Instytucja, kraj Bibliografia
Lecturer Lecture topic Institution, country Bibliography
Andreas Hund  Przedstawiono koncepcje i dotychczasowe osiagnigcia programu  mig¢dzynarodowe konsor- Hund i in. 2023,
"Global wheat" w zakresie zastosowania metod uczenia maszyno- cjum Global wheat Anderegg i in. 2023,
wego w celu wytrenowania algorytmow do analizy obrazéw RGB  http://www.global- Dandrifosse i in. 2022,
pszenicy. Zostato zgromadzone ~40 000 zdjg¢ RGB zarejestrow- — wheat.com/ Serouart i in. 2022
nych przez platformy do fenotypowania w warunkach polowych
na catym $wiecie, w r6znych fazach rozwojowych i poziomach
stosowanej agrotechniki. W oparciu o manualng klasyfikacje
i dostgpne metainformacje zostanie wybrany zréznicowany pod-
zbiér ~4000 zdje¢ w celu oznaczenia wszystkich istotnych cech
obserwowalnych w tanie pszenicy. Zbiér danych postuzy jako
publiczny punkt odniesienia do uczenia i walidacji algorytmow
uczenia maszynowego.
Salar Shaaf Przedstawiono najnowsze osiagnig¢cia wysokoprzepustowej anali- Martin-Luther-University Shaafi in. 2023,
zy obrazow w doswiadczeniu oceny reakcji jeczmienia na susz¢. ~ Halle-Wittenberg, Germany  Shaafi in. 2019
Badano podzbior 400 genotypow, HEB-400 (Halle Exotic Barley) IPK, Germany; Infrastruktua
wybranych w ramach projektu BRACE (Barley Response and APP
Adaptation Changing Environments), ktore zostaty szczegétowo  https:/www.ipk-
scharakteryzowany w r6znych warunkach naturalnych oraz na gatersleben.de/en/
platformach fenotypowania w warunkach kontrolowanych. infrastructure/phenotyping
W dzikich formach jeczmienia identyfikowano allele sprzezone
z tolerancja na susz¢. W infrastrukturze IPK, APP-B (do fenotypo-
wania roélin $rednich rozmiaréw) susze¢ indukowano indywidual-
nie dla kazdej rosliny w fazie BBCH31. Wykazano, ze parametr
,,bioobjetosc” uzyskany na podstawie obrazu RGB, jest potencjal-
nym wskaznikiem zastgpczym biomasy, poniewaz umozliwia
wyrazne rozroznienie profili fenotypowych roslin poddanych
wplywowi suszy i moze stanowi¢ podstawe wykrywania QTLi
zwigzanych z procesem wzrostu roslin w warunkach niedoboru
wody.
Tsu Wei Chen  Warunki $rodowiskowe determinuja wielko$¢ plonu w sposob IPK, Germany; infrastruk- ~ Chen i in. 2023,

Mateo Bozzoli

Dagmar van
Dusschoten

zalezny od faz rozwojowych. Poniewaz efekty te sa potaczone

z fenologia specyficzna dla odmiany, badania oddziatywan ze
srodowiskiem roznych genotypéw moga daé sprzeczne wyniki
dotyczace kluczowych faz rozwojowych wptywajacych na plon.
Przedstawiono wyniki analiz interakcji migdzy genotypem a $ro-
dowiskiem (nastonecznienie, temperatura i opady) a plonem ziar-
na pszenicy ozimej, ktore wykonano dla 220 genotypoéw

w 81 oknach czasowych w trakcie wzrostu roslin w warunkach
polowych. Reakcje wrazliwosci na bodzce srodowiskowe byly
widoczne dla krotkich okien czasowych. Wykazano, ze doktadna
analiza interakcji migdzy fenologig roslin, plonem a zmianami
parametréw pogodowych jest niezbedna w gromadzeniu kom-
pleksowych informacji dla hodowli i modelowania upraw zboz.

Omowiono projekt H2020 "InnoVar", ktory ma na celu zwigksze-
nie i poprawe skutecznosci i doktadnosci europejskich testow
odmian ro$lin uprawnych oraz podejmowania decyzji przy wyko-
rzystaniu zintegrowanego podejscia obejmujacego genomike,
fenomike i uczenie maszynowe. Zaprezentowano wyniki badan
europejskich pszenic chlebowych oaz pszenic twardych (dwa
zestawy po ok. 270 odmian) w doswiadczeniach polowych

w 13 lokalizacjach przez 3 lata (2020-2023). Rejestrowano

30 cech wg europejskiego protokotu rejestracji odmian DUS
CPVO oraz dodatkowo, za pomoca UAV, odpowiedz na choroby
i indeksy wegetacyjne. Roéwnolegle wykonano genotypowanie
przy uzyciu chipéw Illumina oraz Select SNP 90K. Fenotypowa-
nie UAV wykonano w 9 kluczowych stadiach rozwojowych
pszenicy, uzyskujac ponad 20 wskaznikow wegetacyjnych, ktore
wykorzystano do oszacowania parametrow dynamicznych zwiaza-
nych z: pokryciem terenu, akumulacja biomasy, poborem azotu

i zawartoscia chlorofilu, tempem starzenia. Uzyskane wyniki
poddano analizie GWAS (https://www.h2020innovar.eu/
promising-results-from-the-phenotyping-studies-in-innovar-dus-
trials/).

Przedstawiono wyniki badan systemu korzeniowego 8 linii rodzi-
cielskich pszenicy populacji NIAB MAGIC, we wczesnych fazach
rozwojowych, przy uzyciu rezonansu magnetycznego (MRI).
Rejestrowano 4 obrazy dziennie. Okre$lono iloSciowo wyrazne
roznice fenotypowe pod wzgledem strukturalnym (np. kat korze-
nia, dlugos¢ korzeni i liczba) i czasowym (np. czas pojawiania si¢
korzeni, wschodéw pedow). Poczatkowy kat korzenia moze by¢
wazny dla glebokosci ukorzeniania na pdzniejszych etapach, co
moze potencjalnie wpltynac na profile gigbokosci pobierania wody
przez korzenie.

tuaAPP

https:/www.ipk-
gatersleben.de/en/
infrastructure/phenotyping

Wang i in. 2023,
Sabir i in. 2023

University of Bologna, Italy Bozzoli i in. 2023,

https://
www.h2020innovar.eu/

Institute for Bio- and Geo-
sciences Plant Sciences
(IBG-2), Forschungszen-
trum Jiilich, Germany
https://www.fz-juelich.de/

en/ibg/ibg-2

Sanchez i Akdemir 2021,
Vranic i in. 2022,
Rioiin. 2022,

https://
www.h2020innovar.eu/
scientific-publications/

van Dusschoten i in. 2023,
Giraud i in. 2023,
Miillers i in. 2023,
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Wyktadowca Tematyka wyktadu Instytucja, kraj Bibliografia
Lecturer Lecture topic Institution, country Bibliography
Mercy Appiah  Przedstawiono wyniki wysokoprzepustowego fenotypowania University of Gottingen, Appiah i in. 2023 a,

Ahossi Patrice
Koua

Fenotypowanie
w ramach
grupy roboczej
CePPG
(Controlled
Environment
Plant Phenoty-
ping), fenoty-
powanie ro$lin
w warunkach
kontrolowa-
nych

Eyal Fridman

Karin Kohl

jeczmienia poddanego dziataniu suszy w celu lepszego zrozumie-
nia mechanizméw adaptacyjnych. Eksperyment prowadzono przy
uzyciu czterech odmian jarych jeczmienia na zautomatyzowanej
platformie umozliwiajacej automatyczny pomiar przeptywu wody
w systemie gleba-ro$lina-atmosfera. Badane odmiany réznity si¢
sposobem gospodarowania woda: od transpirujacych w stopniu
maksymalnym do minimalizujacych transpiracje w trakcie nara-
stania suszy. Wywnioskowano, ze optymalny ideotyp warunkuja-
cy stabilne plonowanie w warunkach zagrozenia umiarkowanymi
suszami, powinien charakteryzowaé si¢ dynamicznymi zmianami
w wykorzystaniu wody, w potaczeniu z tolerancja na susz¢ zapew-
niajaca dobra regeneracje rosliny po ustapieniu stresu. Prace zrea-
lizowat migdzynarodowy zespol, ktorego liderem byt R. P. Roétter
z University of Gottingen.

Przedstawiono wyniki do§wiadczenia prowadzonego w celu zro-
zumienia podstaw efektywnos$ci wykorzystania azotu (NUE) przez
pszenice, w warunkach suszy. Doswiadczenie realizowano z wy-
korzystaniem 200 odmian. Oceniano zmienno$¢ genetyczng cech
zwigzanych z efektywno$cia wykorzystania azotu oraz reakcja
aparatu fotosyntetycznego na susz¢ w celu identyfikacji QTLi
metodami GWAS. Zidentyfikowano 27 QTLi zwiazanych z reak-
cja na suszg¢ oraz 10 QTLi zwiazanych z efektywno$cia wykorzy-
stania azotu. Analiza haplotypow ujawnita dwa regiony na chro-
mosomach 1B i 5A réznicujace badane materiaty w warunkach
niedoboru wody i azotu. Analiza in silico wskazata na gen koduja-
cy biatko szoku termicznego. Po walidacji markery molekularne
znalezionych QTLi bedzie mozna stosowac jako markery diagno-
styczne do badan przesiewowych w kierunku identyfikacji genoty-
pow efektywnie wykorzystujacych azot i tolerancyjnych na susze
u pszenicy.

Fenotypowanie w ramach grupy roboczej CePPG (Controlled
Environment Plant Phenotyping), fenotypowanie roslin w warun-
kach kontrolowanych

Zaprezentowano wyniki do§wiadczen prowadzonych w celu wyja-
$nienia roli chloroplastow i mitochondriow w kontroli cykli okoto-
dobowych i ich zwigzku z tolerancja ro$lin na stresy abiotyczne.
Do realizacji doswiadczen na jeczmieniu wykorzystano platforme
fenomiki SensyPAM w potaczeniu z do§wiadczeniami polowymi.
W oparciu o pangenom jeczmienia, zidentyfikowano loci zegara
okotodobowego, ktore kontroluja utrate jego plastycznosci w
populacjach uprawnych, w poréwnaniu z dzikimi. Zidentyfikowa-
no allele genomu chloroplastu, modulujace plastycznos¢ zegara
W jeczmieniu i ich powigzanie z allelami jadrowymi. Plejotropowy
wptyw na kondycje roslin w warunkach polowych wskazat na
konieczno$¢ opracowania zaawansowanej populacji mapujacej dla
przed-hodowlane;j selekcji materialdw oraz modelowania fenomiki
jeczmienia w roznych srodowiskach.

Przedstawiono wyniki do§wiadczen, w ktorych oceniano w syste-
mie zautomatyzowanym odpowiedzi ziemniaka (Solanum tubero-
sum ssp. tuberosum) na suszg, szukajac markerow fenotypowych
tolerancji na niedobory wody. Testowaniu poddano 63 genotypy
o zroznicowanej odpowiedzi fenotypowej na suszg. Populacja
walidacyjna obejmowata 13 genotypow z populacji testowej oraz
7 odmian spoza zbioru testowego. Skaner laserowy stale monito-
rowat wzrost pedow, aby oszacowac¢ takie cechy jak wysokos¢
rosliny, powierzchnia lisci i ruch lisci. Analiza statystyczna uzy-
skanych wynikéw wyroznita powierzchnig lisci, wysoko$¢ rosliny
pod koniec wzrostu wegetatywnego i kat liscia przed potudniem
jako najwazniejsze cechy przewidywania klasy tolerancji genoty-
péw ziemniaka na suszg. Analiza regresji wielokrotnej danych
pochodzacych z bardziej zréznicowanej genetycznie populaciji
walidacyjnej potwierdzita, ze parametry powierzchni i polozenia
lisci sa predykcyjnymi cechami tolerancji ziemniaka na suszg.

Germany; Hebrew Univer-
sity of Jerusalem, Israel;
University of Helsinki,
Finland, Universytet Slaski,
Polska https://www.uni-
goettingen.de/
en/48115.html;
https://www.plant-
ditech.com/,

https://www.helsinki.fi/en/

infrastructures/national-plant

-phenotyping/

University of Bonn, Germa-
ny

https://www.aol.uni-
bonn.de/en/research/phenet;
https://www.phenorob.de/
index.html

https://www.plant-
phenotyping.org/index.php?

Appiah iin. 2023 b,
Appiahiin. 2023 ¢

Koua i in. 2023 a,
Koua i in. 2023 b,
Kambona i in. 2023 a,
Kambona i in. 2023 b,
Siddiqui i in. 2020

https://www.plant-
phenotyping.org/
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Rongli Shi Zautomatyzowang platforme¢ do fenotypowania czg¢$ci naziemnej i
korzeni wykorzystano do oceny dynamiki wzrostu wegetatywnego
korzeni i pedoéw pigciu linii wsobnych kukurydzy i czterech mie-
szancow, a takze reakcji pigciu linii wsobnych na narastajaca
suszg. Wyniki wykazaty, ze wigkszy (heterozja) wigor u mieszan-
cOw obserwowano zardwno w korzeniach i jak i pedach. W przy-
padku niedoboru wody dynamika wzrostu korzeni byta wyzsza niz
pedéw. Podczas gdy catkowita objetos¢ korzeni ulegta znacznemu
zmniejszeniu w ciggu 10 dni od poczatku trwania suszy, szacowa-
na objetosé biologiczna pedow ulegla znacznemu zmniejszeniu
dopiero ok. 6 dni p6zniej. W ramach projektu DROMAMED
wykorzystano wiele zautomatyzowanych, wysokowydajnych
urzadzen do fenotypowania, aby zbada¢ mechanizmy fizjologicz-
ne i morfologiczne zwiazane z odpornoscia kukurydzy na suszg

i stres zwigzany z wysoka temperatura w kontrolowanych warun-
kach $rodowiskowych. Do eksperymentow bezstresowych
(kontrolnych) i stresowych (susza i upat) wykorzystano wybrany
zestaw genotypow z obszaru Morza Srodziemnego. Fenotypowa-
nie korzeni podzbioru tych linii przeprowadzono w systemie Phe-
noSphere Rhizotron. Na podstawie wynikow tych badan wybrano
podzbior linii i przeprowadzono dalsze doktadne fenotypowanie
w symulowanych warunkach terenowych w systemie PhenoSphe-
re_PhenoCrane.

Ricardo Giehl  Przedstawiono wyniki do§wiadczenia realizowanego na zautoma-
tyzowanej platformie ryzotronowej zainstalowanej w zautomaty-
zowanym fitotronie, PhenoSphere, w IPK, w celu poznania zmian
strukturalnych (plastycznosci) korzeni jeczmienia w zaleznosci od
czasowych i przestrzennych zmiany dostepnosci azotu w ryzosfe-
rze. Manipulowano przestrzennym rozktadem N w ryzotronach,
rejestrujac trajektorie wzrostu oraz rozwoj korzeni. Aby zbadac,
ktore zmiany w architekturze korzeni sa powiazane ze zwigkszo-
nym poborem azotu, znaczniki izotopowe rozmieszczono w okre-
$lonych czgsciach ryzotronow, a ich stgzenie oceniono w pedach.
Stwierdzono, ze korzenie jeczmienia wykazuja silna, lokalng
reakcje na obecnos¢é nawozu azotowego, zwigkszajac boczny
rozwoj korzeni majacych bezposredni kontakt z nawozem

i zmniejszajac rozgateziania korzeni w innych miejscach. Taki
sposob realizacji doswiadczenia jest obecnie stosowany do analizy
architektury systemu korzeniowego i akumulacji N w genotypach
jeczmienia z kolekcji Banku Genow z IPK. Jednorazowo scree-
ning mozna prowadzi¢ na 200 osobnikach. Zidentyfikowano duza
zmienno$¢ fenotypowa kilku cech korzeni, a w przypadku niekto-
rych cech dynamicznych, takich jak wydtuzenie korzenia nasien-
nego, wykryto dodatnig korelacj¢ z pozyskiwaniem azotu. Uzy-
skane wyniki pomoga w mapowaniu czynnikow genetycznych
lezacych u podstaw réznorodnosci fenotypowej systemow korze-
niowych jeczmienia i ich reakcji na azot.

Jasper
Kréfimann

Przedstawiono dwa rownolegle wykorzystywane systemy do
fenotypowania roslin w warunkach kontrolowanych. Badano
rosliny pszenicy w stadium siewki w aspekcie odpornosci na rdzg
lisci i tolerancji na susze. System Macrobot to procedura oparta na
rejestracji i interpretacji obrazow; system Plantarray (DiTech)
stuzy do ilosciowego okreslania wzorcow transpiracji roslin

w warunkach stresu. Oprocz objawow reakcji na stres, oznaczano
réwniez przyrost biomasy. Przedstawiono wstepne dane z realizo-
wanego do$wiadczenia, ktére pozwalaja na oceng cech niemozli-
wych do pomiaru w warunkach polowych. Integracja tych syste-
méw umozliwita kompleksowa oceng badanych materiatow.

IPK, Germany; infrastruktu-
ra APP
https:/www.ipk-

gatersleben.de/en/
infrastructure/phenotyping

IPK, Germany; infrastruktu-
ra APP
https:/www.ipk-

gatersleben.de/en/
infrastructure/phenotyping

Julius Kiihn Institute (JKI) —
Federal Research Centre for
Cultivated Plants, Institute
for Resistance

Research and Stress Tole-
rance, Quedlinburg, Germa-
ny

https://www.julius-
kuehn.de/en/

Shiiin. 2023 a,
Shi iin. 2023 b,
Narisetti i in. 2019

Giehl i in. 2023 a,
Jiaiin. 2023,
Huang i in. 2023,
Jiaiin. 2022

Krofmann i in., 2023,
Varekhina iin. 2022,
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Beukert i in. 2021,
Pfrieme i in. 2022,
Liick i in. 2020

Podzigkowania

Dziekuje Redaktorowi Wiodgcemu oraz Szanow-
nym Recenzentom za prace wilozong w korekte
mojego manuskryptu.
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Udzial w konferencji zostal sfinansowany przez
Ministerstwo Rolnictwa i Rozwoju Wsi, jako Do-
tacja Celowa dla IHAR-PIB, w Obszarze 3: Ho-
dowla i nasiennictwo roslin uprawnych, Zadanie
3.5: Wyodrebnienie form roslin uprawnych o pod-
niesionej odpornosci na okresowe niedobory wo-
dy.
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