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Wytwarzanie nowych zrodel genetycznych pszenzyta
w oparciu o krzyzowanie oddalone

Development of new genetic sources of triticale based on wide crosses

Stowa kluczowe: kartowatos¢, krzyzowanie oddalone, komponenty plonu, pszenzyto
CEL ZADANIA 1

Celem zadania 1 bylo uzyskanie mieszancow wstecznych (BC,) w wyniku
krzyzowania roslin pokolenia F; otrzymanych z krzyzowania koziencéw z pszenicg oraz
pszenzytem, a takze uzyskanie mieszancow F,, gdzie genotypy z rodzaju Aegilops
przeznaczone zostang na form¢ ojcowska.

WYNIKI

Wykonano 40 kombinacji krzyzéwkowych pomiedzy pszenzytem i koziencami.
We wszystkich wykonanych kombinacjach kozieniec byt forma ojcowska a zboze forma
mateczng. Zdolnos¢ kombinacyjna zostata obliczona, zaré6wno dla form uprawnych, jak
rowniez dla koziencéw. Dla pszenzyta wahata si¢ od 0% do 21,6%, natomiast
dla koziencow od 0% do 37,5%. Ponadto wykonano 30 kombinacji krzyzéwkowych
pomiedzy mieszancami oddalonymi a formami uprawnymi pszenicy i1 pszenzyta.
Mieszance zawsze byly formg mateczng. Dla kazdego mieszanca oddalonego obliczono
zdolno$¢ kombinacyjng w krzyzowaniach wstecznych z pszenzytem. Zdolnosé
kombinacyjna wahata si¢ od 0% do 20% dla mieszancow oddalonych.
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Pszenzyto

WNIOSKI

— Odmiany uprawne pszenzyta mogg by¢ z duzym powodzeniem wykorzystywane
na formy mateczne w krzyzowaniach z kozieficami.

— Gatunki z rodzaju Aegilops, ze wzglgdu na mozliwo$¢ krzyzowania zaréwno
zpszenicg, jak 1 z pszenzytem, stanowig cenne zrodlo genetyczne mozliwe
do wykorzystania w pracach majacych na celu poszerzenie zmienno$ci genetycznej
tych zbdz na drodze krzyzowan oddalonych.

— Zdolno$¢ kombinacyjna mieszancow oddalonych w krzyzowaniach wstecznych jest
generalnie wyzsza niz przy uzyskiwaniu mieszancow F.

CEL ZADNIA 2

Celem zadania 2 byla analiza wysokosci oraz podstawowych elementéw plonu
mieszancow oddalonych F; z koziencami (tab. 1).

Tabela 1
Rosliny mieszancowe poddawane ocenie laboratoryjnej

Liczba analizowanych roslin
rodzicielskich

Liczba analizowanych ro$lin
mieszancowych

Kombinacja krzyzowkowa Formy rodzicielskie

[(Ae. column. X Poshuk) x

Top] * Tomko] x Tomko 15 Tomko s
[(Ae. column. x Poshuk) x
Top] X Tomko 15 Poshuk 15
Top 15
WYNIKI

Analizie poddano mieszance oddalone uzyskane w wyniku krzyzowania kozienca
(Aegilops columnaris) z pszenica po jednym i dwodch krzyzowaniach wstecznych
z odmiang pszenzyta Tomko. Wykazano, ze mieszance BC, i BC, nie rdznig si¢ istotnie
mig¢dzy soba pod wzgledem Zadnej z analizowanych cech. Charakteryzuja si¢ one istotnie
wyzszg liczbg ktoskow w klosie gtdwnym w poréwnaniu z obiema odmianami pszenicy,
a takze istotnie nizszg liczbg ziarniakow z klosa glownego w poroéwnaniu z odmiang
Tomko.

Dwukrotne krzyzowanie wsteczne wplynelo na wzrost masy ziarniakow z ktosa
glownego. Masa ziarniakow w klosie w mieszancu pokolenia BC,; byta istotnie nizsza niz
masa ziarniakow w odmianie Tomko. W pokoleniu BC, masa ta byla juz statystycznie
taka sama jak w przypadku ‘Tomko’.

Zbitos¢ klosa mieszancéw nie réznila sig¢ istotnie od pszenzyta, ale byla istotnie
Wwyzsza w porownaniu z obiema odmianami pszenicy.

Mieszance obu pokolen wstecznych miaty ponadto istotnie obnizona ptodnos$¢ ktoska
w stosunku do wszystkich odmian pszenicy i pszenzyta. Masa tysigca ziarnikow w
mieszancach obu pokolen nie réznita si¢ istotnie od pszenzyta ‘Tomko’. Jedynie
mieszaniec BC, wykazywal istotnie wyzszag MTZ w pordwnaniu z pszenicg ‘Poshuk’.
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Pszenzyto

WNIOSKI

— Krzyzowanie spowodowato zwigkszenie wysokos$ci roslin mieszancowych w stosunku
do form rodzicielskich.
— Krzyzowanie spowodowato podwyzszenie MTZ w roslinach pokolenia BC, jak i BC,.

CEL ZADANIA 3

Celem =zadania 3 bylo =zwigkszenie wydajnosci uzyskiwania mieszancow
mig¢dzyrodzajowych pszenicy 1 pszenzyta z Koziencami poprzez zastosowanie techniki
ratowania zarodkow.

WYNIKI

Do rozwoju w kulturach in vitro przekazano 20 zarodkow. Pozostate ziarniaki zostaly
wysiane bezposrednio do ziemi. Sposrod wylozonych 20 zarodkow uzyskano 6 roslin
(tab. 2). Daje to wydajnos¢ na poziomie 30%.

Tabela 2
Kombinacje krzyzowkowe przekazane do Embryo Rescue

Lp. | Kombinacja z pszenzytem | Liczba zarodkéw | Liczba rolin
1 Baltiko x Aed44 2 0
2 Baltiko x Ae52 1 0
3 Lombardo x Ae39 1 1
4 Lombardo x Ae44 3 1
5 MAH4-16 x Ae31 1 0
6 MAH4-16 x Ael8 3 1
7 Rotondo x Ae38 3 0
8 Rotondo x Ae40 1 1
9 Sekret x Ae9 2 0
10 Tomko x Ae87 1 1
11 Tomko x Ael56 2 1
20 6

WNIOSKI

— Zastosowanie techniki ratowania zarodkéow umozliwito zwigkszenie wydajnosci
uzyskiwania mieszancow mi¢dzyrodzajowych.

CEL ZADANIA 4

— Mapowanie asocjacyjne populacji CZR876/01xCZR891/01.
— Analiza populacji 541x84A/2 z wykorzystaniem technologii DArT.
— Potwierdzenie charakteru mieszancowego roslin uzyskanych w roku 2017.
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Pszenzyto

WYNIKI

Mapowanie asocjacyjne populacji CZR876/01xCZR891/01
— Genotypowanie populacji mapujgcej pozwolito na identyfikacj¢ 10489 markerow

silicoDATT, z ktorych 4632 bylo polimorficzne.

— Mapowanie asocjacyjne pozwolito na identyfikacje 75 markeréw zwigzanych z wyso-
koscig rosliny.
— 9 zasocjowanych markerow zostalo zmapowanych na genetycznej mapie pszenzyta

(Tyrkaiin., 2015).

— Markery pogrupowano w dwa regiony chromosomalne przypisane do chromosomu SR
— Markery pogrupowano w dwa obszary chromosomalne potozone w odlegtosci okoto

11 cM.

Analiza populacji 541x84A/2 z wykorzystaniem technologii DArT

W  wyniku przeprowadzonych analiz uzyskano 37963 markery SilicoDArT
specyficzne dla roslin wezesnych, pdznych oraz o posredniej wezesnosci. W obrebie tych
markerow zidentyfikowano 25 269 markery SNP.

Srednia warto$¢ PIC dla wszystkich analizowanych prob wynosita 0,269. W analizo-
wanej populacji stwierdzono do$¢ wysoki wspotczynnik heterozygotycznosci, ktory
wynosit 0,353. Zwigzane jest z faktem iz analizowana populacja byta populacja F,, czyli
na bardzo wczesnym poziomie zaawansowania hodowlanego.

Potwierdzenie charakteru mieszancowego roslin uzyskanych w roku 2017

W celu potwierdzenia charakteru mieszancowego wykorzystano 30 kombinacji
starterow SRAP. W wigkszosci przypadkéw uzyskano monomorficzne obrazy nie-
umozliwiajagce identyfikacj¢ i potwierdzenia charakteru mieszancowego badanych
genotypoéw. Zidentyfikowano trzy pary starterow, ktore generowaly wysoki poziom
polimorfizmu. Umozliwito to potwierdzenie mieszancowosci wszystkich badanych form.
Para me5+eml4 2  potwierdzita mieszancowo$¢  genotypow  AelS56xTorino,
Ael56xSailor oraz Ae 157xTop. Zidentyfikowano amplikony o wielkosciach 130bp,
490bp i 600bp ktore byly specyficzne dla odmiany Torino i jednocze$nie wystepujace
w mieszancu. Dla odmiany Sailor i mieszanca Ael56xSailor zidentyfikowano produkty
o wielkosci 200bp, 350bp, 420bp. Druga para starterow (me22+eml5) potwierdzita
charakter mieszancowy genotypow Ael52xB124, Ae75xSailor, Ae75xL.169. Produkty
specyficzne dla B124 oraz mieszanca miaty wielko$¢ 210bp, 420bp i 550bp. Dla odmiany
Sailor i mieszanca zidentyfikowano 4 specyficzne amplikony: 150bp, 210bp, 550bp,
900bp. Mieszancowos¢ Ae75%L169 potwierdzita obecnos¢ amplikonow o wielkosci
550bp 1 900bp.

Trzecia para starterow me6_1+em?7 potwierdzita mieszancowos$¢ czterech genotypow.
Mieszaniec o kombinacji Ae74xAstoria potwierdzony zostat amplikonem o wielkosci
350bp, mieszaniec Ae63xFigura amplikonem 550bp. Produkty o wielkosciach 350bp,
550bp, 710bp potwierdzilty mieszancowy charakter kombinacji Ae77*%Lombardo.
Produkty 350bp i 710bp byly roéwniez specyficzne dla genotypu Ael128 x Lombardo.
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Pszenzyto

W tabeli zaznaczono, ktore produkty wystepuja u matki, ojca i mieszanca. Charakter
mieszancowy potwierdzajg produkty wystepujace u form ojcowskich i mieszanca, a nie
wystepujace u form matecznych.

WNIOSKI

Mapowanie asocjacyjne populacji CZR876/01xCZR891/01

— Mapowanie asocjacyjne przy uzyciu populacji biparentalnej F2 za pomocg markerow
silicoDATT umozliwito identyfikacje 75 markerow zwigzanych z kartfowatoscia QTL
znajdujacg si¢ na chromosomie 5R z genomu pszenzyta.

— Wykorzystanie dostepnej mapy genetycznej pszenzyta zasugerowato 92 dodatkowe
markery, ktore mogg by¢ wartosciowe dla dalszej hodowli.

— Istotne jest sprawdzenie, czy zidentyfikowane QTL (y) sa dominujace lub recesywne,
jezeli majg by¢ stosowane w programach hodowlanych, i czy warto przeksztatcac
zidentyfikowane markery do celow MAS.

— Poziom polimorfizmu uzyskany w badaniach wtasnych jest wystarczajacy dla pewnej
1 wiarygodnej oceny zrdéznicowania genetycznego analizowanych form pszenzyta
0zimego.

Analiza populacji 541x84A/2 z wykorzystaniem technologii DArT

— Poziom polimorfizmu uzyskany w badaniach wtasnych jest wystarczajacy dla pewnej
1 wiarygodnej oceny zrdéznicowania genetycznego analizowanych form pszenzyta
0zimego.

Potwierdzenie charakteru mieszancowego roslin uzyskanych w roku 2017

— Markery SRAP okazaly si¢ przydatne w ocenie charakteru mieszancowego badanych

genotypow.
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