NR 286 BIULETYN INSTYTUTU HODOWLI I AKLIMATYZACJI ROSLIN 2019
e-ISSN 2657-8913

HENRYK BUJAK '

KAMILA NOWOSAD *

AGNIESZKA EACKA '

JERZY NAWRACAFLA *

AGNIESZKA TOMKOWIAK *

DANUTA KURASIAK-POPOWSKA *

DOROTA WEIGT ’

! Uniwersytet Przyrodniczy we Wroctawiu, Katedra Genetyki, Hodowli Ro$lin i Nasiennictwa
% Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu, Katedra Genetyki i Hodowli Roélin

Kierownik Tematu: prof. dr hab. Henryk Bujak Uniwersytet Przyrodniczy we Wroctawiu, Katedra Genetyki,
Hodowli Roslin i Nasiennictwa, 50-363 Wroctaw, Plac Grunwaldzki 24A, tel. 71 3201829,
e-mail: henryk.bujak@upwr.edu.pl,

Prace zostaly wykonane w ramach badan podstawowych na rzecz postepu biologicznego
w produkcji roslinnej na podstawie decyzji Ministra Rolnictwa i Rozwoju Wsi
nr HOR.hn.802.14.2018, Zadanie 34.

Okreslenie zroéznicowania genetycznego linii
wsobnych kukurydzy za pomocg markerow
molekularnych

Evaluation of genetic diversity of inbred maize lines using molecular markers

Stowa kluczowe: heterozja, kukurydza, linie wsobne, markery molekularne, podobienstwo
genetyczne

Celem zadania bylo sprawdzenie systemu markerow molekularnych, ktore pozwola
na efektywne ustalanie dystansu genetycznego pomi¢dzy liniami kukurydzy. Sprawdzono
wtym celu markery RAPD, SSR oraz SNP, ktore wykazujg wysoki stopien
polimorfizmu, sa powtarzalne ze wzgledu na budowe starteréw, a ich uzycie jest
stosunkowo niedrogie. Polimorfizm uzyskany dzigki zastosowaniu wymienionych
systemow molekularnych pozwolil na rozréznienie linii pochodzacych z odmiennych pul
genetycznych. Analiza efektow heterozji mieszancow w zalezno$ci od dystansu
genetycznego dzielacego linie biorgce udzial w krzyzowaniach, pozwolita ponadto
na weryfikacje przydatnos$ci markeréw molekularnych do oceny zrdéznicowania genetycz-
nego linii w celu maksymalizacji efektu heterozji w procesie hodowli kukurydzy.
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Dokonano podziatu linii wsobnych kukurydzy na grupy heterotyczne na podstawie
zidentyfikowanych markeréow molekularnych sprz¢zonych z /oci determinujacymi plon
ziarna i jego podstawowe komponenty.

Materiatem badawczym w 2018 roku byly wyprowadzone w polskich spoétkach
hodowlanych 94 linie wsobne kukurydzy. Badane linie charakteryzowaly si¢
zroéznicowanym pochodzeniem i zostaly uzyskane z materialow bedacych w dyspozycji
hodowli i cechowaly si¢ brakiem pokrewienstwa. Podstawe klasyfikacji tych linii
stanowila budowa ziarniaka i mozna je bylo wstepnie podzieli¢ na formy o ziarnie
zgboksztaltnym (dent) oraz szklistym (flint). W trakcie trwania zadania przeanalizowano
lacznie 476 linii wsobnych kukurydzy pochodzgcych z polskich hodowli (Hodowla
Roslin Smolice Sp. z 0.0. Grupa IHAR, Matopolska Hodowla Roslin Sp. z 0.0. Oddziat
Kobierzyce). Analizowane linie wykazywaty duze zrdéznicowanie pod wzgledem cech
morfologicznych, jak i uzytkowych, co potwierdzono stosujac jedno- i wielocechowe
narzedzia statystyczne.

Do analizy zréznicowania genetycznego wykorzystane zostaly poczatkowo markery
molekularne typu RAPD oraz SSR. Markery SSR wybrano z dostepnych baz danych,
aprzy ich wyborze kierowano si¢ ich powigzaniem z plonem oraz cechami struktury
plonu, a nastepnie dokonywano oceny ich specyficznosci i wiarygodnos$ci na materiatach
hodowlanych. Nastepnie w trakcie realizacji zadania system markerowy zostat
uzupetniony o badanie polimorfizmu pojedynczych loci (SNP), a do genotypowania linii
kukurydzy zastosowano metod¢ KASP (ang. Kompetitive Allele Specific PCR).

W 2018 roku do okreslenia zréznicowania genetycznego linii kukurydzy zastosowano
dwa rozne systemy markerowe (SSR, SNP), ktore pozwolily na efektywne grupowanie
linii. Wyniki analiz molekularnych wykazaty, ze linie kukurydzy z polskich hodowli
charakteryzowaly si¢ podobnym tlem genetycznym, o czym $§wiadcza ich pozycje
w uktadzie sktadowych gtdéwnych oraz umiejscowienie na dendrogramach podobienstwa.

Na podstawie obliczonych dystansow genetycznych wybrano komponenty
rodzicielskie do krzyzowan w celu uzyskania mieszancow eksperymentalnych, ktore
umozliwity okreslenie zwigzkéw pomiedzy dystansem linii rodzicielskich a efektem
heterozji mieszancow F;. Mieszance testowe kukurydzy wykazaty wysoki istotny efekt
heterozji wzgledem form rodzicielskich dla plonu i suchej masy ziarna. Nie wykazano
natomiast powigzania obliczonych, z wykorzystaniem réznych systemow markerowych,
warto$ci odlegltosci genetycznych pomiedzy formami rodzicielskimi z efektami heterozji
mieszancow. Mozna zatem stwierdzié, ze zastosowane systemy markerowe pozwolity na
wlaczanie linii do grup homogenicznych, natomiast obliczone wyniki odlegtosci gene-
tycznych pomiedzy formami rodzicielskimi nie mialy bezposredniego przelozenia
na wielko$¢ efektu heterozji mieszancow dla plonu ziarna i zawartosSci suchej masy.
Podobnie nie wykazano liniowego zwigzku pomig¢dzy wielocechowym zréznicowaniem
linii, a wielkoscia efektu heterozji mieszancow.

Zastosowane systemy markerowe pozwolily natomiast na bardzo efektywne
genotypowanie linii kukurydzy i na ich podziat na grupy heterogenne, co jest waznym
elementem wspotczesnej hodowli odmian mieszancowych kukurydzy. Sposrdd zastoso-
wanych systemow markerowych najbardziej przydatne do okreSlania zrdéznicowania
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genetycznego linii kukurydzy wydajg si¢ by¢ markery mikrosatelitarne SSR ze wzgledu
na dobre grupowanie genotypow, niskie koszty analiz oraz tatwos¢ ich wykonania. Ten
system markerowy z wybranymi i zweryfikowanymi w trakcie realizacji zadania

starterami do reakcji PCR mozna poleci¢ do bezposredniego stosowania w hodowli
kukurydzy.
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