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Piramidyzacja genów — powszechne narzędzie 
używane w programach hodowlanych ∗ 

Gene pyramiding — a tool commonly used in breeding programs breeding 
programs 

Głównym celem dzisiejszej produkcji roślinnej jest uzyskanie jak najwyższego plonu przy 
jednoczesnej minimalizacji stosowania środków ochrony roślin. Uprawa odmian o korzystnych 
cechach gospodarczych, w tym również o wysokim potencjale ich plonowania, ściśle związana jest 
z ich odpornością. Hodowla odpornościowa zbóż dysponuje wieloma narzędziami genetyki 
klasycznej i molekularnej, które z powodzeniem mogą być wykorzystywane w celu uzyskania roślin 
odpornych na powszechnie występujące choroby zbóż. Celem pracy było przedstawienie piramid 
genowych, uzyskanych w ramach różnych projektów badawczych realizowanych przez Pracownię 
Genetyki Stosowanej (Zakład Genetyki i Hodowli Roślin, IHAR — PIB w Radzikowie), a od 1. 
lutego 2016 roku realizowanych w Pracowni Gromadzenia i Oceny Roślin (Krajowe Centrum 
Roślinnych Zasobów Genowych, IHAR — PIB w Radzikowie). Profil prowadzonych prac obejmuje 
między innymi poprawę odporności pszenicy ozimej na mączniaka prawdziwego i rdzę brunatną.  

Słowa kluczowe: odporność odmian, geny odporności, mączniak prawdziwy, piramidy genowe, 
pszenica, rdza brunatna  

The main purpose of crop production is to achieve the highest possible yield while minimizing 
use of pesticides. Growing varieties with beneficial traits, also with a high potential of yield is closely 
connected with their resistance. At present, many tools of classical and molecular genetics, which can 
be successfully used to improve plant disease resistance, are available. The aim of this study was to 
present the gene pyramids, obtained through various research projects conducted by the Laboratory of 
Applied Genetics (Department of Plant Breeding and Genetics, Plant Breeding and Acclimatization 
Institute — National Research Institute, Radzików). Since 1st of February 2016 this research will be 
continued in the Laboratory of Plant Collection and Evaluation (National Centre for Plant Genetic 
Resources, Plant Breeding and Acclimatization Institute — National Research Institute, Radzików). 
Profile of the work involves improving winter wheat resistance to powdery mildew and leaf rust. 
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Plonowanie zbóż kształtowane jest przez wiele wzajemnie oddziaływujących 
jednocześnie na siebie czynników genetycznych warunkujących m.in.: mrozoodporność, 
odporność na wyleganie, odporność odmian na choroby, potencjał plonotwórczy; 
czynników siedliskowo-środowiskowych tj.: czynniki glebowo-klimatyczne, występo-
wanie organizmów chorobotwórczych i szkodników, oraz czynników agrotechnicznych 
tj.: poziom nawożenia, termin siewu, ilość wysiewu oraz stan zachwaszczenia pola 
(Witkowska i in., 2011; rolny.pl/zboza). Do najważniejszych chorób grzybowych pszenic 
ozimych występujących w Polsce, zdecydowanie zaliczyć można rdzę brunatną, 
powodowaną przez Puccinia recondita f. sp. triticina oraz mączniaka prawdziwego, 
powodowanego przez Blumeria graminis f. sp. tritici. Wymienione choroby zbóż 
występują każdego roku, przez co przyczyniają się do znacznego ograniczenia wielkości i 
jakości otrzymanych plonów. W latach sprzyjających rozwojowi patogenów, straty w 
plonach są stosunkowo duże, a wielkość strat szacuje się w przedziale 27%–50% 
(Kochman i in., 1997; Górny i in., 2004; Tratwal i in., 2004; Jańczak i in., 2006; 
Witkowska i in., 2011).  

Odporność na choroby zbóż uwarunkowana jest profilem genetycznym danego 
genotypu. Odmiany pszenic dopuszczone do uprawy w Polsce oraz nowe, będące jeszcze 
w badaniach rejestrowych, przy jednoczesnym wysokim potencjale ich plonowania, 
oceniane są jako mniej lub bardziej wrażliwe na populacje P. recondita oraz B. graminis 
aktualnie występujące w Polsce (Pietrusińska, 2010).  

Hodowla odpornościowa zbóż dysponuje narzędziami genetyki molekularnej 
(markery DNA) i klasycznej, które z powodzeniem mogą być wykorzystywane w selekcji 
korzystnych genotypów. Techniki identyfikacji z udziałem markerów molekularnych 
wspomagają prace hodowlane podczas selekcji wprowadzanego(ych) genu(ów) (ang. 
Foreground Selection) lub/oraz w selekcji tła genetycznego (ang. Background Selection). 
Do najważniejszych korzyści MAS można zaliczyć fakt, iż selekcja materiału 
hodowlanego jest nie zależna od fazy rozwojowej badanego materiału, a przede 
wszystkim od czynników zewnętrznych. Obecnie do najczęściej stosowanych w MAS 
(ang. Marker-Assisted Selection) technik molekularnych zaliczyć można: markery 
mikrosatelitarne (SSR) (ang. Simple Sequence Repeat) oraz miejsca znaczone 
sekwencyjnie (STS) (ang. Sequence Tagged Site). W hodowli odpornościowej szerokie 
zastosowanie znalazły markery mikrosatelitarne SSR, które z powodzeniem 
wykorzystywane są do mapowania genu(ów) oraz przede wszystkim do selekcji 
określonych genotypów. Przewaga nad innymi markerami wynika przede wszystkim 
z wysokiego stopnia polimorfizmu różnej długości powielanych fragmentów DNA. 
Z udziałem tego systemu markerowego można zidentyfikować zarówno geny odporności 
na rdzę brunatną Lr oraz geny odporności na mączniaka prawdziwego Pm takie jak: Lr1 
oraz Lr41(=Lr39) (Singh i in., 2004), Lr13 (Seyfarth i in., 2000; Wiśniewska i in., 2007); 
Lr34 (Suenaga i in., 2003); Lr37 (Chełkowski i in., 2001); Lr46 (William i in., 2003); 
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Lr50 (Brown-Guedira i in., 2003), Lr60 (Hiebert i in., 2008), Pm1a (Neu i in., 2002), 
Pm1e (Singrün i in., 2003), Pm4c (Hao i in., 2008), Pm5d (Nematollahi i in., 2008), 
Pm5e (Huang i in., 2003b), Pm12 (Somg i in., 2007), Pm16 (Chen i in., 2005), Pm24 
(Huang i in., 2000), Pm30 (Liu i in., 2002), Pm31 (Xie i in., 2003), Pm32 (Hsam i in., 
2003), Pm33 (Zhu i in., 2005), Pm34 (Miranda i in., 2006), Pm35 (Miranda i in., 2007), 
Pm36 (Blanco i in., 2008), Pm37 (Perugini i in., 2008), Pm38 (Spielmeyer i in., 2005), 
Pm39 (Lilemo i in., 2008).  

W programach hodowlanych wykorzystywany jest również system markerów STS, 
który jest techniką zarówno do zagęszczania map genetycznych jak i do identyfikacji 
genów odporności sprzężonych z ważnymi cechami użytkowymi (Larson i in., 1996). 
System ten charakteryzuje się wysoką specyficznością amplifikacji, potwierdzoną 
jednoprążkowym obrazem rozdziału produktów PCR (Malepszy i in., 2001). Z udziałem 
tego systemu zidentyfikowano między innymi takie geny odporności jak: Lr1 oraz Lr9 
(Chełkowski i in., 2001; Wiśniewska i in., 2007); Lr10 i Lr28 (Chełkowski i in., 2001; 
Chełkowski i in., 2005 a), Lr19 (Mohler i in., 2001), Lr20 (Neu i in., 2002), Lr21 (Huang 
i in., 2001; 2003 a, Chełkowski i in., 2005 a), Lr24, Lr26 oraz Lr37 (Chełkowski i in., 
2005 a) oraz Lr47 (Helguera i in., 2000; Chełkowski i in., 2005 a), Pm1a (Neu i in., 
2002), Pm3a, Pm3b, Pm3c, Pm3d, Pm3e, Pm3f, Pm3g (Tommasini i in., 2006), Pm4a 
(Ma i in., 2004), Pm4b (Yi i in., 2008), Pm6 (Ji i in., 2008), Pm8 oraz Pm17 (Mohler i in., 
2001), a także Pm13 (Cenci i in., 1999).  

Wykorzystywanie markerów molekularnych w genetyce i hodowli roślin uprawnych 
stanowi niewątpliwie bardzo dogodne, a czasami nawet niezbędne i jedyne narzędzie 
diagnostyczne w tworzeniu piramid genowych. Kumulowanie kilku genów odporności z 
wykorzystaniem markerów DNA, umożliwia identyfikację poszczególnych genów 
wchodzących w skład piramidy genowej. Selekcja na poziomie DNA okazuje się 
niezbędna w przypadku braku możliwości identyfikacji genów odporności przy użyciu 
testów fitopatologicznych, w szczególności gdy, nie do wszystkich genów odporności 
zostały zidentyfikowane wirulentne izolaty patogena. 

Aby otrzymać odmiany o trwałej w czasie, stabilnej i efektywnej odporności 
w różnych warunkach środowiskowych, przy jednoczesnym zachowaniu różnorodności 
genetycznej, należy wyróżnić następujące etapy hodowlane: poszukiwanie źródeł 
odporności oraz określenie ich efektywności w odniesieniu do populacji patogenów 
aktualnie występujących w kraju (testy fitopatologiczne), identyfikacja genów 
warunkujących odporność w odmianach uprawianych na terenie kraju, ocena stopnia 
podatności/odporności na choroby grzybowe materiałów hodowlanych (linii, odmian), 
wprowadzanie efektywnych genów odporności na drodze krzyżowań zbieżnych i wy-
pierających, selekcja materiału roślinnego w warunkach sztucznej i/lub naturalnej 
infekcji, przy zastosowaniu markerów molekularnych (Pietrusińska, obserwacje własne). 

W hodowli odpornościowej poszukiwanie efektywnych i trwałych źródeł odporności 
stanowi niezmiernie ważny kierunek badawczy. Powszechnie uważa się, że dzikie 
gatunki pszenic oraz im pokrewne, stanowią źródło odporności nie tylko na rdzę brunatną 
czy mączniaka prawdziwego, ale również na takie choroby jak: łamliwość źdźbła zbóż, 
zgorzel podstawy źdźbła czy też choroby wirusowe (Kimber i in., 1987; Apolinarska i in., 
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2001). Najważniejszym źródłem genów odporności na rdzę brunatną i mączniaka 
prawdziwego pszenicy stanowią jej dzicy przodkowie oraz di-, tetra- i heksaploidalne 
gatunki pokrewne (McIntosh i in., 1995; Chełkowski i in., 2005 a). Według dostępnych 
źródeł literaturowych, geny odporności na rdzę brunatną oraz mączniaka prawdziwego 
pochodzą z takich gatunków jak: Triticum tauschii (syn. Aegilops tauschii, Aegilops 
squarrosa), Aegilops speltoides (syn. Triticum speltoides, Aegilops aucheri), Aegilops 
ventricosa (syn. Triticum ventricosum), Aegilops opata, Haynaldia villosa L. Schur. (syn. 
Dasypyrum villosum L. Candargy), Agropyron intermedium, Triticum timopfeevii ssp. 
armeniacum (syn. Triticum araraticum), Aegilops triuncialis (syn. Triticum triunciale), 
Triticum monococcum (syn. Triticum aegilopoides, Triticum boeoticum) oraz żyta Secale 
cereale (McIntosh i in., 1998; Górny, 2004; Chełkowski i in., 2005 a). Należy jednak 
pamiętać o tym, że te same dzikie źródła niosą za sobą równocześnie cechy niekorzystne, 
do których niewątpliwie należy zaliczyć: słabą zimotrwałość, podatność na wyleganie 
oraz niską plenność (Czembor i in., 2001). 

W genetyce odpornościowej roślin wyróżnia się dwa rodzaje odporności: pozioma 
(rasowo-niespecyficzna, poligeniczna, częściowa, ilościowa, trwała) oraz pionowa 
(rasowo-specyficzna, pełna, wertykalna). Zarówno jeden, jak i drugi rodzaj, 
charakteryzują się różną trwałością odporności w odniesieniu do pojawiających się 
nowych ras patogenów. Odporność rasowo-niespecyficzna jest efektem interakcji 
pomiędzy kilkoma białkami jednocześnie. Oznacza to, że trwałość i skuteczność 
odporności jednocześnie kontrolowana jest przez wiele genów. W hodowli odpor-
nościowej pszenicy na rdzę brunatną i mączniaka prawdziwego najczęściej stosowaną 
strategią jest stosowanie odporności rasowo-specyficznej (Bennett, 1984; Huang i in., 
2004; Chen i in., 2005). Trwałość tego typu odporności pionowej uwarunkowana jest 
przez pojedyncze geny główne — geny R (ang. Major Resistance Genes) i charakteryzuje 
się wyraźną ekspresją fenotypową. Geny te, warunkują odporność monogeniczną, opartą 
na teorii Flora „gen na gen”, gdzie produkty genów awirulencji patogena oddziaływają 
pośrednio lub bezpośrednio z produktami genów głównych odporności rośliny (Flor, 
1955; McIntosh i in., 1995; Górny, 2004; Tyrka i in., 2003, Chełkowski i in., 2005 a).  

O tym jak ważne jest poszukiwanie nowych, a jednocześnie trwałych źródeł 
odporności, świadczy fakt, iż w polskich odmianach pszenic odporność na rdzę brunatną 
warunkowana jest głównie przez geny: Lr2c, Lr11, Lr17, Lr21, Lr23 oraz Lr26, które są 
mało skuteczne w warunkach silnej presji ze strony patogena (Stępień i in., 2003; 
Woźniak-Strzembicka, 2003). Woźniak-Strzembicka (2003) na podstawie przeprowa-
dzonych badań stwierdziła, że do wysoce skutecznych na populację P. recondita 
występującą w Polsce należą geny Lr: Lr9, Lr19, Lr23, Lr24 i Lr25, natomiast geny Lr9 
oraz Lr19 są jedynymi w pełni skutecznymi w całej Europie. Natomiast na podstawie 
badań przeprowadzonych w latach 2008–2009 stwierdzono znaczące zmiany w krajowej 
populacji P. recondita (Czajowski i in., 2011). Do roku 2007 za efektywne na terenie 
kraju, uważało się linie: Lr9, Lr19, Lr23, Lr24, Lr25, LRW. Od 2009 roku stwierdzono, 
że jedynie gen Lr19, pochodzący z A. elongatum, nadal należy do wysoce efektywnych i 
skutecznych na terenie kraju (Czajowski i in., 2011). Chełkowski z zespołem (2005 b) za 
wysoce efektywne w warunkach polskich uznali geny: Lr9, Lr19, Lr24 oraz Lr37. 
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W warunkach europejskich za efektywne uważa się geny: Lr9, Lr19, Lr41, Lr42, Lr47, 
Lr50 i Lr55 (Mesterházy i in., 2000). Leśniowska-Nowak z zespołem (2013) podjęła 
próbę identyfikacji genów: Lr9, Lr10, Lr19 w europejskich odmianach pszenic. Na 
podstawie przeprowadzonych badań, stwierdzono obecność genu Lr10 w 9 odmianach 
europejskich. W odmianie Angelina, zidentyfikowano dwa geny Lr: Lr10 oraz Lr19. 
Autorzy pracy uważają, że odmiana Angelina o spramidyzowanych genach (Lr10+Lr19), 
może być efektywnym źródłem odporności na rdzę brunatną wykorzystywanym w 
krajowych programach hodowlanych pszenicy oraz pszenżyta (Leśniowska-Nowak i in., 
2013). Do węgierskich odmian pszenic wprowadzono kombinację dwóch genów 
odporności na rdzę brunatną (Lr9+Lr24) — odmiana Mv Emma oraz Mv Pálma, a także 
piramidę genów (Lr9+Lr29) do odmiany Mv Pálma (Vida i in., 2009). Ponadto u 
argentyńskich odmian Buck Baqueano, Buck Glutino, Buck Guapo zidentyfikowano 
następujące kombinacje genów, odpowiednio: (Lr3a+Lr10+Lr26+Lr nieokreślony), 
(Lr3a+Lr16+Lr26+Lr nieokreślony) oraz (Lr3a+Lr16+Lr17+Lr26+Lr nieokreślony) 
(Vanzetti i in., 2011).  

Na podstawie przeprowadzonych testów fitopatologicznych w roku 2014–2015, 
obecnie za efektywne uważa się geny: Lr34, Lr41, Lr47, Lr50, Lr55, natomiast lina 
z genem Lr46 charakteryzuje się całkowitą reakcją podatności na populację P. recondita 
aktualnie występującą na terenie kraju (Pietrusińska, obserwacje własne).  

Odporność polskich odmian pszenic na grzyb B. graminis determinowana jest przez 
różne kombinacje genów Pm. Na podstawie wymienionych w tabeli 2 segmentów 
odpornościowych można zaobserwować, że najczęściej występującą kombinacją jest 
(Pm2+Pm6). Jest to związane z tłem genetycznym pochodzącym od ozimej odmiany 
Maris Huntsman, w przeszłości powszechnie wykorzystywanej w programach 
hodowlanych, jako nośnik odporności na mączniaka prawdziwego. W latach 2012–2013 
Pietrusińska z zespołem (2014) przeprowadziła badania nad określeniem struktury 
wirulencji populacji B. graminis występującej na terenie kraju. Do badań wykorzystano 
kolekcję 50 izolatów wyosobnionych z porażonych liści pszenicy w różnych rejonach 
Polski oraz zestaw 28 odmian i linii różnicujących o znanych genach odporności. Na 
podstawie przeprowadzonych badań stwierdzono, że linie: Pm21, Pm36, Pm37 
charakteryzowały się całkowitą odpornością na B. graminis. W stosunku do genu Pm29 
wirulentny był tylko jeden izolat, a w stosunku do kombinacji genów (Pm1+2+4b+9) 
wirulentne były tylko 2 izolaty. Ponad 90% izolatów było wirulentnych w stosunku do 
genu Pm2, Pm5 i kombinacji genów (Pm2+4b+8), (Pm2+6) i (Pm4b+5) oraz do genów 
Pm6, Pm8, i kombinacji genów (Pm5+8), (Pm4b+8). Dlatego też, geny: Pm21, Pm29, 
Pm36, Pm37 powinny być wprowadzane do programów hodowlanych pszenic 
(Pietrusińska i in., 2014). Ponadto, ten sam zespół (Pietrusińska, dane niepublikowane, 
2014) badał efektywność nowych genów odporności na mączniaka prawdziwego. Linie 
z genami Pm38 oraz Pm39 charakteryzowały się reakcją podatności na tle 50 izolatów B. 
graminis występujących na terenie Polski.  

W kolekcjach światowych pszenic można znaleźć źródła efektywnej odporności na 
mączniaka prawdziwego. Do takich należą geny: Pm21, Pm22, Pm29 oraz Pm37 i inne 
do tej pory nie nazwane, ale wysoce efektywne, pochodzące z krzyżowań między-
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rodzajowych i międzygatunkowych (Chen i in., 1995). Na podstawie wyników badań 
dotyczących określenia efektywności i trwałości źródeł odporności, można jednoznacznie 
stwierdzić, że poszukiwanie nowych genów jest niezmiernie ważnym kierunkiem 
z punktu widzenia hodowców, genetyków czy też fitopatologów i jest ściśle związane 
z przełamywaniem odporności linii/odmian hodowlanych przez pojawiające się nowe, 
bardziej agresywne rasy patogena(ów). 

Tworzenie piramid genowych było i jest powszechnie wykorzystywanym procesem 
hodowlanym. Kumulacja genów jest skutecznym sposobem wykorzystania genów 
odporności poprzez ich łączenie w jednym genotypie i wydaje się być szczególnie 
przydatna, kiedy pojedyncze geny R nie zapewniają trwałej odporności rośliny na 
patogena. Kiedy jeszcze biologia molekularna nie odgrywała znaczącej roli w hodowli 
odpornościowej, a identyfikacja wprowadzanych genów odporności przy użyciu 
markerów molekularnych była poza zasięgiem hodowców, skuteczność przeprowa-
dzonych krzyżowań odmian podatnych z nowymi źródłami odporności, mogła odbywać 
się jedynie na poziomie fenotypowym, bez możliwości molekularnego potwierdzenia 
obecności wprowadzonego(ych) genu(ów). Jednak autorzy pracy, na podstawie własnych 
obserwacji, uważają, że selekcja korzystnych genotypów, powinna opierać się również na 
wynikach testów fitopatologicznych i przeprowadzenie ich w programach hodowlanych 
powinno być niezbędną częścią doświadczalną podczas selekcji wspomaganej markerami 
molekularnymi. Na podstawie przeprowadzonych badań (Pietrusińska, 2010) wyniki 
fenotypowe testu patogeniczności nie pokryły się we wszystkich przypadkach z wyni-
kami selekcji molekularnej pod kątem obecności genu odporności na rdzę brunatną — 
genu Lr41. Wyodrębnione zostały obiekty, które według oceny fenotypowej były 
odporne na izolaty rdzy brunatnej, a według oceny molekularnej były podatne i nie 
amplifikowały produktów w reakcji PCR w oczekiwanej wielkości dla locus odporności 
Lr41 (Pietrusińska, 2010). Brak pokrycia wyników z selekcji fenotypowej z selekcją 
molekularną, autorzy tłumaczą możliwością rekombinacji pomiędzy genem odporności 
Lr41 a użytymi do selekcji markerami molekularnymi. Należy pamiętać, że im krótszy 
jest dystans między locus odporności a markerami, tym selekcja korzystnych genotypów 
o pożądanej cesze bądź też cechach będzie bardziej dokładna i trafna.  

Na podstawie dostępnej literatury naukowej istnieje wiele przykładów potwierdza-
jących skuteczność zastosowania MAS, zarówno w hodowli pszenicy jak i u innych 
roślin hodowlanych. Przykładem mogą być wyniki otrzymane przez Williama i zespół 
(William i in., 2008; Goutam i in., 2015), które potwierdziły możliwość powszechnego 
i skutecznego wykorzystania markerów RFLP, RAPD, STS, SCAR, CAPS oraz SSR 
w selekcji materiału roślinnego pod kątem odporności na rdzę brunatną pszenicy. Inny 
przykład potwierdzający skuteczne wykorzystanie MAS to praca Roberta i współ-
pracowników (Robert i in., 1999). Z wykorzystaniem systemu SCAR z powodzeniem 
zidentyfikowano w materiale roślinnym geny odporności na rdzę brunatną pszenicy tj.: 
Lr24, Lr25 oraz Lr37 (Robert i in., 1999). Zespół Liu (1999) przekształcił markery 
RAPD w dwa markery typu SCAR1250 oraz SCAR1400, za pomocą których, 
z powodzeniem można wykryć w selekcjonowanym materiale roślinnym obecność genu 
odporności na mączniaka prawdziwego pszenicy — genu Pm21 (Liu i in., 1999). Dla 
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przykładu, MAS znalazło szerokie zastosowanie w hodowli odpornościowej ziemniaka. 
Za pomocą markera CAPS GP122-564 można z powodzeniem przeprowadzić selekcję 
materiału roślinnego na obecność najważniejszego wirusa Y ziemniaka (PVY). Przy 
wykorzystaniu jednego markera można również wyodrębnić reprezentowane przez PVY 
szczepy oraz patotypy tj.: PVYO, PVYC, PVYN, PVYNTN (Lopez-Pardo i in., 2013). 
Selekcja wspomagana markerami znalazła również zastosowanie w programach 
hodowlanych dotyczących poprawy odporności na rdzę koronową owsa (Puccinia 
coronata f.sp. avenae). Na podstawie badań przeprowadzonych przez zespół Gnanesha 
(Gnanesh i in., 2013) potwierdzono możliwość wykorzystywania w selekcji 
wspomaganej markerami trzy kodominujące markery KAPS SNP: oPt-0350-KOM4c2, 
oPt-0350-KOM5c1 oraz oPt-0350-KOM6c2.  

Tabela 1 
Piramidy genów Lr+Lr+(…) zidentyfikowane w odmianach pszenic jarych oraz ozimych oraz liniach 

hodowlanych 
Pyramids of Lr+Lr+(…) genes identified in spring and winter wheat cultivars and breeding lines 

Piramida genowa 
Gene pyramid 

Odmiana / Linia 
Cultivar / Line 

Źródło 
Source 

Lr2a+Lr nieokreślony/ unidentified SW Vals Hysing i in., 2006 
Lr9+Lr24 Mv Emma; Mv Pálma Vida i in., 2009 Lr9+Lr29 Mv Pálma 
Lr10+Lr19 Angelina Leśniowska-Nowak i in., 2013 
Lr10+Lr13 Pepita 

Hysing i in., 2006 Lr10+Lr nieokreślony/ unidentified Mjølner, Tapio 
Lr13+Lr nieokreślony/ unidentified Konsul, Residence 
Lr14a+Lr nieokreślony/ unidentified Nova, Curry, Dragon, Leguan 
Lr25+Lr47 Bezostaya Houhannisyan i in., 2011 
Lr26+Lr nieokreślony/ unidentified Brigadier, Haren Hysing i in., 2006 

Lr27+Lr31 Gatcher, Hope, Jupare, C2001, 
Chinese Spring 

Singh i in., 1984; Kolmer, 1996; 
Huerta-Espino i in., 2009 

Lr34+Lr48 CSP44 Saini i in., 2002 Lr34+Lr49 VL404 
Lr9+Lr24+Lr28 HD2329 Charpe i in., 2012 
Lr10+Lr13+Lr nieokreślony/ unidentified Kris Hysing i in., 2006 
Lr10+Lr47+Lr28 T. boeoticum / IG 44941 Hovhannisyan i in., 2011 
Lr13+Lr26+Lr nieokreślony/ unidentified Rialto Hysing i in., 2006 
Lr13+Lr34+Yr18 Frontana www.pin.org.pl 
Lr17+Lr26+Lr nieokreślony/ unidentified Lynx Hysing i in., 2006 
Lr24+Lr28+Lr48 PBW 343 Prabhu i in., 2009 
Lr3+Lr10+Lr17+Lr nieokreślony/ unidentified Grommit Hysing i in., 2006 Lr3+Lr17+Lr23+Lr nieokreślony/ unidentified Bill 
Lr3a+Lr10+Lr26+Lr nieokreślony/ unidentified Buck Baqueano 

Vanzetti i in., 2011 Lr3a+Lr16+Lr26+Lr nieokreślony/ unidentified Buck Glutino 
Lr3a+Lr16+Lr17+Lr26+Lr nieokreślony/ 
unidentified  Buck Guapo 

Lr10+Lr13+Lr14b+Lr30+Lr34+Yr18 Opata 85 www.pin.org.pl 
 
Z danych literaturowych wynika, że istnieją przykłady piramid genowych wprowa-

dzanych do odmian hodowlanych w celu poprawy odporności na rdzę brunatną i/lub 
mączniaka prawdziwego, w następujących segmentach odpornościowych: (Lr+Lr); 
(Pm+Pm), (Lr+Pm). Na podstawie danych literaturowych wynika, że piramida genów 
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(Lr9+Lr24), (Lr19+Lr24), (Lr19+Lr28) oraz (Lr24+Lr28+Lr9) może być z powodzeniem 
używana w programach hodowlanych w celu uzyskania odporności na rdzę brunatną 
w odmianach pszenicy (Prabhu i in., 2009). Piramidyzacja genów odporności na rdzę 
brunatną (Lr+Lr+(…)) wprowadzonych do polskich i światowych odmian/linii pszenic 
jarych oraz ozimych przedstawione zostały w tabeli 1. Tworzenie piramid genowych 
(Pm+Pm) również można znaleźć w światowej hodowli odmian pszenic. Piramidyzacja 
genów odporności na mączniaka prawdziwego (Pm+Pm+(…)) wprowadzonych do pol-
skich i światowych odmian/linii pszenic jarych oraz ozimych przedstawia tabela 2. 

Tabela 2 
Piramidy genów Pm+Pm+(…) zidentyfikowane w odmianach pszenic jarych oraz ozimych oraz liniach 

hodowlanych  
Pyramids of Pm+Pm+(…) genes identified in spring and winter wheat cultivars and breeding lines 

Piramida genowa 
Gene pyramids 

Odmiana / Linia 
Cultivar / Line 

Źródło 
Source 

Pm1a+Pm9 Ring Hysing i in., 2007 
Pm2+Pm4 Yang1581 Liu i in., 2000 
Pm2+Pm5 Iławska 

Kowalczyk i in., 1998; 
Pietrusińska, 2009 Pm2+Pm6 

Alba, Arda, Korweta, Oda, 
Olcha, Rada, Roma, Sakwa, 
Weneda 

Pm2+Pm8 Damier Zeller i in., 1993a 
Pm2+Pm21 Yang1582 Liu i in., 2000 
Pm2+Pm nieokreślony/ unidentified Gedania 

Kowalczyk i in., 1998; 
Pietrusińska, 2009 

Pm3d+Pm4b Gracja, Mona 
Pm3d+Pm8 Turnia 
Pm3d+Pm nieokreślony/ unidentified Eta, Henrika, Jasna, Jota 
Pm4a+Pm21 Yang1583 Liu i in., 2000 

Pm4b+Pm8 Wilga, Divio 
Kowalczyk i in., 1998; 
Pietrusińska, 2009; 
Zeller i in., 1993a 

Pm5+Pm8 Aleta Kowalczyk i in., 1998; 
Pietrusińska, 2009 

Pm5+Pm nieokreślony/ unidentified Riola, Kalle Hysing i in., 2007 Pm6+Pm nieokreślony/ unidentified Holger 
Pm1+Pm2+Pm nieokreślony/ unidentified Jawa Kowalczyk i in., 1998; 

Pietrusińska, 2009 Pm1+Pm3d+Pm4b Hesja, Omega 
Pm1a+Pm2+Pm9 Pompe, Troll Hysing i in., 2007 Pm2+Pm6+Pm8 Sleipner 

Pm2+Pm3d+Pm4b Polna Kowalczyk i in., 1998; 
Pietrusińska, 2009 

Pm4b+Pm6+Pm nieokreślony/ unidentified Tjalve Hysing i in., 2007 Pm6+Pm8+Pm nieokreślony/ unidentified Tjelvar 

Pm1+Pm2+Pm9+Pm4b Helia Kowalczyk i in., 1998; 
Pietrusińska, 2009 

Pm1a+Pm2+Pm9+Pm nieokreślony/ unidentified Rang Hysing i in., 2007 
Pm1a+Pm2+Pm8+Pm9+Pm nieokreślony/ unidentified Saffran  

 
Przykładów jednoczesnej piramidyzacji genów odporności na rdzę brunatną oraz 

mączniaka prawdziwego w połączeniu (Lr+Pm) w jednym genotypie jest znacznie mniej. 
W polskich trzech odmianach: Aleta, Turnia oraz Wilga występuje kombinacja genów 
(Lr26+Pm8) (www.pin.org.pl). Ponadto, w materiałach referencyjnych ICARDA (ang. 

http://www.pin.org.pl/
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International Center for Agricultural Research in the Dry Areas), zespół Hovhannisyan 
(2011) zidentyfikował efektywne połączenia piramid genowych (Lr+Pm): 
(Lr25+Pm1+Pm2), (Lr25+Pm1+Pm2+Pm3), (Lr28+Lr47+Pm1+Pm2), (Lr28+Lr47+ 
Pm3+Pm10), (Lr10+Lr25+Lr28+Lr47+Pm1+Pm2+Pm3) (Hovhannisyan i in., 2011). 

Pracownia Genetyki Stosowanej (od 1. lutego 2016 roku w Pracowni Gromadzenia i 
Oceny Roślin, Krajowe Centrum Roślinnych Zasobów Genowych, IHAR — PIB, 
Radzików) w ramach realizacji kilku projektów badawczych, podejmuje próby 
piramidyzacji genów odporności. W wyniku wieloletnich badań do polskiej odmiany 
Nadobna oraz niemieckiej elitarnej odmiany Lexus wprowadzono piramidę genów o 
profilu odpornościowym (Lr41(=Lr39)+Pm21) (Pietrusińska i in., 2010; 2011; 2013). 
Wytworzony materiał roślinny został włączony do programów hodowlanych prowadzo-
nych przez Polskie Spółki Hodowlane. Ponadto, w ramach pracy badawczej dofinanso-
wanej z programu Badań Podstawowych na rzecz Postępu Biologicznego w Produkcji 
Roślinnej MRiRW, linie (Lr41(=Lr39)+Pm21) stanowiły materiał wyjściowy w dalszych 
pracach prowadzonych przez zespół. Do pszenic ozimych wprowadzono efektywne geny 
odporności w następujących segmentach odpornościowych: (Lr41(=Lr39)+Pm21+Lr47); 
(Lr41(=Lr39)+Pm21+Pm37); (Lr41(=Lr39)+Pm21+Lr47 +Pm37). Kolejny etap prowa-
dzonych prac dotyczy piramidyzacji w wymienionych segmentach odpornościowych, 
nowych, efektywnych źródeł odporności na rdzę brunatną — genu Lr55 oraz na 
mączniaka prawdziwego — genu Pm36 lub inny.  

Tabela 3 
Piramidy genów Lr+Pm+(…) zidentyfikowane w odmianach pszenic jarych oraz ozimych oraz liniach 

hodowlanych 
Pyramids of Lr+Pm+(…) genes identified in spring and winter wheat cultivars and breeding lines 

Piramida genowa 
Gene pyramids 

Odmiana / Linia 
Cultivar / Line 

Źródło 
Source 

Lr26+Pm8 Aleta, Turnia, Wilga www. pin.org.pl 
Lr41(=Lr39)+Pm21 Nadobna, Bogatka, Lexus Pietrusińska i in., 2010; 2011; 2013 
Lr41(=Lr39)+Lr47+Pm21 Nadobna, Bogatka 

Pietrusińska, dane niepublikowane Lr41(=Lr39)+Pm21+Pm37 Nadobna, Bogatka 
Lr41(=Lr39)+Lr47+Pm21+Pm37 Nadobna, Bogatka 
Lr25+Pm1+Pm2 IG 44939 

Hovhannisyan i in., 2011 
Lr25+Pm1+Pm2+Pm3 IG 126380 
Lr28+Lr47+Pm1+Pm2 IG 44824 
Lr28+Lr47+Pm3+Pm10 IG 44867 
Lr10+Lr25+Lr28+Lr47+Pm1+Pm2+Pm3 IG 126246 

 
Na podstawie dostępnej literatury naukowej, brak jest innych doniesień na temat 
piramidyzacji takich schematów odpornościowych jakie zostały zaproponowane przez 
zespół prof. dr hab. Jerzego H. Czembora. Zaproponowane rozwiązanie nie było 
wcześniej stosowane w pszenicy ozimej oraz uważa się, że stanowi rozwiązanie 
oryginalne w hodowli odpornościowej tego zboża. Aby w pełni ocenić skuteczność tego 
modelu piramidyzacji, po zakończeniu prac laboratoryjnych, materiał roślinny oceniany 
będzie w warunkach naturalnej infekcji w różnych warunkach środowiskowych. 
Piramidyzacja genów odporności na rdzę brunatną oraz mączniaka prawdziwego 
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(Lr+Pm+(…)) wprowadzonych do polskich i światowych odmian/linii pszenic jarych 
oraz ozimych przedstawione zostały w tabeli 3. 

Kumulacja efektywnych genów odporności w jednym genotypie jest długotrwałym i 
pracochłonnym zabiegiem hodowlanym. Wymaga przeprowadzenia wielokrotnych 
krzyżowań zbieżnych oraz wstecznych, przy jednoczesnej selekcji wspomaganej 
markerami molekularnymi oraz selekcji fenotypowej. O trwałości piramid genowych 
stanowią badania przeprowadzone na ryżu przez zespół Singha (Singh i in., 2001). Na 
podstawie przeprowadzonych badań stwierdzono, że rośliny o spiramidyzowanych trzech 
genach charakteryzowały się odpornością na bakteryjną zarazę ryżu, natomiast kiedy 
odporność roślin warunkowana była przez jeden gen, odporność ta była przełamywana. 
Ponadto, badania dotyczące odporności na mączniaka prawdziwego w odmianach i 
liniach pszenic ozimych oraz jarych przeprowadzone przez zespół Hysinga (2007) 
dowodzą, że łączenie efektywnych genów odporności na mączniaka prawdziwego 
przyczynia się do uzyskania trwalszej odporności na B. graminis. Trzy duńskie odmiany 
o spiramidyzowanych genach w kombinacjach: (Pm4b+u), (Pm2+Pm6+Pm8) oraz 
(Pm6+u) charakteryzowały się całkowitą odpornością w odniesieniu do zastosowanych 
izolatów (Hysing i in., 2007).  

Piramidyzacja genów w jednej linii hodowlanej może znacznie zwiększyć zakres 
odporności na różne rasy (patotypy) tego samego patogena, jak również na rozszerzenie 
zakresu odporności na różne patogeny czy szkodniki. Kumulacja różnych kombinacji 
genów warunkujących odporność na ważne z punktu widzenia rolniczego choroby, w tym 
również genów o charakterze ilościowym, przyczynia się do zmniejszenia presji 
selekcyjnej na patogena, a tym samym daje możliwość uzyskania kompleksowej 
i trwalszej w czasie odporności uprawianych odmian. 
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