WYNIKI
z realizacji zadania na rzecz postgpu biologicznego w produkcji roslinnej w 2020 roku
Badania wewnetrznej struktury genetycznej odmian zyta oraz dziedzicznego podloza
efektu heterozji

Temat badawczy 1

Ocena przydatnosci odmian populacyjnych do zasilania heterotycznych pul genetycznych dla
przysztych komponentéw matecznych i ojcowskich

Oceng fenotypowa objeto 80 linii pokolenia S1, ktére otrzymano z mieszancoOw migdzy

czterema liniami hodowlanymi, a pojedynczymi roslinami z pi¢ciu odmian populacyjnych zyta.
Po 20 linii miato w rodowodzie (po stronie matecznej) kazdg z czterech linii hodowlanych
uzytych do krzyzowan. Na poziomie S1 nie obserwowano jeszcze wyraznych objawow depresji
wsobnej, ale linie byty na ogét mato wyréwnane.

Pierwsza z ocenionych cech to krzewienie produkcyjne. Jest to cecha, ktéra na ogot
charakteryzuje si¢ duzg zmiennoscia srodowiskowa. Wsrdd ocenionych roslin byty takie, ktére
nie krzewity si¢ wcale (jedna z roslin linii 216), ale byly tez pojedynki bardzo silnie
rozkrzewione z dwudziestoma ktosami na ro$linie (pojedyncze roéliny linii 227 i 235). Sredni
poziom rozkrzewienia ro$lin u badanych linii przewaznie miescil si¢ w granicach od 5 do 10,
ale zmienno$¢ mierzona wspodlczynnikiem zmiennosci (W%) byta bardzo znaczaca — prawie
zawsze przekraczata 10%, a nierzadko wartosci wspodtczynnika byly wigksze od 40%. Genotyp
wyjsciowej linii matecznej uzytej do tworzenia nowych odmian nie miat zauwazalnego wptywu
na poziom rozkrzewienia roslin.

Wysoko$§¢ badanych ro$lin charakteryzowala si¢ do§¢ duzym zrdéznicowaniem. Linig o
najmniejszej Sredniej wysokos$ci byta 251 (niespetna 100 cm), ale charakteryzowala ja duza
zmienno$¢ wewnetrzna (ponad 26%). Linia 208 miala $rednig wysoko$¢ rowng 109cm, przy
wspotczynniku zmiennosci ponizej 12%. Najwyzsze linie (o numerach: 237, 257 1 271) miatly
srednio ponad 150cm 1 byly wzglednie wyréwnane jak na tak wczesny etap chowu wsobnego.
Dhugos¢ ktosa u badanych linii byta zréznicowana. U wigkszoS$ci linii pojawialy si¢ rosliny z
ktosami krétkimi (ponizej 8cm) oraz z dtugimi (powyzej 10cm). Wewnatrzliniowa zmienno$¢
na ogot przekraczata 10%, ale tylko w dwoch przypadkach byla wigksza niz 20%. Najwyzsze
warto$ci wspotczynnikdw zmiennosci otrzymano u linii, u ktérych pojawity si¢ rosliny z
krotkimi 1 stabo wyksztalconymi klosami (linie 207, 277, 287), co moze by¢ objawem depresji
wsobnej. Dwie z wymienionych linii (207 1 287) mialy w rodowodzie po stronie ojcowskiej ta
samg rosling pochodzaca z odmiany Poznanskie (P5/86/1), a po stronie matecznej dwie linie z
puli ,,restorer”.

Liczba ktoskéw w klosie wykazywala podobny charakter zmiennosci, jak dlugo$¢ klosa. Jest
to naturalng konsekwencja wysokiego poziomu korelacji pomi¢dzy tymi dwiema cechami, ale
poziom zmiennosci liczby kloskéw w klosie byt nieco mniejszy niz to miato miejsce przy
ocenie dtugosci klosa. Najwigkszy poziom zmienno$ci wewnatrzliniowej wykazywaty te same
genotypy (207, 277 i 287) 1 wynikato to z obecnosci pojedynczych roslin z klosami stabo
rozwinigtymi, o malym potencjale produkcyjnym. Takie klosy sa czgstym objawem depres;ji
wsobnej u zyta. Z drugiej strony, czesto spotykane byly u badanych linii rosliny z ktosami
liczacymi ponad 40 kloskow, ktorych potencjal produkcyjny jest porownywalny z formami
uprawnymi zyta.

Liczba ziaren w izolowanych klosach byla cecha wysoce zmienng — zaréwno przy
poréwnaniach migdzy liniami, jak i pomig¢dzy roslinami wewnatrz linii. U ro$lin pochodzacych
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z kilkunastu linii zaobserwowano catkowity brak nasion w zaizolowanych ktosach. Wsréd linii,
u ktorych odnotowano problem z reprodukcja nasion w $cistym chowie wsobnym byto szes¢
linii majacych w rodowodzie po stronie matecznej genotyp S13, trzy linie wywodzace si¢ od
S76, cztery linie potomne S237 i1 az osiem linii pochodzacych od S81. Kazda z linii, u ktorych
byly rosliny nietworzace nasion w chowie wsobnym, zawierata tez pojedynki wigzgce ziarna w
izolowanych ktosach, ale w niektérych przypadkach byty one tylko nieliczne (linie 223 1 257).
Stabe wigzanie nasion w izolowanych ktosach moze wptywaé na wypadanie linii z kolekcji
przy kontynuowaniu chowu wsobnego. Znaczaca cz¢s¢ badanych linii zawierata jednak rosliny
o dobrej zdolnosci do zawigzywania ziaren w izolowanych ktosach (liczby uzyskanych nasion
czesto przekraczaty 50).

Masa ziaren z izolowanych kloséw byta $cisle skorelowana z liczba ziaren w klosie i
charakteryzowata si¢ wysokim poziomem zmiennosci migdzy liniami i wewnatrz linii. Zerowe
warto$ci cechy odnotowano u ro$lin pochodzacych z linii wykazujacych niezdolnos$¢ do
tworzenia ziaren w warunkach Scistego chowu wsobnego. Z drugiej strony, z niektorych ktosow
zbierano duzg liczbe dobrze wyksztalconych ziaren, dzigki czemu masy ziarna odnotowane dla
pojedynczych roslin linii 211, 212, 221, 237, 261 i 264 przekraczaly 2g. Wartosci
wspotczynnikéw zmienno$ci wewnatrz-liniowej byly przy ocenie masy ziaren z klosa bardzo
wysokie i prawie zawsze przekraczaty 20% (nierzadko osiggajac wartosci trzy-cyfrowe).
Analiza korelacji pomigdzy badanymi cechami pozwolita na stwierdzenie, ze wigkszo$¢ z nich
nie wykazywata zalezno$ci. Najscislej skorelowane okazaty sie dtugos¢ klosa z liczbg ktoskoéw
w klosie oraz liczba ziaren w izolowanych klosach z masg ziarna z ktosa. Istotny statystycznie,
ale duzo stabszy od wczesniej wymienionych, byt zwigzek miedzy dlugoscig ktosa 1 liczba
ziaren w klosie oraz masg ziarna z klosa. Istotny statystycznie, ale na najnizszym poziomie
istotnos$ci, okazat sie¢ wspotczynnik korelacji migdzy liczba ktoskow w klosie 1 liczbg ziaren w
ktosie pod izolatorem.

Temat badawczy 2

Ocena plonowania populacii syntetycznych o zroznicowanej strukturze genetyczne;j.
Wyniki oceny genetycznej linii rodzicielskich oparte o dane z dwoch lat badan, wskazujg ze

warto$ci wspotczynnikéw podobienstwa migdzy kazda parg bytly na zbliZonym poziomie. Nie
zauwazono znaczaco nizszych wartosci wspotczynnikow podobienstwa dla linii nalezacych do
przeciwstawnych pul heterotycznych (non-restorer vs. restorer), nawet gdy pochodzily z tej
samej hodowli. Analiza tych samych genotypow w dwoch niezaleznie wykonanych analizach
DArTseq (w roku 2019 i w 2020) wskazuje na powtarzalno$¢ metody. Pojedyncze rosliny z
populacji syntetycznych badane dwukrotnie wykazywaty podobienstwo na poziomie 0,99.
Podobny poziom podobienstwa uzyskano dla dwoch prob linii S210, a nieco nizszy (0,94) dla
drugiej z badanych linii non-restorer: S55. Lokalizacja obiektow begdacych powtérzeniami
genotypow na drzewie podobienstwa genetycznego byta zgodna z oczekiwaniami.

Analiza genetyczna populacji syntetycznych byta wykonana w celu poznania zakresu
zmienno$ci genetycznej w ich obrebie, ale tez dla sprawdzenia, czy w tych populacjach
znaczaca cze$¢ stanowig oryginalne linie wsobne, ktére mogly tworzy¢ nasiona na drodze
samozapylenia. W tym ostatnim przypadku nalezato oczekiwaé obecnosci w populacjach
roslin genetycznie tozsamych z jedng z linii rodzicielskich. Dlatego w analizach dotyczacych
kazdej populacji uwzgledniano linie rodzicielskie uzyte do ich wytworzenia. Dendrogramy
ilustrujgce relacje podobienstwa w obrgbie populacji syntetycznych potwierdzaly odrebnosc
genetyczng linii rodzicielskich,



Analizy DArTseq w wariancie SNP dostarczajg informacji o obecnos$ci heterozygot w badanym
materiale. Ogétem z dwoch lat badan (2019 1 2020) otrzymano dane o 61830 markerach SNP.
Dla kazdego genotypu analizowanego metodami masowymi takimi jak DArTseq, cze$¢
oznaczen nie daje jednoznacznego wyniku. W przypadku linii rodzicielskich liczebnosci takich
brakujacych wynikow byty dos$¢ zréznicowane — od niespetna 8 tysiecy do ponad 23 tysiecy.
Dane informatywne o markerach otrzymanych w 2019 i 2020 roku uzyto do oszacowania
czestotliwosci wystepowania heterozygot w liniach. Uzyskane dane wskazuja, ze trzy linie
uzyte do tworzenia syntetykow nie byty w pelni homozygotyczne (a co za tym, rowniez nie w
petni homogeniczne). Jedynie jedna linia miata 1-2% heterozygot w obu latach badan.
Heterozygotyczno$¢ linii rodzicielskich thumaczy w duzym stopniu obserwowana dos¢ duza
zmienno$¢ genetyczng miedzy osobnikami wewnatrz populacji syntetycznych. Szczegolnie w
syntetykach dwuliniowych mozna byto oczekiwa¢ znacznie wigkszej liczby roslin podobnych
do siebie, gdyby komponenty rodzicielskie byty bardziej homogeniczne. W populacjach
syntetycznych oszacowano poziom heterozygotycznosci uwzgledniajgc zaréwno rosliny
badane w biezacym roku, jak i te poddane analizom w roku 2019. W sumie kazda z badanych
populacji syntetycznych liczyla ponad 90 roélin. Sredni poziom heterozygotycznosci
wszystkich populacji byl dos¢ podobny. Najnizsza warto$¢ srednia dotyczyta populacji SYN3.

Temat badawczy 3

Wytworzenie i ocena zestawu linii introgresyjnych

U badanych linii zauwazalne jest poglebianie si¢ depresji wsobnej. Zywotnoéé nasion i
kietkujacych z nich roslin byta u niektérych genotypow bardzo staba. Szczegodlnie wsrdd linii
introgresyjnych serii InB (dla ktorych gtownym donorem gendw byta linia 541N) widoczne s3
efekty depresji wsobnej. Spora czgs$¢ tych linii byla reprezentowana przez mniej niz 5 ro$lin,
gdyz albo nie skielkowaly nasiona, albo rosliny wymarty w okresie jesienno-zimowym.
Kondycja linii z serii InA (opartych na genotypie WM18R) byta na ogdét duzo lepsza. W
efekcie, wsrdd linii, ktore udato sie¢ zreprodukowac na 121 linii z serii InA przypadato tylko 59
linii InB (w przyblizeniu proporcja 2:1).

Srednia wysokos¢ badanych linii byta mocno zréznicowana i wynosita od 64 do 132 cm
(tab.12). Linie z serii InA charakteryzowaty si¢ nieznacznie mniejszym zakresem zmiennos$ci
(Srednio od 75 do 128 cm). Mniej liczna grupa linii z serii InB zawierala zar6wno genotypy o
najmniejszych, jak 1 najwigkszych wartoscich badanej cechy. Zbiorcza analiza danych z obu
serii nie wykazywata jednak istotnych réznic mi¢dzy nimi.

Wysoki poziom wyrdwnania (wspotczynnik zmiennosci < 5%) odnotowano dla 30 linii
introgresyjnych. Liczniejsza byla grupa linii o wysokim poziomie wewngtrznej zmiennosci
(powyzej 10%) — byto takich obiektow az 49. Trzy linie byty reprezentowane przez pojedyncze
rosliny (efekt depresji wsobnej), wiec ich poziom wyrdéwnania nie mogt by¢ oceniony. Ponad
potowa badanych linii (98 genotypoéw) charakteryzowato si¢ umiarkowanym poziomem
wyroéwnania (wspolczynniki zmienno$ci od 5 do 10%). Najwiekszy poziom zmiennosci
wewnatrz linii odnotowano dla genotypu InB062 — wspdtczynnik zmienno$ci przekroczyt
wartos¢ 27%

Analizy PCR wykonano przy uzyciu 20 markeréw. Wiekszo$¢ z nich miato charakter
monomorficzny. Linie rodzicielskie byly réznicowane przez pi¢¢ markerow. Uzycie ich do
analizy populacji liczacej w 2020 roku kolejne 90 linii introgresyjnych (76 linii InA 1 14 linii
InB) pozwolito na potwierdzenie znacznego podobienstwa linii z serii InA do formy
rodzicielskiey WMI8R, a linii z serii InB do genotypu 54IN. W kazdej z serii linii
introgresyjnych widoczne byly pojedyncze genotypy zawierajace dodane fragmenty genomu
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(introgresje) pochodzace od drugiego komponentu rodzicielskiego. Analizy DArTseq
wykonano na tym samym zestawie 90 niebadanych wcze$niej linii introgresyjnych (76 z serii
InA 1 14 z serii InB). Uzyskano dane o ponad 90 tysigcach markeréw, ktore postuzyty do oceny
zrdznicowania genetycznego mi¢dzy badanymi obiektami. Zgodnie z oczekiwaniami wszystkie
linie serii InA wykazywaty duze podobienstwo do siebie i do linii WM18R. Mniej liczna seria
linii InB zawierata rowniez genotypy podobne do siebie i jednoczesnie zblizone do linii 541N



