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WYNIKI 

z realizacji zadania na rzecz postępu biologicznego w produkcji roślinnej w 2025 roku 

Genetyczne podłoże efektu heterozji oraz przywracania męskiej płodności u mieszańców 

żyta z cytoplazmą Pampa 

Temat badawczy 1 

Mapowanie genów odpowiedzialnych za wybrane cechy użytkowe. 

 

Cel tematu badawczego: Ocena zmienności fenotypowej mieszańców F1 między 

hodowlanymi liniami CMS-P a liniami introgresyjnymi oraz analiza danych genotypowych 

form rodzicielskich pod kątem heterozygotyczności badanych mieszańców 

 

Wyniki  

Wyniki oceny faz fenologicznych wskazują, że w roku 2025 wegetacja nie była opóźniona 

przez warunki pogodowe. Uśredniony termin kłoszenia w doświadczeniu polowym to 17 

maja. W bliźniaczym doświadczeniu przeprowadzonym w 2024 roku termin ten był nieco 

wcześniejszy (14 maja), ale w obu przypadkach można przyjąć, że warunki pogodowe 

decydujące o fazach rozowjowych żyta nie odbiegały od normy. Poletko, na którym 

najwcześniej pojawiło się 50% w pełni wykłoszonych roślin było jednym z powtórzeń 

wzorcowej odmiany Gulden F1 - było to 14 maja. Najpóźniejszy termin kłoszenia to 21 maja 

i w tym przypadku rośliny pochodziły z jednego z powtórzeń mieszańca S82P/05 x InA_080. 

Ogólnie rzecz biorąc poszczególne genotypy kłosiły się w badanych blokach 

doświadczalnych dość równomiernie, ale zróżnicowanie było większe niż w 2024 roku. W 

ubiegłorocznym doświadczeniu termin kłoszenia tych samych genotypów w różnych 

powtórzeniach najczęściej mieścił się w zakresie 1-2 dni, podczas gdy w roku 2025 różnica 

między najwcześniejszym i najpóźniejszym poletkiem często sięgała 2-3 dni. Sporadycznie 

odnotowano obiekty o większym zróżnicowaniu (4 dni różnicy), a dla jednego z mieszańców 

(S82P/05 x InB032) różnica sięgała 5 dni. Warto zauważyć, że mieszaniec z udziałem tej 

samej linii ojcowskiej (InB032), ale po skrzyżowaniu z linią mateczną NS1P w 2024 roku 

charakteryzował się również największą zmiennością (4 dni róznicy między terminami 

kłoszenia w różnych blokach). Odmiana wzrocowa Gulden F1 należała do najwcześniej 

kłoszących się, ale z uwagi na rozmieszczenie w każdym z bloków w licznych powtórzeniach 

też wykazywała zróżnicowanie, które było porónywalne z badanymi mieszańcami 

(najpóźniejsze poletka odmiany wzrocowej wykłosiły się 19 maja).  

Przejście roślin od fazy kłoszenia do kwitnienia w 2025 roku przebiegało dość typowo i było 

mniej dynamiczne niż w 2024 roku, kiedy panowały wysokie temperatury i dominował brak 

opadów. Pierwsze kwitnące poletka odnotowano 22 maja, czyli krótko po zakończeniu fazy 

krzewienia przez najpóźniejsze obiekty doświadczenia. Uśredniony termin początku 

kwitnienia w obrębie wszystkich poletek doświadczenia to 26 maja, a faza początku 

kwitnienia wszystkich obiektów we wszystkich powtórzeniach mieściła się w granicach 1 

tygodnia (od 22 do 29 maja 2025). Nie odnotowano wyraźnych odstępstw w terminach 

kłoszenia i kwitnienia dla konkretnych mieszańców. Podsumowując, ocena wczesności 

(dynamiki kłoszenia i kwitnienia) w roku 2025 wskazuje, że zróżnicowanie obiektów 

doświadczenia w tych, dość typowych dla Polski, warunkach pogodowych, nie było znaczące 

i nie pozwala na wskazanie genotypów szczególnie wyróżniających się pod względem 

dynamiki faz rozwojowych. Rezultat ten jest zgodny z wynikami otrzymanymi w 

analogicznym doświadczeniu w rou 2024. 

Ocena wysokości roślin mieszańców, które badano w doświadczeniu, ujawniła zróżnicowanie 

zauważalnie większe niż to miało miejsce w przypadku oceny wczesności faz rozwojowych. 

Średnia wysokość roślin w doświadczeniu w 2025 roku była zauważalnie mniejsza niż rok 

wcześniej (122 cm vs 132 cm). Mieszańce, w których formą mateczną była linia S82P/05 
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miały nieco większą wysokość (średnio 126cm) od tych z udziałem NS1P (średnia na 

poziomie 118cm). Komponent ojcowski wydaje się przy ocenie tej cechy równie istotny. 

Mieszańce otrzymane w wyniku zapylenia linii matecznych pyłkiem pochodzącym z linii 

introgresyjnych z serii InA miały uśrednioną wysokość ma poziomie 118cm, podczas gdy 

genotypem ojcowskim były linie InB ta średnia osiągnęła wartość135cm. Z drugiej strony 

trzeba zauważyć, że cecha wysokości roślin podlegała znaczącej zmienności środowiskowej, 

czego dowodem są wyniki pomiarów na poletkach wzorca (Gulden F1), gdzie odnotowane 

wartości mieszczą się w bardzo szerokim zakresie od 86 do 148cm. 

Średnia długość kłosa u większości mieszańców eksperymentalnych była większa niż w 

odmianie wzorcowej Gulden F1. Tylko piętnaście mieszańców (ze 132 badanych w 

doświadczeniu) miało kłosy o mniejszej długości niż wzorzec. Przypadkowa zmienność tej 

cechy w obrębie powtórzeń doświadczenia była względnie duża: np. dla odmiany wzrocowej 

rozmieszczonej co 7 poletek doświadczenia, średnia długość kłosa mieściła się w granicach 

od 7,7 cm do 13,5 cm. Podobną zmienność obserwowano w doświadczeniu z 2024 roku.  

Tak, jak w przypadku oceny wysokości roślin zauważalny jest wpływ komponentów 

rodzicielskich na wartości badanej cechy. Nieco większe wartości średnie długości kłosów 

odnotowano, gdy komponentem matecznym była linia NS1P w porównaniu do S82P/05  – 

różnica ta wynosiła od 0,5 do ponad 2 cm. Mieszańce, w których komponentami ojcowskimi 

były linie z serii InB miały kłosy nieznacznie dłuższe względem tych z udziałem linii InA. 

Różnice w długości kłosów nie miały bezpośredniego przełożenia na liczebność kłosków w 

kłosie. Cecha ta należy do ważnych parametrów plonotwórczych. Odmiana Gulden F1 

charakteryzowała się przeciętnymi wartościami liczby kłosków w kłosie – 42,62. Poziom ten 

był bardzo zbliżony do tego, co obserwowano w 2024 roku (średnia równa 43,87), ale rok 

wcześniej była to wartość, której nie osiągały mieszańce eksperymentalne. W bieżącym roku 

zaobserwowano jednak, że część mieszańców ekesperymentalnych miała większą liczbę 

kłosków w kłosie od odmiany wzrocowej (takich obiektów było 58). Kłosy o najwięszej 

liczbie kłosków były tworzone głównie przez mieszańce z udziałem linii S82P/05 jako matki. 

Podobną tendencję obserwowano również w doświadczeniu z 2024 roku, kiedy to 12 

mieszańćów z udziałem tej linii charakteryzowało się większą niż Gulden F1 liczbą kłosków 

w kłosie, podczas gdy wśród mieszańców linii NS1P nie było żadnego takiego obiektu. 

Ze względu na zaobserwowane różnice w obrębie obiektów doświadczenia dotyczące 

długości kłosów i liczby kłosków w kłosie, obliczono parametr określany jako zbitość kłosa 

(odpowiadający średniej liczbie kłosków na 10cm osadki kłosowej). Odmiana wzorcowa 

Gulden F1 miała stosunkowo krótkie kłosy, ale o dość dużym poziomie zbitości. Wśród 

badanych obiektów doświadczenia tylko kilka mieszańców z udziałem linii matecznej 

S82P/05 dorównywało wzorcowi lub go przewyższało poziomem zbitości. Wszystkie 

eksperymentalne mieszańce z udziałem linii matecnej NS1P miały kłosy luźniej upakowane 

niż odmiana Gulden F1. Wyniki te są zbieżne z obserwacją dokonaną w roku 2024, kiedy 

średnia zbitość kłosa dla mieszańców z udziałem NS1P (31,57) była wyraźnie mniejsza niż 

wtedy, gdy linią mateczną była S82P/05 (35,08). Mieszańce, w których formą ojcowską były 

linie z serii InA miały kłosy o nico większej zbitości niż te z udziałem linii InB (średnia 

różnica w wartościach zbitości na poziomie 1,5-2,0 była zauważalna w mieszańcach z obiema 

liniami matecznymi). 

Średnia masa ziaren w kłosach odmiany wzorcowej Gulden F1 w całym doświadczeniu 

wynosiła 2,71g. Wartości tej cechy podlegały dość dużemu zróżnicowaniu w zależności od 

lokalizacji poletek w doświadczeniu. Uśrednione wartości z powtórzeń wskazują, że 

większość badanych mieszańców ekeperymentalnych charakteryzowała się podobnym do 

wzroca plonem ziarna z pojedynczego kłosa. Zauważalnie mniejszą masę ziaren z kłosa 

(poniżej 2,5g) odnotowano dla pięciu obiektów doświadczenia: NS1P x InB_021, NS1P x 

InB_011, NS1P x InB_027, NS1P x InB_029 i S82P/05 x InA_083. Znaczna liczba 

mieszańców eksperymentalnych tworzyła w kłosach ziarno o masie większej niż wzorzec. 

Masę ziarna z kłosa przekraczającą 3,2g odnotowano dla dziewięciu mieszańców: NS1P x 

InA_041, NS1P x InA_086, S82P/05 x InA_006b, S82P/05 x InA_013, S82P/05 x WM18R, 

S82P/05 x InA_003, S82P/05 x InA_061, S82P/05 x InA_031, S82P/05 x InA_081. Przy 
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porównaniu do wyników analogicznego doświadczenia z 2024 roku można zauważyć, że 

odmiana wzorcowa w drugim roku badań dawała słabszy plon z pojedynczych kłosów 

(średnio 2,94g w 2024 vs. 2,71g w 2025), a jednocześnie znaczna część mieszańców 

eksperymentalnych charakteryzowała się lepszą produktywnością kłosów niż w poprzednim 

sezonie wegetacyjnym. Badana cecha charakteryzuje się dużą zmiennością środowiskową. 

Żaden z wymienionych mieszańców o największej produktywności kłosów nie należał do 

mieszańców charakteryzujących się największą masą ziarna z kłosa w doświadczeniu z 2024 

roku. 

Podsumowując wyniki analizy fenotypowej w obrębie doświadczenia polowego: oceniono 5 

cech bezpośrednio w materiale badawczym oraz dodatkowo wykonano obliczenia w celu 

scharakteryzowania zbitości kłosa, jako cechy pochodnej. Fenologię mieszańców oceniono w 

oparciu o terminy kłoszenia i kwitnienia – zaobserwowana zmienność była niewielka w 

warunkach pogodowych sprzyjających dość dynamicznemu przebiegowi tych etapów 

życiowych roślin. Pozostałe cechy, które analizowano charakteryzowały się względnie dużą 

zmiennością.  

Mieszańce oceniane fenotypowo w dwuletnim doświadczeniu nie były bezpośrednio 

analizowane genetycznie, ale zarówno dwie hodowlane linie mateczne, jak i zestaw linii 

ojcowskich był genotypowany matedą DArTseq w ramach realizacji zadania badawczego w 

2023 roku oraz przy pomocy markerów GBSt w roku 2024. Uzyskane dane dla linii 

rodzicielskich pozwalają na oszacowanie poziomu heterozygotyczności w końcowych 

mieszańcach. Podstawą dla wyników były dane genotypowe (markery SNP i Silico-DArT). Z 

ogólnej puli 57100 markerów SNP nieco ponad 31 tysięcy markerów miało informatywny 

charakter dla kombinacji mieszańcowych z udziałem obu linii matecznych (dla mieszańców z 

NS1P było to 31115 markerów SNP, a dla S82P/05 – 31012 markerów). W obrębie tych 

markerów przeciętnie około 8000 było w stanie heterozygotycznym (średnio 23,4% 

markerów SNP w obu kombinacjach mieszańcowych z udziałem  męskosterylnych linii z 

hodowli Danko i Poznańska Hodowla Roślin). Frekfencja heterozygotycznych loci SNP była 

dość zróżnicowana zależnie od kombinacji krzyżowania. Najmniej heterozygotyczne 

mieszańce charakteryzowały się udziałem heterozygotycznych loci na poziomie około 16%, a 

najbardziej heterozygotyczne osiągały poziom 27%. 

Pula markerów Silico-DArT użyta do oceny heterozygotyczności mieszańców była dużo 

liczniejsza niż SNP: było tych markerów pierwotnie 102602. Po odrzuceniu markerów o 

małej wiarygodności do analiz użyto ponad 100 tysięcy markerów dla mieszańców z obiema 

liniami hodowlanymi. Wśród tych markerów heterozygotyczny charakter loci w każdym 

mieszańcu oszacowano w przedziale od nieco ponad 25 tysięcy do ponad 34 tysiące. Średnia 

liczba loci heterozygotycznych to około 29900 dla całego kompletu badanych w 

doświadczeniu polowym obiektów. Frekwencja loci heterozygotycznych wykrywanych przez 

markery Silico jest nieco większa niż wskazywanych przez markery SNP (średnia 

heterozygotyczność loci SNP w badanym materiale to około 23,5%, a loci Silico powyżej 

29,5%). Nie można wykluczyć, że dane dla markerów Silico są nieco zawyżone z uwagi na 

ich mniejszą informatywność. Są to markery o charakterze dominującym i częstotliwość 

wytypowanych różnic mogła zostać zawyżona jako efekt niewykrycia heterozygotycznych 

loci obecnych w liniach rodzicielskich (markery SNP pozwalają na jednoznaczne wskazanie 

loci homozygotycznych u obu rodziców, dzięki czemu wynik analizy bioinformatycznej jest 

bardziej precyzyjny). 

Genotypowanie metodą GBSt: Średnio dla pojedynczej linii wygenerowano ponad 9 mln 

odczytów sekwencyjnych. Spośród nich 84,1% (ok. 7,6 mln) zmapowano i prawidłowo 

sparowano (wykorzystano do tego złożenie genomu żyta nr GCA_965641915.1). Na bazie tej 

frakcji przeprowadzono identyfikację polimorfizmów sekwencyjnych (polimorficznych loci 

markerów GBS-t), których znaleziono prawie 750 tys. W tej puli ok. 86,4% stanowiły 

polimorfizmy bialleliczne o wysokiej jakości, spośród których wybrano te, dla których liczba 

nieokreślonych genotypów (w analizowanym zestawie linii) nie była wyższa od 5. Takie 

polimorfizmy stanowiły 7,82% puli początkowej. Wśród nich 58 513 polimorfizmów (ok. 

7,81% puli początkowej) wykazywało obecność wyłącznie wariantów (alleli) występujących 
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także u linii rodzicielskich 541N oraz WM18R. W kolejnym etapie selekcji pozostawiono 

wyłącznie polimorfizmy znajdujące się w odległości większej niż 10 kb – było ich 4 394 (ok. 

0,6% puli początkowej). W obrębie tej grupy określono udział poszczególnych typów 

polimorfizmów sekwencyjnych. Najwięcej zidentyfikowano polimorfizmów SNP (ang. single 

nucleotide polymorphisms) – było ich 3677, co stanowi 83,7% wyselekcjonowanej puli. 

Znacznie mniejszą część stanowiły polimorfizmy MNP (ang. multiple nucleotide 

polymorphisms) i indele – było to odpowiednio 8 oraz 8,3%. 

 

Temat badawczy 2 

 

Mapowanie genów przywracających męską płodność u żyta z cytoplazmą P 

 

Cel tematu badawczego: Ocena fenotypowa i genotypowa populacji mapującej F2 oraz 

weryfikacja metodą real-time PCR różnic w ekspresji genów wskazanych w analizie RNAseq. 

 

Wyniki 

Rośliny populacji mapującej F2 mieszańca [NS1P x NIL541P-4] charakteryzowały się 

słabym krzewieniem i dużą skłonnością do wylegania oraz ogólnie małym wigorem. Duża 

część populacji nie przetrwała zimy i ostatecznie ocenę fenotypową wykonano dla 100 roślin. 

Wyniki ocen męskiej płodności przeprowadzonych w oparciu o obserwacje wzrokowe i tych 

wynikających z oceny skuteczności zawiązywania ziaren w izolowanych kłosach były wysoce 

zgodne. Współczynnik korelacji obliczony dla wyników tych ocen to 0,914. Wyniki testu 

Chi-kwadrat wskazują, że wbrew oczekiwaniom, przywracanie męskiej płodności w 

pokoleniu F2 mieszańca [NS1P x NIL541P-4] pozostawało pod kontrolą więcj niż jednego 

genu. Zarówno wyniki oceny wzrokowej, jak i zawiązywania ziarna w izolowanych kłosach 

wykazywały wysoce istotną statystyczną niezgodność z oczekiwaniami dla cechy 

dziedziczonej monogenicznie. 

Wyizolowane z osobników populacji mapującej DNA posłużyło do genotypowania roślin 

metodą DArTseq oraz z pomocą czterech markerów PCR-SCAR z chromosomu 4RL. 

Analizy DArTseq pozwoliły na uzyskanie danych genotypowych dla ponad 19 tysięcy 

markerów, z czego 69019 markerów miało charakter kodominujący (markery SNP), a 124636 

charakter dominujący (markery Silico-DArT). Po usunięciu ze zbioru danych markerów 

nieinformatywnych (markerów monomorficznych oraz tych, które segregowały w sposób 

niezgodny z mdelem dziedziczenia jednogenowego) pozostałe dane użyto do utworzenia 

mapy genetycznej badanego mieszańca. Grupy markerów sprzężonych tworzono przy użyciu 

programu komputerowego JoinMap 5.0 stosując poziom istotności LOD=8. Ogółem 

utworzona mapa genetyczna składała się z 32442 markerów. Każdy chromosom był pokryty 

przez około 4-5,5 tysięcy markerów: najmniej markerów (3951) znalazło się na mapie 

chromosomu 3R, a najwięcej (5518) na 4R. 

Zmapowane markery użyto do poszukiwania związku z przywracaniem męskiej płodności w 

badanym mieszańcu F2. Wykorzystano do tego celu test nieparametryczny Kruskala-Wallisa, 

a obliczenia wykonano w programie MapQTL 5.0. Ogółem wytypowano 235 markerów 

istotnie skorelowanych z badaną cechą, wśród których aż 218 było zmapowanych na 

chromosomie 4R. Pozostałe markery istotnie związane z pyleniem roślin zostały zmapowane 

na chromosomach 5R (15 markerów) i 6R (2 markery). 

Uzupełnienie genotypowania metodą DArTseq stanowiły analizy z wykorzystaniem 

tradycyjnych markerów PCR-SCAR. Wśród testowanych markerów SCAR jeden (d508318) 

nie ujawnił polimorfizmu – wszystkie osobniki populacji mapującej charakteryzowały się 

obecnością tego samego allelu. Trzy kolejne markery: d505904, SCSz334L700 i 

SCSz670L900 ujawniały różnice genetyczne w obrębie badanej populacji. Dwa pierwsze z 

wymienionych markerów charakteryzowały się dominującym typem dziedziczenia: 

polimorfizm ujawniany w populacji F2 objawiał się obecnością produktu amplifikacji w 

homozygotach dominujących (referencyjnych) oraz w heterozygotach, a brak produktu 

charakteryzował homozygoty recesywne (alternatywne). W przypadku markera d505904 
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liczebność genotypów z prążkami markerowymi (produktami amplifikacji) oraz tych bez 

prążków odbiegała od teoretycznych oczekiwań dla cech jednogenowych (wartość Chi2 przy 

1 stopniu swobody = 19,92). Segregacja alleli w populacji F2 dla markera SCSz334L700 nie 

odbiegała od teoretycznych założeń (wartość Chi2 przy 1 stopniu swobody = 1,97). 

Marker SCSz670L900 ma charakter kodominujący. Allele typu referncyjnego charakteryzują 

się produktem amplifikacji o długości ok. 950 par zasad, a allele wariantu alternatywnego 

produktami o długości ok. 900 pz. Heterozygoty ujawniane są w analizach PCR jako formy 

generujące powstanie dwóch produktów amplifikacji widocznych w postaci dwóch leżących 

blisko siebie prążków. Segregacja markerów SCSz670L900 w populacji mapującej [NS1P x 

NIL541P-4]F2 była zgodna z modelem dziedziczenia jednogenowego (wartość Chi2 przy 2 

stopniach swobody = 2,78). 

Potencjalny związek między markerami a przywróceniem męskiej płodności u roślin 

populacji mapującej oceniono przy użyciu testu Kruskala-Wallisa. Z uwagi na brak 

polimorfizmu dla markera d508318 został on pominięty w analizie. Wyniki testu wskazują na 

brak związku markera d505904 z cechą. Rozdzielenie osobników populacji mapującej na te z 

allelami referencyjnymi oraz z allelami alternatywnymi skutkował obecnością w obu grupach 

roślin sterylnych i płodnych. Średnia wartość cechy dla obu grup mieściła się w kategorii 

form pośrednich (4,5-5,5 w ocenie wzrokowej i około 50% zawiązanych ziaren). 

Wyniki dla dwóch pozostałych markerów SCAR wskazują na statystycznie wysoką istotność 

związku z fenotypami roślin. W przypadku obu tych markerów wybór alleli alternatywnych 

skutkował wyselekcjonowaniem grupy roślin, w których przeważały formy męskosterylne 

(średnia wartość cechy dla tych grup roślin wynosiła poniżej 3 w skali Geigera i 

Morgensterna oraz poniżej 10% skuteczności zawiązania ziaren w izolowanych kłosach). 

Potencjalna użyteczność markerów przy selekcji form pylących jest uzależniona od typu 

markera. Marker SCSz334L700 ze względu na brak możliwości odróżniania heterozygot jest 

mniej informatywny, a w związku z tym mniej skuteczny. Grupa roślin z alleliami 

referencyjnymi charakteryzowała się uśrednioną wartością oceny wzrokowej w skali Geigera 

i Morgensterna (1975) na poziomie 5,79 oraz średnią skutecznością osadzania ziaren około 

64%. Marker SCSz670L900 daje możliwość wyselekcjonowania homozygot typu 

referencyjnego, które w ocenie wzrokowej uzyskały średnią ocenę powyżej 7 przy ponad 88% 

zawiązanych ziaren w izolowanych kłosach. Formy heterozygotyczne wskazywane przez 

marker SCSz670L900 charakteryzowały się pośrednimi wartościami badanych cech w 

porównaniu do homozygot typu referencyjnego i alternatywnego. 

Wyniki real-time RT-PCR: 

Analizami real-time RT-PCR objęto dwie linie CMS – 541C i 541P – oraz dwie linie z 

przywróconą płodnością – NIL541C-20 i NIL541P-5. Badano transkrypty pięciu genów 

wytypowanych na bazie eksperymentu RNA-seq, który został opisany w sprawozdaniu za rok 

2024. Były to geny opatrzone oznaczeniami 4-356, 4-018, 4-625 , 4-838, 7-626 – wszystkie 

kodowały białka PPR (ang. pentatricopeptide repeat proteins). Analiza ekspresji wykazała 

wyraźne różnice w akumulacji większości badanych transkryptów – były to zarówno różnice 

ilościowe jak i jakościowe. 

Poziom akumulacji transkryptu 4-356 był ponad 5-krotnie wyższy w liniach z przywróconą 

płodnością – NIL541C-20 i NIL541P-5 – w porównaniu do linii CMS – 541C i 541P. 

Zależność ta była obserwowana zarówno dla pary linii z cytoplazmą C jak i dla pary z 

cytoplazmą Pampa. 

Analiza ekspresji genu 4-018 pozwoliła określić ilościową różnicę w akumulacji mRNA tylko 

dla pary linii z cytoplazmą P. W tym przypadku poziom badanego transkryptu był około 21-

krotnie wyższy u linii z przywróconą płodnością w porównaniu do linii CMS. Należy jednak 

zaznaczyć, iż amplifikację stwierdzono tylko u trzech z pięciu badanych roślin linii CMS. U 

dwóch roślin męskosterylnych produktu amplifikacji nie wykryto. Natomiast dla pary linii z 

cytoplazmą C określenie ilościowej różnicy w ekspresji genu 4-018 nie było możliwe, gdyż 

produkt amplifikacji nie został wykryty u żadnej rośliny męskosterylnej (z linii 541C). 

Analiza ekspresji genu 4-625 wykazała zupełny brak odpowiedniego produktu amplifikacji u 

roślin z obu linii męskosterylnych. Z tego względu nie było możliwe określenie ilościowych 
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różnic w ekspresji pomiędzy liniami CMS i liniami z przywróconą płodnością. Wobec braku 

produktu PCR we wszystkich próbach z roślin męskosterylnych, przy jednoczesnej jego 

obecności we wszystkich próbach z roślin męskopłodnych, należy przyjąć, iż zarówno dla 

cytoplazmy C jak i cytoplazmy P badana różnica w ekspresji genu 4-625 ma charakter 

jakościowy. Kontrolnie dla linii 541C i NIL541C-20 wybrane próby z tego eksperymentu 

poddano elektroforezie w natywnym żelu poliakrylamidowym. Analiza ta potwierdziła 

jakościowy charakter różnicy w akumulacji transkryptu genu 4-625. 

Podobnie analiza transkrypcji genu 4-838 wykazała zupełny brak odpowiedniego produktu 

amplifikacji u roślin z obu linii męskosterylnych. Z tego względu nie było możliwe określenie 

ilościowych różnic w ekspresji pomiędzy liniami CMS i liniami z przywróconą płodnością. 

Wobec braku produktu PCR we wszystkich próbach z roślin męskosterylnych, przy 

jednoczesnej jego obecności we wszystkich próbach z roślin męskopłodnych, należy przyjąć, 

iż zarówno dla cytoplazmy C jak i cytoplazmy P badana różnica w ekspresji genu 4-838 ma 

charakter jakościowy. 

 W przypadku transkryptu genu 7-626 nie obserwowano istotnych różnic w akumulacji 

pomiędzy liniami męskosterylnymi a ich męskopłodnymi odpowiednikami. W obrębie pary 

linii z cytoplazmą C jak i w obrębie pary linii z cytoplazmą P poziom akumulacji tego mRNA 

był na zbliżonym poziomie. 

 

Temat badawczy 3 

 

Genotypowanie mieszańców i ich komponentów nakierowane na efekt heterozji i geny 

płodności 

 

Cel tematu badawczego: Wstępna ocena zróżnicowania genetycznego w obrębie linii 

używanych w aktualnych programach hodowlanych i wytworzenie mieszańców 

eksperymentalnych z udziałem genotypowanych linii 

 

Wyniki 

W rezultacie analizy wyników otrzymanych w ramach tematów badawczych nr 1 i 2 oraz 

mapowania markerów do genomu referencyjnego żyta (Rabanus-Walles i in. 2021) dokonano 

wstępnego wytypowania regionów przydatnych do kierowanego resekwencjonowania 

wybranych obszarów genomu (ang. NGS targeted resequencing). W większości przypadków 

zastosowanie zaprojektowanych starterów pozwoliło na uzyskanie oczekiwanych produktów 

amplifikacji. Żadnych produktów amplifikacji nie otrzymano dla czterech markerów: 

MsZUT62, MsZUT80, MsZUT81 i MsZUT82. W przypadku 27 markerów zaobserwowano 

widoczny na elektroforegramach polimorfizm produktów amplifikacji. Markery ujawniające 

polimorfizm genetyczny na etapie amplifikacji fragmentów DNA mogą znaleźć zastosowanie 

do badań genetycznych materiałów hodowlanych na drodze klasycznych analiz PCR, ale gdy 

polimorfizm ten jest związany z brakiem produktów amplifikacji w niektórych genotypach 

stwarza to trudność w planowanych analizach sekwencyjnych (brak produktu amplifikacji 

poddanego sekwencjonowaniu skutkuje brakiem danych wynikowych). W związku z tym 

markery takie nie nadają się do planowanych analiz opartych o NGS. Niestety licznym 

produktom amplifikacji towarzyszyła obecność dodatkowych, nieoczekiwanych amplikonów. 

Markery te również  należało wykluczyć z planowanych analiz sekwencyjnych. W rezultacie 

zaledwie około 50% testowanych markerów dawało pojedyncze produkty amplifikacji o 

oczekiwanej długości, co predystynuje te markery do analiz sekwencyjnych w celu 

identyikacji polimorfizmów pojedynczych nukleotydów (SNP). 

Zestaw 125 linii i mieszańców hodowlanych genotypowano przy użyciu techniki DArTseq. 

Analizy zróżnicowania genetycznego w obrębie badanych linii oparto o dane dla 124636 

markerów Silico DAtT. Linie i mieszańce pochodzące z programu hodowlanego Poznańskiej 

Hodowli Roślin analizowano oddzielnie od obiektów pochodzących z Hodowli Roślin Danko.  

Współczynniki podobieństwa genetycznego pomiędzy liniami i mieszańcami PHR mieściły 

się dość szerokim zakresie od 0,68 do 0,92. Największy poziom podobieństwa odnotowano 
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dla par obiektów oznaczonych jako PL10_2025 i PL23_2025 (współczynnik podobieństwa 

0,92) oraz PL21_2025 i PL25_2025 (wsp. równy 0,90). Największy poziom zmienności 

genetycznej ze współczynnikami podobieńśtwa na poziomie 0,68-0,69 zaobserwowano dla 

sześciu obiektów tworzących dwie alternatywne grupy: do pierwszej należały obiekty 

oznaczone jako PL37_2025 i PL39_2025, które bardzo wyraźnie odróżniały się od czterech 

genotypów tworzących drugą grupę: PZ23_2025, PZ32_2025, PZ34_2025 i PZ38_2025. 

Genotypy pochodzące z programu Hodowli Roślin Danko reprezentowały 45 linii i 

mieszańców, ale część mieszańców była analizowana w 2-3 powtórzeniach (izolowano DNA 

z 2-3 odrębnych roślin danego mieszańca, których warianty oznaczano w nazwach obiektów 

literami a, b i c). W sumie analizami objęto 85 obiektów. Największy poziom genetycznego 

podobieństwa między badanymi obiektami (współczynnik podobieńśtwa równy 0,92) 

odnotowano dla pary genotypów d10-2025 i d11-2025. Pojedyncze rośliny reprezentujące te 

same mieszańce wykazywały znaczące podobieństwo genetyczne, ale wartości 

współczynników podobieństwa były nieco niższe niż dla wyżej wspomnianej pary linii i na 

ogół mieściły się w granicach 0,86 do 0,89. Wynik ten wskazuje, że badane mieszańce nie 

były w pełni homogeniczne. Na dendrogramie można też wyróżnić dwie mocno odrębne 

genetycznie grupy obiektów. Mniejsza z nich zawiera 12 genotypów. Należą do tej grupy 

linie: d1_2025, d2_2025, d3-2025 i d4-2025 oraz mieszańce: d25b_2025, d26a_2025, 

d26b_2025, d26c_2025, d27a_2025, d27b_2025, d28a_2025 i d28b_2025. Druga grupa 

obejmuje wszystkie pozostałe badane genotypy. Różnice genetyczne między obiektami 

reprezentującymi obie odrębne grupy przekłada się na niskie wartości współczynników 

podobieństwa pomiędzy nimi, które w licznych przypadkach mieszczą się w granicach od 

0,69 do 0,72. 
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