WYNIKI
z realizacji zadania na rzecz postepu biologicznego w produkcji roslinnej w 2023 roku

Genetyczne podloze efektu heterozji oraz przywracania meskiej plodnosci u
mieszancow zyta z cytoplazma Pampa

Temat badawczy 1

Mapowanie genow odpowiedzialnych za wybrane cechy uzytkowe.

Cel tematu badawczego: Reprodukcja 90 linii intorgresyjnych, wytworzenie mieszancow z
meskosterylnymi testerami i wstepna ocena zmiennosci fenotypowej mieszancow F1

Wyniki

Na przewazajacej liczbie poletek (kazde z 90 poletek skiadato si¢ z 3 rzadkow, na
ktorych wysiane byty na brzegach dwie linie meskosterylne 1 w $rodku jeden zapylacz)
uzyskano nasiona mieszancéw. W kombinacjach mieszancowych z udziatem linii S82P/05 w
pieciu przypadkach nie otrzymano zadnych nasion mieszancowych, a gdy linig mateczng byt
genotyp NS1P, tylko dwie proby krzyzowan zakonczyly si¢ catkowitym niepowodzeniem.
Liczebnosci uzyskanych nasion byly bardzo zroznicowane. Dla sze$ciu kombinacji (trzech z
linig S82P/05 i tylu samo dla NS1P) otrzymano nie wigcej niz 10 ziaren. W krzyzowaniach
linii S82P/09 z dziewigédziesigcioma liniami introgresyjnymi w 41 przypadkach uzyskano
powyzej 100 nasion (w 11 kombinacjach uzyskano powyzej 250 ziaren). Najwigksza liczba
nasion (451) zostala uzyskana w krzyzowaniu S82P/05 z linia InA002b. Kontrola
meskosterylnosci linii S82P/09 potwierdzita, ze linia ta nie wytwarza pytku. Wszystkie
rosliny w czasie wzrokowej obserwacji pylenia zostaty ocenione na 2-3 w skali Geigera-
Morgensterna. W Kkilku przypadkach odnotowano zawigzanie pojedynczych ziaren w
izolowanym klosie, ale byly to warto$ci marginalne (1-3 ziaren w klosie) nie podwazajace w
istotny sposob mieszancowego charakteru wigkszo$ci nasion otrzymanych w trakcie
wykonanych prac badawczych.

Nasiona mieszancowe z udziatem linii NS1P jako formy matecznej z liniami
tworzacymi zestaw form introgresyjnych otrzymano dla prawie wszystkich kombinacji.
Liczebnosci uzyskanych ziaren mieszancow z udziatem linii NS1P byty mocno zréznicowane
—od 1 do 608. Dla 73 kombinacji liczba uzyskanych nasion byla wigksza niz 100 (dla 55
wicksza niz 250). Linia NS1P byla w roku 2023 reprezentowana wylacznie przez
meskosterylne rosliny — ocena wzrokowa w skali Geigera-Morgensterna miescita si¢ w
granicach 2-3, a zawigzanie ziaren pod izolatorem zaobserwowano tylko na jednym poletku,
gdzie w dwoch zaizolowanych kontrolnie ktosach pojawito si¢ pojedyncze ziarno.

Uzyskane liczebno$ci ziaren (w biezacym roku 1 w roku 2022) pozwolity na zalozenie

mikropoletkowego do$wiadczenia w 3 powtdrzeniach z udziatem 132 mieszancow (wynik
krzyzowan 2 hodowlanych linii metecznych z 66 liniami introgresyjnymi) — doswiadczenie
wysiano w ZUT w Szczecinie w pazdzierniku 2023.
W do$wiadczeniu wazonowym wykonano oznaczenia sze$ciu cech o znaczeniu praktycznym:
okreslono poczatek kwitnienia roslin (wynik przedstawiono jako liczba dni od 1 czerwca),
wysokos$¢ roslin, dlugos¢ klosa, liczbe kltoskéw w klosie, zbito$¢ klosa oraz liczbg ziaren
zawigzanych w izolowanych klosach (cecha zwigzana z meska ptodnoscig roslin, co
doktadniej opisano w sprawozdaniu z tematu badawczego nr 2).
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Termin poczatku kwitnienia byt cecha charakteryzujaca si¢ najwigksza zmiennoscia -
wspotczynnik zmienno$ci oszacowano na prawie 15%. Pierwsze mieszance zakwitly 4
czerwca, ostatnie dopiero 9 czerwca, ale wigkszo$¢ 6 lub 7. W przypadku pozostatych cech (z
wylaczeniem liczby ziaren w ktosie) wspotczynniki zmiennosci wynosity okoto 5%, chociaz
zakresy zmiennosci (réznice mig¢dzy skrajnymi warto$ciami) bywaly dos$¢ znaczace. Na
przyktad wysokos$¢ roslin mieszanca o najkrétszej stomie (PHR NSIP x InA_ 080) wynosita
tylko 111cm, a najwyzszy mieszaniec (S82P/05 x InB_037) miat az 152cm. Srednia dugosé
ktosow u badanych mieszancow miescita si¢ w granicach od 8,76cm do 11,38cm (ponad
1,5cm roznicy miedzy skrajnymi genotypami). Liczba ktoskéw w klosie oraz zbitos¢ klosa
charakteryzowaty si¢ podobnym zakresem zmiennos$ci — od okoto 34 do ponad 44.

W wyniku analizy DArTseq otrzymano 102602 markery SilicoDArT pozwalajace na
ocen¢ zmienno$ci genetycznej w obrebie zestawu linii introgresyjnych oraz testeréw uzytych
do zalozenia powyzej opisanego doswiadczenia polowego. Obie linie meskosterylne uzyte w
czasie krzyzowan jako testery oraz jedna z linii rodzicielskich populacji form introgresyjnych
byly reprezentowane (kazda z nich) przez trzy oddzielne rosliny. Wyniki analiz wskazuja na
wysoki poziom homogenicznosci tych linii. W przypadku najbardziej zaawansowanej w
chowie wsobnym linii 541N (poziom wsobnosci powyzej S30) poziom podobienstwa
genetycznego oszacowano w granicach od 99,7 do 99,9%. Nieznaczne rdznice, znacznie
ponizej 1%, prawdopodobnie wynikaja z z niedoskonalosci samej metody, ktora generuje
bardzo duza liczb¢ markerow. Wyniki analiz dla ro$lin reprezentujagcych dwie linie
hodowlane: S82P/05 (z HR Danko) oraz NSIP (z Poznanskiej Hodowli Ro$lin) w
nieznacznym stopniu odbiegaja od tych dla linii 541N. Pojedyncze rosliny linii S82P/05
charakteryzowaty si¢ wspotczynnikami podobienstwa w zakresie od 0,993 do 0,997, a rosliny
z linii NS1P — od 0,994 do 0,995. Biorac pod uwage mozliwe bledy techniczne metody
genotypowania per se, mozna przyjac, ze uzyte do badan linie wykazujg bardzo wysoki
poziom wyrdéwnania genetycznego.

Analiza zroznicowania genetycznego pelnego zestawu linii introgresyjnych oraz linii
wsobnych uczestniczacych w doswiadczeniu pozwolila na oszacowanie zakresu zmiennos$ci
genetycznej w badanym materiale. Podobienstwo genetyczne badanych genotypow byto dos¢
mocno zroéznicowane — najmniejszym podobienstwem charakteryzowaty si¢ linie InA026 1
linia hodowlana S82P/05 (podobienstwo oszacowane na 0,645), a najbardziej podobne
okazaly si¢ dwie linie introgresyjne: InA083 i InA084 (wspotczynnik podobienstwa réwny
0,994, zblizony do poziomu prawdopodobnego btedu wynikajacego z zastosowanej metody
genotypowania).

Temat badawczy 2

Mapowanie gendw przywracajacych meska plodnosé u zvta z cytoplazma P

Cel tematu badawczego: Ocena meskiej ptodnosci roslin pokolenia F2 pochodzacych z 4
odmian mieszancowych zyta oraz ocena polimorfizmu genetycznego w 1 z badanych
populacji F2
Wyniki

Kazda z czterech badanych populacji F2 wywodzita si¢ od jednej heterozygotycznej
rosliny wybranej w obrebie odmian mieszancowych Dolaro F1, Gulden F1, RPD1273 F1 i
SMH604 F1.

W populacji F2 z odmiany Dolaro najliczniej wystepowaty rosliny silnie pylace. Niemal
potowe ocenionych roslin stanowity formy ocenione w skali bonitacyjnej na 9. Bardzo liczne
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byty tez osobniki, ktérym przyznano w czasie obserwacji wzrokowych warto$¢ 8. Formy
czesciowo ptodne prawie nie byty obecne w badanej populacji — 10 roslin zakwalifikowanych
do trzech klas fenotypowych od 4 do 6 stanowilo niespelna 5% calej badanej populacji. Grupa
50 roslin Dolaro F2 wykazywata objawy mgeskiej sterylnosci (rosliny zaliczone do klas
fenotypowych od 1 do 3). Wyniki oceny wzrokowej zostaly w peini potwierdzone w czasie
analizy osadzania ziaren w izolowanych klosach.

W populacji F2 z odmiany Gulden (DC2424) przebadano tylko 63 rosliny — najmniej ze
wszystkich czterech analizowanych obiektow. Niewielka liczba badanych roslin wynikata z
przyjetego zalozenia, ze ocena F2 bedzie obejmowata potomstwa pojedynczych roslin, a
odmiana Gulden F1 w roku 2022 bardzo stabo wigzata nasiona w warunkach wymuszonego
samozapylenia. W badanej populacji F2 najliczniej reprezentowane byly kategorie
fenotypowe roslin sterylnych — od 1 do 3 w skali Geigera i Morgensterna. Do kazdej z tych
kategorii zakwalifikowano po 12 ro$lin, co daje w sumie 36 roslin megskosterylnych. Tym
samym rosliny niepylace stanowity okoto 57% catej badanej populacji. Bardzo podobne
wyniki uzyskano przy ocenie zawigzywania ziaren pod izolatorami: 31 ro$lin nie zawigzato
zadnego ziarna w izolowanych ktosach, a kolejnych 6 roslin zawigzato pojedyncze ziarna.
Kategorie ro$lin czg¢$ciowo plodnych (4-6) oraz meskoptodnych (7-9) liczyly po kilka
osobnikéw populacji. Najmniej liczebna byta kategoria najsilniej pylacych roslin — tylko 2
genotypy zostaly ocenione na 9. Wyniki analizy osadzania ziaren pod izolatorami
potwierdzity poprawno$¢ oceny wzrokowej — wspotczynnik korelacji byl wysoce istotny
statystycznie i osiagnal warto$é 0,876. Sredni poziom osadzania ziaren w calej populaciji
Gulden F2 byt znaczaco nizszy niz w Dolaro F2 1 wynosit 23,18%.

W populacji RPD1272 F2, ktora byla reprezentowana przez 179 roslin obserwowano
znaczacy udziat roslin meskosterylnych. Najliczniej reprezentowana byta kategoria 2 (50
roslin), a suma roslin z klas od 1 do 3 (mgskosterylnych) to 102, co stanowi okoto 57% calej
populacji. W pozostatych kategoriach fenotypowych (od 4 do 9) obejmujacych rosliny
czesciowo lub w pelni meskoptodne odnotowano od kilku do kilkunastu roslin, przy czym
najmniej w klasie najsilniej pylacych — tylko 5 roslin otrzymato ocen¢ 9. Ocena zawigzywania
ziaren w izolowanych ktosach potwierdzita wysoki udziat roslin meskosterylnych w badanej
populacji. Sredni poziom zawigzywania ziaren w mieszaficu RPD1272 F2 wynosit niespelna
29% i byt dos¢ podobny do tego co odnotowano dla populacji Gulden F2. Wspoétczynnik
korelacji miedzy wynikami obserwacji wzrokowych, a danymi o osadzaniu ziaren w ktosach
byt bardzo wysoki (0,903) i oczywiscie byt wysoce istotny statystycznie.

Odmiana SMH604 F1 w 2022 roku sktadata si¢ w wigkszosSci z roslin bardzo dobrze
pylacych 1 w zwigzku z tym bardzo dobrze zawigzujacych ziarna w izolowanych klosach. W
rezultacie w biezagcym roku mozliwa byla ocena az 263 osobnikow F2 otrzymanych z
pojedynczej rosliny F1. W pokoleniu F2, podobnie jak rok wcze$niej w pokoleniu F1,
najliczniej reprezentowana kategoria fenotypowa byly rosliny silnie pylace: 124 rosliny
oceniono w skali 9-stopniowej na warto§¢ maksymalna, a kolejne 79 zakwalifikowano do
klasy 8. W sumie ponad 200 roslin z liczacej 263 osobniki populacji to byly rosliny bardzo
dobrze pylace. Rosliny czgsciowo meskoptodne (kategorie od 4 do 6) pojawialy si¢ wytacznie
sporadycznie, a okoto 50 osobnikow badanej populacji to byly formy meskosterylne. Wyniki
oceny zawigzywania ziaren w izolowanych klosach byly wysoce zgodne z rezultatami
obserwacji wzrokowych: wspotezynnik korelacji wynosit 0,944. Sredni poziom zawiazywania
ziaren dla calej populacji byt najwyzszy wérdd czterech badanych odmian w pokoleniu F2:
wynosit 66,70%.



Wyniki rozktadow fenotypowych w czterech badanych populacjach F2 postuzyly do
wykonania Kklasycznej analizy polagajacej na przetestowaniu mozliwych hipotez
genetycznych tlumaczacych sposob dziedziczenia cechy. Przeanalizowano teoretyczne
modele jedno-, dwu- i trojgenowe, a zgodno$¢ wynikoéw hipotetycznych rozszczepien
fenotypowych z danymi otrzymanymi w doswiadczeniu polowym weryfikowano przy uzyciu
testu Chi-kwadrat.

W populacji Dolaro F2 najlepiej dopasowanym modelem genetycznym okazat si¢ ten
najprostszy, w ktorym zatozono, ze przywracanie meskiej ptodnos$ci znajduje sie pod kontrolg
pojedynczego genu restorerowego wykazujacego pelng dominacje. Weryfikacja tego modelu
przy zastosowaniu testu Chi-kwadrat data wynik zgodny z prawdopodobienstwem w zakresie
0,5-0,75.

Analiza rozkladu fenotypowego w obrgbie populacji Gulden F2 nie pozwalata na
wytlumaczenie uzyskanych danych przy pomocy zadnego z modeli zaktadajacych dziatanie 1
lub 2 genéw restorerowych. Dopiero model 3-genowy, w ktorym zatozono komplementarny
charakter wspotdziatania genow (do przywrocenia meskiej ptodnosci niezbgdna jest obecnosé
co najmniej 1 allelu dominujacego w kazdym z 3 postulowanych loci) pozwolil na uzyskanie
zgodnosci migdzy hipoteza genetyczng, a wynikami oceny fenotypowej roslin. Poziom
zgodnosci sugerowanego modelu teoretycznego z danymi empirycznymi jest bardzo wysoKi
(warto$¢ P w przedziale 0,9-0,95).

Proby dopasowania modelu genetycznego do wynikoéw otrzymanych w doswiadczeniu z
populacja RPD1273 F2 zakonczyly si¢ sformutowaniem hipotezy identycznej jak dla
populacji Gulden F2 (wszystkie inne modele z udzialem 1 lub 2 gendéw nie wyjasniaty
uzyskanych wynikéw). Model 3-genowy charakteryzujacy si¢ komplementarnym dziataniem
alleli dominujacych w 3 niezaleznych loci najlepiej tlumaczy otrzymane rozszczepienia
fenotypowe, przy prawdopodobienstwie na poziomie 0,75-0,9.

Najwiecej trudno$ci napotkano przy poszukiwaniu modelu genetycznego
tlumaczacego rozszczepienia fenotypowe zaobserwowane w populacji SMH604 F2. Zaden z
modeli teoretycznych opartych klasyczne o dziatanie jednej, dwoch lub trzech par genéw nie
wykazywat pelnej zgodnosci z danymi empirycznymi. Testowanie hipotez z wigksza liczba
gendw uznano za nieuzasadnione ze wzgledu na bardzo matly udzial roslin o posrednich
fenotypach (czg$ciowo ptodnych). Wraz ze zwigkszaniem liczby gendéw zaangazowanych w
determinacj¢ cechy zazwyczaj wzrasta czestotliwo$¢ form posrednich, a w populacji
SMHG604F2 tego nie odnotowano. Ostatecznie przyjeto, ze najbardziej wiarygodny jest model
zakladajacy dziatanie pojedynczego allelu glownego (model 1-genowy), podobnie jak w
populacji Dolaro F2, ale w przypadku SMH604 F2 szacowana w tescie statystycznym
zgodnos¢ zalozen teoretycznych z wynikami doswiadczalnymi jest stosunkowo niska
(prawdopodobienstwo w przedziale 0,025-0,05). Dlatego nie mozna wykluczy¢, ze poza
postulowanym pojedynczym genem glownym, sg w tej populacji aktywne dodatkowe geny
poboczne lub modyfikatory.

Genotypowanie 94 osobnikow populacji SMH604 F2 przy zastosowaniu metody
DArTseq zaowocowalo uzyskaniem danych segregacyjnych dla 102 602 markerow z grupy
»Silico DArT”. Po usunigciu ze zbioru markerow, ktore byly najmniej informatywne
(zawieraty duza liczbe brakujacych wynikow lub charakteryzowaty si¢ malg frekwencja alleli
rzadszych) do dalszych analiz wykorzystano dane segregacyjne z 32 357 loci. Test rangowy
Kryuskala-Wallisa wykonany w obrebie tej grupy markerow pozwolit na wytypowanie 651
loci, ktore wykazywaly statystycznie istotny zwigzek (przy poziomie istotnosci P=0,05) z
pyleniem roslin badanej populacji. Do obliczen wykorzystano dane z oceny wzrokowej
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pylenia oraz osadzania ziaren w izolowanych ktosach. Z grupy 651 markerdéw statystycznie
istotnie zwigzanych z badang cechg wyselekcjonowano te, ktére wykazywaly najsilniejszy
zwigzek z danymi fenotypowymi otrzymanymi obiema metodami. Byto takich markerow 57 —
wszystkie wykazywaty asocjacje ocenione jako istotne przy poziomie p=0,0001. Kazdy z
ujetych w tabeli markeréw pozwalal na rozdzielenie populacji na grupe roslin stabo
produkujgcych pylek i drugg silnie pylaca. Z drugiej jednak strony, pomimo bardzo wysoce
istotnego statystycznie zwigzku pomiedzy segregacjami markerow, a badang cechg, w
zadnym przypadku nie zaobserwowano rozdzielenia grup roslin meskoptodnych od
meskosterylnych w sposob perfekcyjny. W kazdym z 57 analizowanych przypadkow w
grupie z allelm typu 0 pojawialy si¢ pojedyncze rosliny pylace (chociaz wyraznie przewazaty
formy meskosterylne) i analogicznie: wsrdd ro$lin z allelem typu 1 byly obecne nieliczne
ro$liny me¢skonieptodne.

Poszukiwania markeréw SCAR ujawniajacych polimorfizm genetyczny w badanych
populacjach F2 tylko w nielicznych przypadkach zakonczone zostaty sukcesem. Ze wzgledu
na brak dostgpnosci linii rodzicielskich badanych mieszancow, poszukiwania molimorfizméw
odbywaty si¢ na drodze probnych analiz obejmujacych 12-24 losowo wybranych osobnikow z
kazdej populacji. Wigkszo$¢ przetestowanych w ten sposob markeréw miata charakter
monomorficzny we wszystkich czterech populacjach F2 (tab. 8). Do analiz wybierano
markery zlokalizowane na chromosomach, na ktorych Miedaner i in. (2000) mapowali QTLe
zwigzane z przywracaniem meskiej plodnosci u zyta z cytoplazma Pampa: 1R, 3R, 4R, 5R i
6R. Najwiecej dostepnych markeréow typu SCAR pochodzito z chromosomu 4R, w dalszej
kolejnosci 1R i 6R, a tylko pojedyncze markery miaty lokalizacje na 3R i 5SR. Wigkszos¢ z
testowanych marker6w ujawniata monomorfizm w badanych materiatach. W przypadku
ujawnienia polimorfizmu byl on obecny najczesciej w jednej populacji (pozostate trzy byly
monomorficzne). Jedynym wyjatkiem jest marker SCSz980L650B z chromosomu 6R, ktory
ujawnil polinorfizm w populacjach RPD1273 i SMH604. W przypadku pozostatych
testowanych markeréw np. markery SCSz670L900, SCP12M58 i d390763F6R215 ujawniaty
polimorfizm genetyczny w populacji Dolaro F2, ale w pozostatych trzech byty
monomorficzne. Analogiczne przypadki zaobserwowano w odniesieniu do markerow:
SCP16M58 w odmianie Gulden, SCSz478L.280 w RPD1273 oraz SCSz926L.550 w SMH604.

Wykorzystujac do§wiadczenie szklarniowe z mieszncami miedzyliniowymi zyta, ktore
realizowano w ramach tematu badawczego nr 1 (opisane powyzej) dokonano oceny mgskiej
sterylnosci/ptodnosci roslin badanych obiektow. W czasie kwitnienia oceniano wzrokowo
pylenie 5 roslin kazdego mieszanca, a po zbiorach okreslono poziom osadzania ziaren w
pieciu izolowanych ktosach. Wsrod 50 badanych mieszancow z udziatem linii hodowlanej
S82P/05 wszystkie byly meskosterylne. Pojedyncze ziarniaki znaleziono w klosach
mieszancoéw z udziatem linii ojcowskich INA_080 i InB_045. W serii mieszancéw z udziatem
linii NS1P wszystkie poza jednym byly catkowicie mgskosteryne. Wyjatek stanowit
mieszaniec NS1P x InA_002a, ktérego wszystkie badane rosliny byly efektywne w produkcji
funkcjonalnego pytku.

Temat badawczy 3

Analiza poréwnawcza transkryptomow roslin zroznicowanych pod wzgledem meskiej
plodnosci

Cel tematu badawczego: Rozmnozenie linii do analiz ekspresji genow.
Wyniki




Pylenie linii 541N, jak rowniez linii blisko-izogenicznych z serii NIL541P i NIL541C
byto w 2023 roku wzglednie silne (warunki pogodowe sprzyjaty efektywnej produkcji pytku).
Poziom wyrownania badanych linii byl wysoki, a drobne rdéznice w wynikach oceny
poszczeg6lnych roslin na poletku nie przekraczaly 1 stopnia w uzywanej skali bonitacyjnej
Geigera-Morgensterna. Obie badane linie meskosterylne (541C i 541P) nie produkowaty
ptodnego pyltku i réwniez byly w pelni wyréwnane.

Catkowity RNA do analiz RNA-seq wyizolowano z pigciu roslin kazdego z siedmiu
obiektow (proby oznaczone numerami: 1147, 1148, 1149, 1150, 1151, 1152 oraz 1153).
Uzyskane preparaty ¥RNA  cechowaly si¢ prawidlowym obrazem rozdziatu
elektroforetycznego w zelu agarozowym. Ich stezenia (okreslone na podstawie analizy
spektrofotometrycznej aparatem Nanodrop 2000c¢) wahaty si¢ w zakresie 2,8 — 4,0 pg/ul. Z
kolei stosunek A260/A280 zawierat si¢ w przedziale 2,07 — 2,1. Po dostarczeniu probek do
ustugodawcy ich stgzenie okreslono ponownie — tym razem przy uzyciu analizatora Agilent
5400. W tym pomiarze warto$ci stezen wahaty si¢ od 1,8 do 8,6 ug/ul. Elektroforeza
kapilarna w aparacie Agilent 5400 pozwolita takze okresli¢ warto$ci RIN przestanych probek
— zawieraly si¢ one w przedziale od 7,6 do 9,4. Na bazie tych wartosci uslugodawca
zakwalifikowat wszystkie proby do konstrukcji bibliotek sekwencyjnych.

Od ustugodawcy (Novogene) otrzymano ogoétem 511,5 Gb surowych danych
sekwencyjnych. Warto$ci uzyskane dla pojedynczych roslin zawieraty si¢ w zakresie od 11,8
do 19,2 Gb, co wskazuje, iz ustugodawca zapewnit deklarowang skale sekwencjonowania
wynoszaca 12 Gb dla pojedynczej proby (rosliny). Surowe odczyty zostaly poddane filtracji.
Dla pojedynczej rosliny w danym kierunku (forward lub reverse) w zalezno$ci od
analizowanego obiektu wygenerowano $rednio od 37,6 do 54,6 min przefiltrowanych
odczytow. Odpowiadato to zakresowi 5,6 — 8,2 mld zsekwencjonowanych nukleotydoéw, co
jest zgodne z zatozong dlugos$cia niesparowanych (pojedynczych) odczytéw wynoszaca 150
nt (uzyty wariant sekwencjonowania to PE150). Zarowno parametr N50 jak 1 N95 byly rowne
dtugosci odczytu (150 nt) — co znaczy, ze odpowiednio 50 1 95% catkowitej dtugosci
(wszystkich) odczytow znajduje si¢ w odczytach o dlugosci réwnej 150 nt (zgodnie z
definicjg N50 i N95 moglyby to by¢ tez odczyty dtuzsze, ale w tym eksperymencie takich nie
generowano (sekwencjonowanie typu PE150). W odczytach uzyskanych dla poszczegolnych
obiektow procent nukleotydow G i C byl wyrownany i1 zawierat si¢ w przedziale 52,6 — 54,7.
Udziat nukleotydow ze wspotczynnikami jakosci Q20 i Q30 wyniodst odpowiednio 97,1 — 97,2
% oraz 92,5 — 92,8 %. Inny wspotczynnik jakosci — Phred — zawierat si¢ w przedziale od 35
do 70 ze $rednig 68,7.
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Genetic homogeneity and heterozygosity
of three new Polish hybrid varieties of rye

Stefan Stoiatowski ', Anna Bienias', Martyna Sobcazyk:
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