WYNIKI

z realizacji zadania na rzecz postepu biologicznego w produkcji roslinnej w 2019
roku

Badania wewnetrznej struktury genetycznej odmian zyta oraz dziedzicznego

podloza efektu heterozji

Temat badawczy 1

Ocena przydatno$sci odmian populacyjnych do zasilania heterotycznych pul

genetycznych dla przyszitych komponentéw matecznych i ojcowskich.

Analiza DArTseq wykonana na genotypach linii rodzicielskich i losowo wybranych
roslinach szesciu populacji syntetycznych dostarczyta danych o 99097 markerach SilicoDArT,
ktore wykorzystano do oceny podobienstwa genetycznego.

Uzupetnieniem analiz DArTseq byly wyniki otrzymane metoda PCR. Oceniono
polimorfizm miedzy liniami rodzicielskimi przy zastosowaniu 20 markerow PCR 0 znanej
lokalizacji chromosomowej:

Chromosom 1

€9696

c8211

c10892

Chromosom 2

€921

€998

c1249

cl15

Chromosom 3

c344

€762

c1616

Chromosom 4

€19408

c10140

TC363404

AK252386

c5198

Chromosom 6



c1800

c8386

c7290
Chromosom 7

€19108

c10815

Markery roznicujace linie rodzicielskie danej populacji syntetycznej wykorzystywano do
analiz w obrgbie 46-47 osobnikdéw objetych analizami DArTseq.

Wyniki oceny genetycznej linii rodzicielskich wskazuja, ze warto§ci wspotczynnikow
podobienstwa mi¢dzy kazda parg byty na zblizonym poziomie i miescily si¢ w granicach od
0,67 do 0,73. Nie zauwazono znaczgco nizszych warto$ci wspotczynnikow podobienstwa dla
linii nalezacych do przeciwstawnej puli (non-restorer vs. restorer), nawet w gdy pochodzity z
tej samej hodowli. Co prawda dwie linie z puli non-restorer znalazly si¢ na dendrogramie
podobienstwa najblizej siebie, ale mimo to réznice miedzy nimi byty znaczace.

Analiza genetyczna populacji syntetycznych byta wykonana w celu poznania zakresu
zmienno$ci genetycznej w ich obrebie, ale tez dla sprawdzenia, czy w tych populacjach
znaczacg cze$¢ stanowig oryginalne linie wsobne, ktore mogty tworzy¢ nasiona na drodze
samozapylenia. W tym ostatnim przypadku nalezalo oczekiwaé obecnosci w populacjach
roslin gentycznie tozsamych z jedng z linii rodzicielskich. Dlatego w analizach dotyczacych
kazdej populacji uwzgledniano linie rodzicielskie uzyte do ich wytworzenia.

Populacja SYNI1 powstata z przekrzyzowania dwoch linii z programu hodowlanego PHR:
WM (restorer) i NS (non-restorer). Najnizsze wartosci wspotczynnika podobienstwa
genetycznego w matrycy danych dotyczacej 46 roslin SYNI 1 2 linii rodzicielskich to 0,67. Jest
to warto$¢ wystepujaca czterokrotnie w matrycy i dotyczy podobienstwa miedzy dwiema
liniami rodzicielskimi oraz relacji migdzy linia NS a roslinami nr 19, 33 i 35 z populacji SYNI.
Najwyzsza wartos¢ wspolczynnika podobienstwa genetycznego rowng 1,00 odnotowano dla
pary ro$lin o numerach 37 1 50.

Dendrogram ilustrujacy relacje podobienstwa w obrgbie populacji SYNI1 potwierdza, ze
najbardziej odrebnymi genetycznie obiektami byly linie rodzicielskie. Zadna z 46 badanych
roslin populacji nie moze by¢ uznana za wynik samozapylenia linii rodzicielskie;.
Podobienstwo linii WM do dowolnej rosliny SYN1 miesci si¢ w granicach od 0,80 do 0,96, a
linii NS —o0d 0,67 do 0,71.

Populacja SYN2 to efekt krzyzowania mig¢dzy linig typu restorer z PHR (WM) z linig
non-restorer z Danko (S05). Wartosci podobienstwa genetycznego w obrgbie badanych 46

roslin populacji i dwoch linii rodzicielskich miescity si¢ migdzy 0,66 (SO5 i roslina nr 04) a
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0,99 (rosliny 45 i 56). Podobienstwo form rodzicielskich bylo na relatywnie niskim poziomie
— warto$¢ wspotczynnika nalezata do najnizszych w catej matrycy danych (0,668). Znalazto to
odzwierciedlenie na dendrogramie utworzonym metoda UPGMA. Linie rodzicielskie zajmujg
skrajne pozycje na drzewie podobienstwa genetycznego i zadna z 46 badanych roslin populacji
SYN2 nie jest do nich znaczaco podobna, co wskazuje ze nie powstaly w wyniku samozapylen.
Syntetyk SYN3 to efekt krzyzowan migdzy dwiema liniami restorerowymi WM i SR.
Pomimo przynaleznosci do tej samej puli heterotycznej (pula genetyczna komponentow
ojcowskich), podobienstwo genetyczne miedzy liniami rodzicielskimi wynosito tylko 0,69 i
nalezato do najnizszych w catej matrycy danych. Wartosci wspoétczynnikéw podobienstwa
migdzy roslinami tworzacymi populacje syntetyczng miescity si¢ w granicach od 0,68 do 0,98.
Zadna z ro$lin wchodzacych w sktad populacji nie wykazywala podobienstwa do linii
rodzicielskich na poziomie sugerujacym, ze pochodzi z samozapylenia (wartosci
wspotczynnikoéw podobienstwa 46 roslin z populacji do linii rodzicielskich miescity si¢ w
granicach od 0,68 do 0,76). Dendrogram ilustrujacy relacje genetyczne w obrebie SYN3
potwierdza odrebnos$¢ linii rodzicielskich od genotypdéw tworzacych populacje. Wewnatrz
samej populacji SYN3 niektore z genotypéw wykazuja bardzo duze podobienistwo (np. rosliny
nr 14 i 16 oraz ro$liny nr 12 i 23) przekraczajace 98%, ale sa to przypadki nieliczne.
Populacja SYN4 powstala na bazie dwoch linii typu non-restorer: NS i SO05.
Wspotczynnik podobienstwa migdzy tymi liniami byl najwyzszy ze wszystkich par badanych
w doswiadczeniu i wynosit 0,73. W wytworzonej populacji syntetycznej znaleziono 3 rosliny
wykazujace bardzo duze podobienstwo do jednej z linii rodzicielskich (S05) — byty to rosliny
o numerach 43, 48 1 49. Poziom podobiefistwa wynosit 99%, co przy uwzglednieniu mozliwych
btedoéw technicznych w analizie DArTseq nalezy interpretowac jako obecno$¢ w populacji
ro$lin bedacych wynikiem samozapylenia rodzicielskiej linii wsobnej. Trzy ro§liny tego typu
wsrod 46 losowo wybranych z populacji SYN4 stanowia ok. 6,5%, co nie powinno w sSposob
znaczacy wplywaé na warto$¢ gospodarczg syntetyka. Dendrogram ukazujacy relacje
podobienstwa genetycznego potwierdza odrebnos¢ linii rodzicielskich od siebie (sg co prawda
umieszczone na dendrogramie obok siebie, ale ramiona je laczace naleza do najdtuzszych na
schemacie). Widoczne jest tez silne podobienstwo trzech ro$lin z populacji oraz linii S05.
Populacja SYNS jest syntetykiem trdjliniowym, do wytworzenia ktorego wykorzystano
linie WM, NS i S05. Zadna z 47 badanych ro$lin populacji nie byla identyczna genetycznie z
ktorgkolwiek linig rodzicielska — wspotczynniki podobienstwa roslin SYNS z rodzicami
miescity si¢ w granicach od 0,67 do 0,86. Zmiennos$¢ genetyczna wewnatrz populacji byta na
podobnym poziomie jak w syntatykach dwuliniowych (wartosci wspdtczynnikow

podobienstwa miescity si¢ w granicach od 0,67 do 0,99). Na dendrogramie kazda z linii



rodzicielskich wystepuje samodzielnie. Najbardziej odrebng pozycje zajmuje NS. Rosliny o
numerach 71 1 72 oraz 34 i 69 byly niemal identyczne genetycznie.

Populacja SYNG6 to syntetyk czteroliniowy otrzymany przy wykorzystaniu wszystkich
czterech linii rodzicielskich. Wsrdd 47 badanych roslin populacji zadna nie byta genetycznie
tozsama z ktorgkolwiek linig rodzicielska (wspodtczynniki podobienstwa genetycznego miescity
si¢ w granicach od 0,67 do 0,86). Na dendrogramie kazda z linii rodzicielskich wystepuje na
oddzielnej gatezi, w czterech r6znych grupach skupien, w ktérych obecne sg dodatkowo rosliny
populacji SYNG.

Analizy DArTseq w wariancie SNP dostarczajg informacji o obecnosci heterozygot w
badanym materiale. Ogétem otrzymano dane dla 47517 markerow SNP. Dla kazdego genotypu
analizowanego metodami masowymi takimi jak DArTseq, cz¢$¢ oznaczen nie daje
jednoznacznego wyniku. W przypadku linii rodzicielskich liczebnos$ci takich brakujacych
wynikéw byty dos¢ zréznicowane — od niespetna siedmiu tysigcy (WM) do niemal osiemnastu
i pot tysigca (S05). Pozostate dane uzyto do oszacowania czgstotliwosci wystgpowania
heterozygot w liniach.

W populacjach syntetycznych oszacowano poziom heterozygotycznos$ci zawezajac liczbe
stosowanych loci SNP wytacznie do tych, ktore w liniach rodzicielskich jednoznacznie
identyfikowaly homozygoty. Dzigki temu identyfikowano tylko te heterozygoty, ktore
pochodzily z przekrzyzowania linii rodzicielskich. Populacje syntetyczne byly tworzone w
otwartej przestrzeni przy zastosowaniu izolacji przestrzennej, ktora z natury rzeczy nie jest
stuprocentowo skuteczna — mozliwe byto pojawienie si¢ nickontrolowanych przepylen.
Liczebnosci markeréw (okreslonych jako informatywne) uzytych do obliczen miescily si¢
miedzy 3 a 4 tysigce, z wyjatkiem syntetyka czteroliniowego SYN6. U tego ostatniego, ze
wzgledu na obecno$¢ az 4 komponentéw rodzicielskich branych pod uwage przy wyborze
markerow, liczba markerow informatywnych byta mniejsza niz 3 tysiace.

Najwyzszy poziom heterozygotycznosci (ponad 31%) odnotowano w populacji SYN4.
W pozostatych populacjach wartosci te byly o okoto 10% nizsze. Wydaje si¢, ze moze to by¢
zwigzane z tym, ze rodzicami populacji SYN4 byty linie o wzgednie najwyzszym poziomie
homozygotycznosci (S05 i NS).

Ocena fenotypowa mieszancow miedzy czterema liniami hodowlanymi, a pojedynczymi
roSlinami z odmian populacyjnych zyta (w tym dwodch odmian historycznych) zostata
wykonana dla 82 obiektéw doswiadczalnych. Wérdd nich byty 4 linie rodzicielskie (pelnigce
jednoczes$nie rolg wzorcow przy okreslaniu efektu heterozji) oraz 78 mieszancow. Po 19
mieszancOw mialo w rodowodzie linie S237N/16 1 SR, a po 20 mieszancow pochodzito z

krzyzowan linii SE76N/12 1 SR81.



Pierwsza z ocenionych cech to termin poczatku kwitnienia rosliny, ktéry okreslano liczba
dni od 1 maja. Rosliny zakwitaly na przetomie maja i czerwca 2019. Zakwitanie roslin w
obrebie tego samego genotypu bylo wzglednie rownomiernie o czym $wiadcza relatywnie
niskie wspotczynniki zmienno$ci (W%). Heterozja ro§lin mieszacowych zasadniczo objawiata
si¢ wezesniejszym kwitnieniem, ale w kilku kombinacjach mieszancowych z udziatem linii SR
zaobserwowano opoznienie terminu zakwitania (pomimo, ze ro$liny wykazywaty wigor i miaty
silnie wysunigte ktosy, nie wyrzucaly pylnikow) — w tabeli 5 pojawily si¢ w ostatniej kolumnie
warto$ci przekraczajagce 100%. Dotyczylo to glownie mieszancéw z udzialem roslin
pochodzacych ze starej rosyjskiej odmiany Vjatka. W kombinacjach z innymi liniami
wsobnymi mieszance tych samych ro$lin tez zakwitaty p6zno, ale nie p6zniej niz linia wsobna.
Prawdopodobnie wplyw na wynik mial wzglednie wczesny termin kwitnienia linii SR w
porownaniu do pozostatych linii wsobnych.

Wysoko$¢ roslin byla mocno zréznicowana. Generalnie wszystkie mieszance F1 byty
wysokie, znaczaco wyzsze niz linie wsobne. W obrebie pojedynczych genotypdw zmiennosé
fenotypowa najczesciej nie byta duza i warto$ci wspolczynnika zmiennosci w nielicznych
przypadkach przekraczaty 10%. Wsrod linii rodzicielskich SR81 miata najnizsza wysokos$¢, ale
mieszance z jej udzialem byly poréwnywalne do pozostalych obiektéw doswiadczenia.
Mieszance wszystkich czterech linii wsobnych z roslinami pochodzacymi z odmiany Vjatka
nalezaty do najwyzszych obiektow doswiadczenia.

Krzewienie ogolne i produkcyjne charakteryzowato si¢ bardzo duzg zmienno$cig o
charakterze losowym. Zaden z badanych obiektow nie byt pod wzgledem tej cechy wyréwnany,
nawet rodzicielskie linie wsobne. Wysokie warto$ci wspotczynnikdw zmiennosci potwierdzaja,
ze krzewienie jest cechg o niskim poziomie odziedziczalno$ci. Wsrdd linii rodzicielskich dosé
silnie krzewita si¢ SR81, co przetozylo si¢ na brak wyraznego efektu heterozji krzewienia u jej
mieszancow.

Srednia dtugos¢ klosa badanych obiektow do$wiadczenia miescita sie w granicach od
niespetna 8 cm (linia SE76N/12) do ponad 12 cm u niektoérych mieszancow. Przekladato si¢ to
na ponad 50% wzrost dtugosci ktosa mieszancéw wzgledem wyjsciowej linii mateczne;.
Zmienno$¢ fenotypowa w obregbie genetycznie tozsamych obiektow byla na ogot niewielka
(wspdtczynniki zmiennosci ponizej 10%), ale zdarzatly si¢ wyjatki — gtownie bylo to nastepstwo
obecnosci pojedynczych roslin o bardzo stabo wyksztalconych klosach.

Liczba ktoskoéw z klosie jest $cisle zwigzana z dlugoscia klosa, stad wyniki oceny obu
cech sa w duzym stopniu zgodne. W obrebie badanych obiektow liczba kloskow w klosie na
ogot byta do§¢ wyréwnana, ale zdarzaty si¢ odstgpstwa. Wsrdd linii rodzicielskich, na uwage

zastluguje linia SR, ktora charakteryzowata si¢ wzglednie duza liczba kloskdéw, co



spowodowato ze u czgsci mieszancow z jej udziatem w ogoéle nie odnotowano efektu heterozji
wzgledem tej cechy.

Zawigzywanie ziaren u mieszancoOw bylo wyraznie lepsze niz u linii rodzicielskich.
Jeszcze wigksze roznice migdzy mieszancami, a matecznymi liniami wsobnymi byly widoczne
przy ocenie masy ziaren z ktosa. Czg$¢ z badanych mieszancow F1 wykazywata objawy
czegsciowej lub pelnej meskiej sterylnosci. Cecha ta nie byla szczegdbtowo oceniana, ale ze
wzgledu na fakt jej zaobserwowania w polu w czasie kwitnienia, do analiz liczby ziaren w
ktosie 1 masy ziarna z ktosa wzi¢to pod uwage wylacznie ktosy nieizolowane. Zmienno$¢
fenotypowa w obregbie badanych obiektow (niewynikajaca z genotypu) byla na ogot dos¢

znaczna dla obu cech.

Temat badawczy 2

Ocena plonowania populaciji syntetycznych o zréznicowanej strukturze genetycznej.

Dwie wzorcowe odmiany mieszancowe (KWS Binnto F1 i KWS Serafino F1) plonowaty
najlepiej ze wszystkich obiektow w do$wiadczeniu, zarowno w roku 2018, jak i 2019. Ich
przewaga nad pozostalymi obiektami doswiadczalnymi byta wyrazna w kazdej lokalizacji, a
stabilno$¢ plonowania potwierdzaja wartosci wspotczynnikow zmiennos$ci nie przekraczajace
11%. Odmiana populacyjna Antoninskie plonowata wyraznie gorzej od mieszancow, ale lepiej
od wszystkich sze$ciu badanych populacji syntetycznych. Najlepiej plonujace syntetyki to
SYN4, SYNS5 1 SYN2. Ich plony wykazywaty duzag zmienno$¢ w zaleznosci od srodowiska —
wspotczynniki zmiennos$ci we wszystkich trzech przypadkach przekraczaty 20%. Najstabiej
plonujacym obiektem doswiadczenia byt syntetyk SYN3. Jego plon byt o ponad potowe
mniejszy niz plony dwoch wzorcowych odmian mieszancowych.

W 2018 roku wyzsze plony uzyskiwano w doswiadczeniu zalozonym w Wiatrowie, gdyz
Nagradowice bardzo silnie dotkneta susza. W 2019 roku plonowanie zyta w obu lokalizacjach
byto na podobnym poziomie.

Badane populacje syntetyczne charakteryzowaty si¢ srednig wysokoscig w granicach od
127 do 132 cm. Nie odbiegaty pod tym wzgledem znaczaco od dwdoch wzorcowych odmian
mieszancowych (Srednio ok. 127 cm wysokosci). Najwyzszg odmiang byta populacja
Antoninskie, ktorej wysokos¢ byta o ok. 10cm wigksza niz pozostatych badanych obiektow
doswiadczenia. Wysoko$¢ ro$lin badanych genotypéw byla porownywalna w rdznych
warunkach srodowiska (wzglednie niskie warto$ci wspotczynnikéw zmienno$ci).

Roéznice w wysokosci roslin nie miaty wigkszego znaczenia dla poziomu wylegania.

Warunki pogodowe nie prowokowaly wylegania zyta w zadnej z lokalizacji. W Wiatrowie w



2018 roku wyleganie w ogodle nie wystapito, w pozostatych lokalizacjach odnotowano co
najwyzej lekkie pochylenie roslin, ktore nie roznicowato badanych obiektow doswiadczenia.

Sposrdad istotnych choréb zyta w obu latach zaobserwowano tylko obecno$¢ rdzy
brunatnej. Maczniak nie pojawil si¢ w zadnej lokalizacji. Nasilenie rdzy na lisciach byto dos¢
duze, najsilniejsze w Wiatrowie w 2019 roku, najstabsze w tym samym roku, ale w
Nagradowicach. Wérod badanych obiektow doswiadczenia nie zaobserwowano znaczacego
zrdznicowania pod wzgledem odpornos$ci na t¢ chorobe, chociaz §rednio najnizsze warto$ci
oceny zdrowotnosci (ponizej 4) dotyczyly najlepiej plonujacych syntetykéw (SYN2, SYN4 i
SYNS5)

Temat badawczy 3

Wytworzenie i ocena zestawu linii introgresyjnych.

U badanych linii zauwazalne jest poglebianie si¢ depresji wsobnej. Pojawila si¢ ona juz
w trakcie otrzymywania kolejnych pokolen krzyzowan wstecznych, a $cisty chow wsobny
poglebil ten trend. Zywotno$¢ roélin, a co za tym idzie - liczba zbieranych ziaren z ktoséw byta
w niektorych liniach wyraznie mniejsza niz we wczesniejszych pokoleniach. Zabiegiem, ktory
pozwolil na zatrzymanie trendu malejacego w liczebnosci linii bylo siggnigcie po rezerwy
nasion otrzymane z ktoséw siostrzanych do wypadajacych linii. Dzigki temu w reprodukcji
pozostaje aktualnie okoto 190 linii (wysiane jesienig 2019). W tym jest 90 linii B3S4, reszta na
nizszym poziomie chowu wsobnego. Nieco wiegcej linii stanowily te, ktore wywodzity si¢ z
krzyzowan, w ktorych role powracajacego partnera stanowita linia hodowlana WM18R (seria
linii oznaczona jako InB). Wykorzystanie linii 541 (linia wyhodowana w ZUT Szczecin do
celow badawczych) w krzyzowaniach wypierajacych wplyneto na mniejszy wigor tworzonych
linii introgresyjnych (linie oznaczone jako InA).

Z siewek wszystkich linii pobrano proby lisci i wyizolowano DNA. Proby DNA z 90
najbardziej zaawansowanych w hodowli linii wykorzystano do analiz DArTseq, natomiast
wszystkie linie poddano analizom PCR. Celem prowadzonych badan genetycznych byto
okreslenie zroznicowania genetycznego w obrebie tworzonego zestawu linii introgresyjnych.

Dwadziescia markeréw PCR zlokalizowanych na wszystkich siedmiu chromosomach
zyta zostato uzytych do oceny linii rodzicielskich:

Chromosom 1:

€9696

c8211

c10892

Chromosom 2:



c1249

€921

cl15

Chromosom 3:

c344

c1616
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Chromosom 4:

AK358008

AK252386

MtrA22

d508318

c10140

TC363434

Chromosom 6:

c7290

c1800

c8386

Chromosom 7:

c19108

c6154

Sposrdd nich szes¢ markeréw wykazujacych kodominujacy charakter dziedziczenia
zostalo uzytych do analiz w pelnym zestawie linii introgresyjnych. Byty to markery:

c10140 [4R]

AK358008 [4R]

AK252386 [4R]

c1249 [2R]

c8211 [1R]

€9696 [1R]

Dzigki mozliwosci identyfikacji heterozygot wytypowano linie, ktére posiadaja
introgresje lub pozostajg w stanie heterozygotycznym w danym locus. Udziat heterozygot w
badanym materiale byt stosunkowo niewielki (uzyskano w tym zakresie znaczacy postep w
poréwnaniu do podobnych analiz wykonanych na wcze$niejszym etapie badan). Wyniki
zebrano w matryce danych bedace narzedziem pomocnym przy kontynuowaniu prac

hodowlnych nad wytworzeniem zestawu w peini homozygotycznych linii.



Analizy DArTseq dostarczyly danych o ponad 50 tysigcach markerow (37721
dominujacych SilicoDArT 1 13736 kodominujacych SNP). Uzyskane dane wykorzystano do
oceny zroznicowania genetycznego miedzy badanymi obiektami. Zgodnie z oczekiwaniami
wszystkie linie serii InA wykazywaty duze podobienstwo do siebie i do linii 541. Seria linii
InB zawierala rowniez genotypy podobne do siebie i jednoczesnie zblizone do liniit WM18R.
W tym drugim jednak przypadku poziom genetycznego podobienstwa linii introgresyjnych do
formy uzytej jako powracajacy rodzic w krzyzowaniach wstecznych okazat si¢ znaczgco nizszy
niz to jest widoczne w przypadku linii 541 1 serii InA. Moze to wskazywac¢ na konieczno$¢
wykonania dodatkowej serii krzyzowan wstecznych migdzy liniami InB a linig WM18R, gdyz
celem prac nad liniami introgresyjnymi jest stworzenie zestawu linii blisko-izogenicznych. W
przypadku serii InA tez identyfikowano linie wykazujace nieco mniejsze podobiefnistwo do linii
rodzicielskiej 541, ale spora cz¢$¢ linii jest juz wysoce podobna genetycznie do formy

rodzicielskiej.
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WSTEP | CEL BADAN

Rejestracja plerwszej odmiany mieszancowe] Iyta w Polsce miala miejsce rmiemal cwierté wicku termu. Od tego czasu znaczenie odmian méeszancowych
systematycinie rodnie, warasta tod wyrainie ich przewags utytkowa nad tradycyjaymi odmisnamd populacyjoymi. O plennoscl odmian fyta decyduje priede
wizystkim ofekt hoterozji. Ze wzgledu na obcopyinodl w kaddej odmianie Iyta obseewownna just zmianncde geostyczna, » wige kakda odmisna skiada iy 2
genotypow lepszych | gorszych pod wagledem przydatnesc! rolnicze). Loglicznym waloskiem wyndkajgeym 2 tego fakiu jest stwierdzenie, 2e odmiany mieszancowe
Jako plenniejsze od odmian populacyjmych muszy zawlerat wigoe) genotypow lepszych, W prezentowano] pracy podjeto probe scharaktoryzowania genotypow
kifkunastu odmian fyta pod wazghodem ich struktury genetyczne

MATERIAL | METOOY

Badaniami objeto & odmian poputacyjrych (w tym odmiany historyczne): Amito, Armand, Bosmo, Daskowskie Diament, Dofkowskie Granat, Horyzo, Starko
Viatha, & takie 5 odmian populacyjrych: Bono F1, Kento F1, Palazzo F1, Skaltio F1 1 Stakkato F1, Trzy odmiany misszancows (Bonoe F1, Konto F1 | Skaltio F1)
analizowano w dwoch niezalatnia pobranych prébach rodlin (replikacje). Z kaddej cdmiany (préby) badaniami objgto od 93 do 94 losowo wybranych pojedyaczych
rodiin tworzacych odrgbng probe poddany genotypowaniu. Analiza genetyczna zostala wykonana metody DArTseq geneorujacy dwa rodzaje markesdw: SilicoDArT
(markery o charakterze dominujacym) oraz SNP (markery kodominujace, pozwalajace na Identyfikacjy heterozygot)

Frekwencje heterazygotycenych foci wyliczano dis markerdw SNP, dia klérych uzyskano minimum 50 informatywnych danych. Wapolczynnikl podobienstwa
genetycznego oraz dendrogramy llustrgace relacje pomigdzy rodlinami wewnatrz odmiany w@yskane metoda UPGMA w programie NTSys 2.2 wykorzystujac
markory SilicoDArT.

Tabela 1. Wirtoss wagdeezy e Tabwl 2. F 1 kvoncis hetarosypefpeanyeh 6o w Sadarmych cdvieach tyta
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W zaleznodsi od badane| proby uxyskano od 84446 do 114366 markerdw SilicoDAST, ktdre wuyto do okretienia wapdiczyrnikdw podobienstwa genetycznege
mégdzy roflimami wehodzaoymi w sklad poszczegéinych odmian (tab.1). Podoblenstwo genetyczne rodlin tworzacych odmiany populocyine miedcito sl w
granicach od 0,64 do 0.94 | byto nico maiejaze od zaobserwowanego w odmianach mieszancowych (wspolczymniki podobionistwa od 0,68 do 0.89). Praykladowe
dendrogramy dia jedne) x odmian populacyjrych | jecine] mieszancowe] zaprezontowano na rysunkach 1.2,

Markery SNP postulyty do oceny stopnia heterarygotycenodci w obrobis odmian. W analizie wykorzystano wytqcenis markery, dia kiorych liczba informatywaych
danych wynosila powyze| 50 (w zaernoscl od badane| proby bylo ich od 35538 do 56477). Sredni udziat hetorozygol w badanych odméanach meoscll sig w
granicach od ok, 14% do ponad 25%. Whraw oczekiwamom nle stwierdzono zwighszone) frukwencil hetorozygol w odmianach mieszafcowych 2yta w pordwnaniu
do odmian popsilacyinych Odssink heterozygotycznych foci dia sledmiu & odmiu badamych odminn populacyjnych przekraczal 18 Wsrystkie odmiany
misszancowe mialy ten wakadnik mnlejszy nid 18% {tah.2)

Rys. 1 Ganetycarw podobinistwo rodlin odmiany Amilo ocenions pray ulyciv Rys. 2 Ganelycaie podobienstwo roslin odmiany Bone F1 ocenione prey
markerdw SillcoDAST wycly markaedw SilicoDAST
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