Mapowanie genu odpornoSci na rdze brunatnq Lr55 w pszenicy zwyczajnej
(Triticum aestivum L.)
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WSTEP

Rdza brunatna zbéz i traw wywotywana jest przez patogen Puccinia triticina jest jednag z najpowazniejszych choréb lisci pszenicy jarej oraz ozimej. Najwieksze straty
wyrzadza w uprawie pszenicy ozimej. Obserwowana jest we wszystkich fazach rozwojowych roslin. Przy silnym porazeniu starty wywotane przez tq chorobe siegaja od 40 do
50%. W Polsce srednio straty w plonach szacuje sie na okoto 5 do 10%. Choroba wystepuje zwykle w cieplejszych i bardziej suchych regionach kraju. Znaczne spadki plonéw
maja miejsce przy cieptej pogodzie. Czynnikiem sprzyjajacym rozwojowi jest takze dtuzszy okres stonecznej pogody wiosng i wczesnym latem. Jej wystepowaniu sprzyja
uprawa odmian podatnych na porazenie oraz silny rozwdj choréb w poprzednim roku. Wystepowanie rdzy brunatnej zbdz i traw powoduje obnizenie dorodnosci ziarna i
ogdlnej masy plonu, a takze zdrobnienie ziarna i obnizenie jego wartos$ci odzywcze].

Gtdwnym celem dzisiejszej produkcji roslinnej jest uzyskanie jak najwyzszego plonu przy jednoczesnej minimalizacji stosowania $rodkéw ochrony roslin. Uprawa odmian
o korzystnych cechach gospodarczych, w tym réwniez o wysokim potencjale ich plonowania, $cisle zwigzana jest z ich odpornoscia na choroby grzybowe oraz wirusowe. Waznq,
role odgrywa hodowla odpornos$ciowa zbdz, ktora dysponuje wieloma narzedziami genetyki klasycznej i molekularnej, ktére z powodzeniem moga by¢ wykorzystywane w celu
uzyskania roslin odpornych na powszechnie wystepujace choroby grzybowe zbdz. Wykorzystanie markeréw DNA, znalazto szerokie zastosowanie w programach hodowlanych.

Konstruowanie map genetycznych oraz identyfikacja loci cech ilosciowych pozwala na przedstawienie potozenia poszczegdlnych genéw na chromosomie powigzanych z dana

cecha,

CEL BADAN

Celem pracy byto wyznaczenie markera(ow) molekularnego(ych) sprzezonego(ych) z genem odpornosci na rdze brunatnq zboz i traw Lr55.

MATERIAL I METODY

v Odmiana pszenicy ozimej Bogatka, odmiana chlebowa (B), o bardzo dobrym i stabilnym plonowaniu, dobrej mrozoodpornosci oraz o dobrej
odpornosci ha choroby grzybowe pszenic ozimych.

v" Odmiana pszenicy ozimej Nadobna, odmiana chlebowa (B), o dobrym i stabilnym plonowaniu, matej mrozoodpornosci oraz o $redniej odpornosci na
choroby grzybowe pszenic ozimych.

v Linia KSO4WGRC45 (ID TA5072) z genem odpornosci Lr55, pochodzacy Elymus trachycaulus (zrodto: Kansas State University, Wheat Genetics

Resource Center).

Dwie populacje mapujace: F, (Bogatka x Lr55) oraz (Nadobna x Lr55).

74 polimorficznych markerow mikrosatelitarnych SSR.

15 DArTseq z chromosomu 1B.

15 enzyméw restrykcyjnych.

87 polimorficznych kombinacji marker DArTs / restryktaza.
Testy infekcyjne na populacjach mapujacych.
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v" Przeprowadzone analizy potwierdzity, ze gen Lr55 jest zlokalizowany na chromosomie 1B w rejonie
14.3 a 30.7cM na mapie genetyczne;.
v Dodatkowe analizy segregacji wskazuja ze gen Lr55 zlokalizowany jest na poczatku krétkiego 0.0 SARAELS
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