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Mapowanie genu odpornosci na rdz¢ brunatng
Lr55 w pszenicy zwyczajnej
(Triticum aestivum L.)

Rdza brunatna zb6z i traw jest jedna z najpowazniejszych chorédb lisci pszenicy jarej
oraz ozimej. Najwigksze straty wyrzadza w uprawie pszenicy ozimej. Obserwowana jest
we wszystkich fazach rozwojowych roslin. Przy silnym porazeniu starty wywotane przez
ta chorobe sig¢gaja od 40 do 50%. W Polsce $rednio straty w plonach szacuje si¢ na okoto
5 do 10%.

Glownym celem dzisiejszej produkcji roslinnej jest uzyskanie jak najwyzszego plonu
przy jednoczesnej minimalizacji stosowania $rodkow ochrony ro$lin. Uprawa odmian
o korzystnych cechach gospodarczych, w tym rowniez o wysokim potencjale ich
plonowania, $cisle zwigzana jest z ich odpornoscia na choroby grzybowe oraz wirusowe.
Wazng role odgrywa hodowla odpornosciowa zbdz, ktora dysponuje wieloma
narzedziami genetyki klasycznej i molekularnej, z powodzeniem mogacych by¢
wykorzystywane w celu uzyskania ros§lin odpornych na powszechnie wystepujace
choroby zboz.

Wykorzystanie narzedzi biologii molekularnych, w tym markeréw DNA, znalazto
szerokie zastosowanie w programach hodowlanych. Konstruowanie map genetycznych
oraz identyfikacja /Joci cech ilosSciowych pozwala na przedstawienie potozenia
poszczegdlnych gendow na chromosomie powigzanych z dang cecha.

Celem niniejszej pracy bylo wyznaczenie markerow molekularnych sprzezonych z
genem odpornosci na rdz¢ brunatng zbo6z i traw Lr55. Materiat ro§linny stanowity dwie
populacje mapujace: F, (Lr55xBogatka) oraz F, (Lr55xNadobna). Do mapowania genu
Lr55 wykorzystano gcznie 15 markerow DArTs oraz 68 markeréw SSR. Na podstawie
analizy sprzezen genetycznych ustalono rozmieszczenie genu Lr55 wraz z markerami
oraz okreslono odleglosci genetyczne pomigdzy nimi.
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