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i Aklimatyzacji Roslin — Panstwowy Instytut Badawczy, Radzikow, 05-870 Blonie. Email: K.barchacka@ihar.edu.pl

Celem tegorocznego tematu badawczego byta kontynuacja oceny dziedziczenia znacznikéw
genetyczno/biochemiczno/fizjologicznych produktywnos$ci | masy korzenia w przekazanych przez
poszerzenie puli

hodowcow genotypach/materiatach hodowlanych 1|
genotypow. Cel realizowano za pomoca 4 zadan (Rys. 1).

1  Wykonanie 4 dalszych krzyzowan linii zr6znicowanych pod katem znacznikéw 1 cech

plonotworczych.

7 Ocena poziomu ekspresji wzglednej genow 7aCKX1, TaCKX6 oraz TaNAC2-54 w korzeniach

siewek.

Identyfikacja zmiennosci genetycznej pszenicy korelujgcej
Z potencjatem plonotworczym i wybranymi cechami systemu

Korzeniowego
K. Barchacka, A. Nadolska-Orczyk

Zaktad Genomiki Funkcjonalnej Instytut Hodowli

Materialy | metody

W roku 2019 do badan zostat wytypowany kolejny zestaw 10 genotypow 0 zroznicowanej produktywnosci I innych cechach
hodowlanych. Byt on wybrany z dotychczas wstepnie przebadanych przez nas materialow hodowlanych. Wykonano dalsze cztery
krzyzowania I otrzymano mieszance pokolenia F;. Z nasion roslin mieszancowych F, szesSciu krzyzowek wyprowadzono rosliny
pokolenia F, 1 wraz z wybranymi genotypami poddano analizom (ekspresja genow, charakterystyka fenotypowa), zgodnie
ze schematem (Rys. 2).

charakteryzowanych

RT-gPCR

Analiza ekspresji genow

TaCKX1, TaCKX2.1/2.2 Analiza

\ e
5 Ocena poziomu ekspresji wzglednej gendw TaCKX1, TaCKX2.1, TaCKX2.2 oraz TaNAC2-54 IZOIa(?’Ja R!\IA’ # oraz TaNAC2-5A w kiosach Cechy AR
w dojrzewajacych ktosach wytypowanych genotypow. Ocena 1105C10W3- Synteza cDNA 7 DAP -fenotypowe - Krzyzowania » sokolenia
A : o _ o | takos$ciowa Analiza ekspresji genow :
A Ocena najwazniejszych cech fenotypowych jak masa korzenia siewek 1 produktywnos¢ oraz J - TaCKX1, TaCKX6 oraz 6F, i 6F,

innych waznych cech.

Rys. 1. Zadania zrealizowane w tegorocznym temacie badawczym.

Wyniki

TaNAC2-5A w korzeniach
siewek

Rys. 2. Schemat metodyki dla tematu badawczego na rok 2019.

Wyniki przedstawiono na rysunkach 3 — 8 A, B, C. Kazdy z nich prezentuje kolejno otrzymane dane dla linii matecznej i1 ojcowskiej oraz szesciu wybranych segregujacych w F, roslin. Na rysunkach A przedstawiono
poziom ekspresji czterech gendw: TaCKX1, TaCKX2.1, TaCKX2.2 oraz TaNAC2-5A w ktosie 7 DAP (A); na rysunkach B poziom ekspresji trzech gendéw: TaCKX1, TaCKX6 oraz TaNAC2-5A w korzeniach siewek (B) a na
rysunkach (C) wartosci wzgledne cech fenotypowych. Dla tatwiejszego porownania wartosci ekspresji 1 cech fenotypowych, dane dla linii matecznej sprowadzono do wartosci wzglednej 1,00. Segregujace pojedynki
przekraczaja wartosci rodzicielskie w gore lub w dot. Mozna zaobserwowac, ze wyzsza ekspresja badanych genow w ktosie 7 DAP jest zwykle zwigzana z nizszymi wartosciami cech plonotworczych.
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Rys. 3 A, B, C. Ekspresja genoéw TaCKX oraz TaNAC2-5A w ktosie (A) i korzeniu

(B) oraz wartosci cech fenotypowych (C) w liniach rodzicielskich oraz 6
pojedynkach F, 1K.
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Rys. 6 A, B, C. Ekspresja genow TaCKX oraz TaNAC2-5A w ktosie (A) 1 korzeniu

(B) oraz wartosci cech fenotypowych (C) w liniach rodzicielskich oraz 6
pojedynkach F, 4K.
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Rys. 4 A, B, C. Ekspresja genow TaCKX oraz TaNAC2-5A w ktosie (A) 1 korzeniu

(B) oraz wartosci cech fenotypowych (C) w liniach rodzicielskich oraz 6
pojedynkach F, 2K.
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Rys. 7 A, B, C. Ekspresja genow TaCKX oraz TaNAC2-5A w ktosie (A) 1 korzeniu

(B) oraz wartosci cech fenotypowych (C) w liniach rodzicielskich oraz 6
pojedynkach F, 5K.
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Rys. 5 A, B, C. Ekspresja genow TaCKX oraz TaNAC2-5A w ktosie (A) 1 korzeniu
(B) oraz wartosci cech fenotypowych (C) w liniach rodzicielskich oraz 6
pojedynkach F, 3K.
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Rys. 8 A, B, C. Ekspresja genow TaCKX oraz TaNAC2-5A w ktosie (A) 1 korzeniu

(B) oraz wartosci cech fenotypowych (C) w liniach rodzicielskich oraz 6
pojedynkach F, 6K.

1. Istotna statystycznie, silna korelacja pomiedzy ekspresja genow TaCKX1, TaCKX2.1 a TaCKX2.2 oraz TaNAC2-5A, a takze miedzy ekspresjag TaCKX2.1 a TaCKX2.2 oraz TaNAC2-5A w dojrzewajacych ktosach 7 DAP

w fitotronie swiadczy 0 silnej wspotregulacji tych genow.

2. Pozytywna korelacja pomiedzy ekspresja genu TaCKX1 w ktosach 7 DAP oraz masa korzenia potwierdza mozliwos¢ uzycia te] wartosci jJako miernika do oceny wzrostu korzeni siewek a tym samym prognozowania

produktywnosci roslin.

3. Negatywna korelacja ekspresji genu TaCKX1 w korzeniu z masa korzenia potwierdza przydatno$¢ poziomu ekspresji tego genu jako znacznika masy korzenia a tym samym produktywnosci.
4. Istotne, dodatnie lub ujemne korelacje genow TaCKX1, TaCKX2.2, TaNAC2-5A z cechami plonotworczymi swiadcza o ich udziale w produktywnosci.
5. Krzyzowanie linii r6znigcych si¢ poziomem ekspresji (w ktosach 7 DAP i korzeniach siewek) oraz cechami plonotworczymi dostarczy nam informacji na temat dziedziczenia ekspresji tych genow.

Badania byly finansowane przez Ministerstwo Rolnictwa i Rozwoju Wsi, PBWPR nr S.



