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Wstep i cel pracy

Jeczmien uprawny (Hordeum vulgare L.) jest jednym z najwazniejszych zbdz
uprawianych w Polsce jak i na §wiecie. Wysoki oraz jakosciowo dobry plon zagrozony jest
przez réznego rodzaju patogeny, w tym grzybowe. Rdza karlowa jeczmienia powodowana
przez grzyba Puccinia hordei Otth. moze spowodowaé znaczne straty plonu w sprzyjajacych
warunkach pogodowych (Singh i in. 2019). Stosowanie ochrony chemicznej jest coraz mniej
optacalne, a ich stosowanie moze mie¢ negatywny wplyw na $rodowisko naturalne.
Alternatywa stosowania $srodkow chemicznych jest uprawa odmian jgczmienia posiadajacych
odpornos¢ na wybrane patogeny. Populacja patogendw ciagle si¢ zmienia, odpornos¢ odmian
stosowanych obecnie moze zosta¢ przetamana przez nowe patotypy. Nalezy wigc poszukiwaé
nowych zrédet odpornosci, ktore bedzie mozna wprowadzi¢ do materiatdéw hodowlanych.

Celem niniejszej pracy jest:

e identyfikacja genéw odpornosci na P. hordei w liniach Ph873-2 oraz Ph4974-4
wyprowadzonych z odmian miejscowych,

e okreslenie sposobu dziedziczenia odporno$ci na P. hordei w badanych liniach
jeczmienia,

e okreslenie alleliczno$ci genow odpornosci linii Ph873-2 oraz Ph4974-4 w stosunku do
genow odpornosci na P. hordei opisanych w literaturze,

e zlokalizowanie genow odpornosci linii Ph873-2 oraz Ph4974-4 na mapie genetycznej
jeczmienia.



Materialy i metody

Materiat ro$linny i izolaty P. hordei:

dwie linie jeczmienia jarego (H. vulgare ssp. vulgare L.) Ph873-2 oraz Ph4974-4
wyselekcjonowane z odmian miejscowych pochodzacych odpowiednio z Tunezji oraz
Wtoch (Sardynia);

Zestaw roznicujacy skladajacy si¢ z 28 linii jgczmienia zawierajacych znane geny
odpornosci: Rphl, Rph2, Rph3, Rph4, Rph5, Rph6, Rph7, Rph8, Rph9, Rph10, Rph11,
Rph12, Rph13, Rph14, Rphl5, Rphl6, Rphl7, Rph18, Rph19, Rph21, Rph27;
populacje mieszancowe: Ph873-2 x L94 - pokolenie F> (195 roslin), F3 (192 rodziny) i
F7 (189 linii) oraz populacje Ph4974-4 x L94 - podwojone haploidy (109 linii);

zestaw 22 izolatow P. hordei do okre$lenia typoéw infekcji badanego materiatu
ros§linnego, z czego 16 pochodzito z kolekcji wtasnej, zgromadzonej w Zaktadzie
Biologii Stosowanej, IHAR-PIB, a sze$¢ z Uniwersytetu Minnesoty w Stanach
Zjednoczonych Ameryki Potnocnej (Brain Steffenson, Department of Plant Pathology,
Cereal Disease Laboratory).

Metody badawcze:

Sposob dziedziczenia cechy odpornosci linii Ph873-2 okreslono poprzez stosunek
rozszczepien ro$lin podatnych 1 odpornych w pokoleniu F> oraz rodzin
niesegregujacych podatnych i odpornych oraz rodzin segregujacych w pokoleniu F3
populacji Ph873-2 x L94. Dla linii Ph4974-4 oceniono stosunek rozszczepien roslin
podatnych i odpornych linii DH populacji Ph4974-4 x L94;

izolacj¢ DNA wykonano wedlug zmodyfikowanej procedury CTAB;

analiza BSA pokolenia F2 populacji mapujacej Ph873-2 x L94 w celu wstgpnego
ustalenia pozycji genu odpornosci linii Ph873-2 w genomie jeczmienia;

analiz¢ DArT-seq populacji mapujacej Ph873-2 x L94 przeprowadzono dla 22 roslin
homozygotycznie odpornych oraz 22 roslin homozygotycznie podatnych pokolenia F7.
W populacji mapujacej Ph4974-4 x L94 analiz¢ t3 wykonano dla 45 roslin
homozygotycznie odpornych oraz 46 roslin homozygotycznie podatnych linii DH;
wyselekcjonowane markery zostaly uzyte do testu Kruskala—Wallisa (p=0,05)
badajacego zgodnos¢ rozktadu wariantow markerow DArT-seq z odpornoscig badanych
linii w programie MapQTL 6;

mapy sprzg¢zen genetycznych zostaty przygotowane z uzyciem programu JoinMap 4.0.
Wygenerowane mapy zobrazowano oraz poréwnano do map otrzymanych z Diversity
Arrays Technology Pty. Ltd przy pomocy programu MapChart 2.32;

analiza bioinformatyczna — sekwencje markerow powigzanych z badanymi genami
odpornos$ci uzyto do przeszukania genomu referencyjnego jeczmienia zdeponowanego
w bazie danych Ensembl Plants (2020) w celu ustalenia ich lokalizacji w genomie
jeczmienia, a takze okreslenia gendéw w obrebie ktorych znajduje si¢ dany marker.
Funkcje biatek kodowanych przez te geny ustalono przy uzyciu bazy danych UniProt
(2021) oraz InterPro (2021);

test allelicznosci - populacje mieszancowe pokolenia F2 po krzyZzowaniu linii Ph873-2
z liniami Sudan (Rphl), P1584760 (Rph14), Bowman + Rphl5 (Rphl5), Hs680-1
(Rph16) i1 81882/BS1 (Rph17), oraz linii Ph4974-4 z odmiana Gold (Rph4).

Kolejne etapy podjetych badan w ramach rozprawy doktorskiej obrazuje rycina 1.
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Rycina 1. Schemat analiz linii Ph873-2 (zielone strzatki) oraz Ph4974-4 (niebieskie strzatki) odpornych na rdze
kartows.

Wyniki i dyskusja

Ciagle poszukiwanie nowych gendéw odpornosci jeczmienia jest odpowiedzia na
nieustanny wyscig zbrojen pomigdzy rosling i patogenami. Nowe patotypy organizmow
chorobotworczych z czasem przetamuja dotychczas efektywna odporno$¢ warunkowang
aktualnie stosowanymi genami odporno$ci (Park i in. 2015). Odmiany miejscowe razem z
gatunkami blisko spokrewnionymi (np. H. spontaneum) stanowig cenne zrodto nowych genow
odpornosci. Przyktadem jest gen Rph21, ktory zostat zidentyfikowany w odmianie miejscowej
pochodzacej z Urugwaju (Sandhu i in. 2012). W ostatnich latach badanie odmian miejscowych
pozwolito na identyfikacje nowych gendow odpornosci na takie choroby jak maczniak
prawdziwy (Blumeria graminis f. sp. hordei) (Piechota i in. 2019; Piechota i in. 2020;
Abdullaev i in. 2021), rynchosporioza (Rhynchosporium commune) (Looseley i in. 2020),
zgorzel siewek (Cochliobolus sativus) (Visioni i in. 2020), fuzarioza (Fusarium
pseudograminearum) (Gao i in. 2019), rdza zo6tta jgczmienia (Puccinia striiformis f.sp. hordei)
(Visioni i in. 2018), ale takze genow warunkujacych poprawienie parametrow jakosciowych
jak 1 wartosci browarnej jeczmienia (Goddard 1 in. 2019).

Réwniez Instytucie Hodowli 1 Aklimatyzacji Roslin — Panstwowym Instytucie
Badawczym w Radzikowie w ostatnich kilkunastu latach prowadzono intensywne badania nad
odmianami miejscowymi jeczmienia. Badania te umozliwily selekcje obiektow zawierajacych
potencjalnie uzyteczne geny odpornosci na choroby, w tym rdzg karlowa powodowang przez
P. hordei. Sposrod ocenianych roslin odmian miejscowych, wybrano rosliny wykazujace
wysoka odporno$¢ na P. hordei, a nastgpnie utworzono z nich czyste linie.

Obie linie wykazywaly profil odpornosci (na zestaw izolatow P. hordei) inny niz
genotypy niosace dotychczas scharakteryzowane geny odpornos$ci, co oznacza, ze linie te moga
stanowi¢ zrodta nowych gendéw odpornosci. Linia Ph873-2 wykazywata odpornos¢ na
wiekszo$¢ testowanych izolatow, co sugeruje przydatno$¢ genu odpornosci tej linii w hodowli.



Profil odpornosci warunkowanej genem Rph873-2 jest bardzo zblizony do profilow odporno$ci
warunkowanej genami Rph7, Rph15 oraz Rph18.

Linia jeczmienia Ph873-2 wykazywata odporno$¢ na 15 sposrod 16 izolatow
testowanych w Polsce oraz odporno$¢ na cztery z szesciu izolatow testowanych w USA. Linia
jeczmienia Ph4974-4 wykazata odporno$¢ na siedem sposrdd 16 izolatéw testowanych w
Polsce oraz na dwa z szedciu izolatdow testowanych w Stanach Zjednoczonych Ameryki
Potocne;.

Klasyczna analiza genetyczna odpornosci badanych linii na P. hordei wykazata, ze
odporno$¢ niesiona przez linie Ph873-2 oraz Ph4974-4 warunkowana jest pojedynczym genem
dominujgcym. Niemniej jednak, stosunek rozszczepien odpornosci w pokoleniu F2 populacji
mapujacej Ph873-2 x L94 odbiegat od teoretycznego stosunku rozszczepien dla pojedynczego
genu dominujacego. Przyczyng tego moze by¢ nieréwnomierne rozprowadzenie zarodnikéw
rdzy podczas zakazania, btad podczas oceny fenotypowej, a co za tym idzie zla klasyfikacja
ocenianych obiektow, lub zamieszanie w probkach ziarna. Problemy z klasyfikacja badanych
obiektéw, a co za tym idzie rozbiezno$cig teoretycznych stosunkow rozszczepien w stosunku
do zaobserwowanych opisat Pathan z zespotem (2007), czy tez ElImansour w swojej rozprawie
doktorskiej (2016).

Analiza BSA (ang. Bulk Segregant Analysis, taczna analiza segregantow) pozwolila na
ograniczenie nakladu pracy 1 analize¢ wickszej liczby markeréw w stosunku do
konwencjonalnych analiz catych populacji. Metoda BSA jest stosowana w ramach analiz
przesiewowych duzej liczby markeréw w celu identyfikacji regionu genomu, np. przy
identyfikacji genow odpornosci (Qin i in. 2015; Aoun i in. 2017). W przedstawionej pracy BSA
pozwolita na wstepna identyfikacj¢ krotkiego ramienia chromosomu 2H jako zawierajacego
gen odpornosci linii Ph873-2. Umozliwito to wybdr odmian ze znanymi genami odpornos$ci
zlokalizowanymi na tym samym chromosomie i jego ramieniu, celem przeprowadzenia testow
allelicznosci.

Analiza DArT-seq pozwolita na dokltadniejsze przypisanie gendéw do lokalizacji w
genomie. Markery DArT-seq sa szeroko stosowanym narzedziem analiz molekularnych.
Wykorzystuje si¢ je miedzy innymi do mapowania genow odpornosci (Singh 1 in. 2017;
Dracatos i in. 2019a, Dracatos i in. 2019b; Dyda i in. 2022), analiz GWAS (Rakoczy-
Trojanowska 1 in. 2017), czy badania zréznicowania populacji (Robbana i in. 2019).

Duza liczba markerow DArT-seq pozwolita na utworzenie map genetycznych o
wysokiej rozdzielczo$ci, oraz precyzyjne umiejscowienie badanych gendéw odpornosci linii
Ph873-2 oraz Ph4974-4 na chromosomach jeczmienia. Srednia odlegto$¢ miedzy markerami
map uzyskanych dla chromosomu 2H linii Ph873-2 wyniosta 1,9 ¢M (SNP) 1 0,92 ¢cM (Silico),
a chromosomu 1H linii Ph4974-4 wyniosta 0,57 ¢cM (SNP) i 0,42 cM (Silico). Mapy o
podobnym zageszczeniu markerow byty wykorzystywane do mapowania genow w jeczmieniu
czy pszenzycie (Dracatos i in. 2019b; Dyda i in. 2022).

Analiza DArT-seq jest skutecznie wykorzystywana do lokalizacji genu w genomie
jeczmienia nawet przy matej liczbie testowanych osobnikéw. Gen Rph25 zostat zmapowany z
wykorzystaniem analizy DArT-seq przy uzyciu 31 roslin (Kavanagh i in. 2017), natomiast gen
Rphl z wykorzystaniem 61 linii DH (Dracatos i in. 2019a). Podobna skuteczno$¢ takiego
podejscia wykazano w prezentowanej pracy, gdzie stosunkowo matla liczba osobnikdéw uzytych
do analiz DArT-seq (44 dla linii Ph873-2 oraz 91 dla Ph4974-4) byla wystarczajgca dla
wstepnego okreslenia lokalizacji genéw odpornosci.



Dzi¢ki analizie DArT-seq uzyskano 4258 markeréw SNP oraz 9799 Silico dla populacji
Ph873-2 x L94. Uzyskane markery zostaly uzyte do testu Kruskala-Wallisa, ktory wykazat, ze
markery lezagce na 2HS byly w najwiekszym stopniu sprzezone z cechg odpornosci zard6wno
dla markeréw SNP DArT jak i Silico.

Utworzono dwie cze$ciowe mapy chromosomu 2H jeczmienia zawierajgca gen
odporno$ci linii Ph873-2, oznaczony jako Rph873-2. Pierwsza z wykorzystaniem 201
markeré6w DArT SNP, druga z wykorzystaniem 277 markerow DArT Silico o dtugosciach
odpowiednio 382cM i 254cM. Otrzymane mapy poréwnano do map referencyjnych
otrzymanych od Diverisity Arrays Technology.

Na krotkim ramieniu chromosomu 2H zlokalizowane sa znane geny Rphl4, Rphl5,
Rph16, Rphl17 oraz Rphl, ktérego lokalizacja zostala zawezona do krotkiego ramienia przez
Martina (2018). W tej samej pracy Martin takze okreslit potozenie genu odpornosci Rph8,
ktorego lokalizacja przez dlugi czas pozostawata nieznana na chromosomie 2HS. Niestety,
harmonogram pracy doktorskiej nie pozwolit na wykonanie krzyzowania linii Ph873-2 z
odmiang Egypt 4 niosgca gen Rph8, juz po doktadnym opisaniu jego potozenia na 2HS w roku
2018 (Martin 2018). Mimo braku wykonanych testow alleliczno$ci z odmiang Egypt (Rph8), to
jego fizyczna lokalizacja wzgledem prawdopodobnego locus Rph873-2 (Ryc. 2) oraz odmienny
profil typow infekcji pozwalaja wnioskowac o ich odrebnosci.
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Rycina 2. A) Schemat fizycznej mapy fragmentu chromosomu 2H z przypuszczalng lokalizacja genu Rph873-2
(zielony prostokat - rozmiar lokalizacji jest wyznaczony przez markery z najwyzszym prawdopodobienstwem
sprzezenia z genem) i genow znajdujacych si¢ w poblizu Rphl, Rph8, Rph14 i Rph15 (rozmiar przypuszczalnej
lokalizacji na podstawie danych literaturowych: Dracatos i in. 2019a; Martin i in. 2020; Chen i in. 2021).
B) Szczegdtowa mapa fizyczna locus Rph873-2 z lokalizacjg opisanych genéw (czerwone prostokaty), w tym genu
Rph1l oraz trzech genow (oznaczonych przez markery SNP oraz Silico sprzgzone z Rph873-2) o przewidywanej
funkcji zwigzanej z odpornoscia na patogeny (Ensembl Plants, 2020).

Lokalizacj¢ genu Rph873-2 oraz blisko potozonych gendéw odpornosci przedstawia
rycina 2. Markery DArT-seq sprze¢zone z cechg odpornosci na P. hordei linii Ph873-2 potozone
sa na fragmencie 2H:13139860-15352802 pz. Sposréd markerow sprzezonych z genem trzy
umiejscowione s3 w obrebie gendéw, ktore moga petni¢ funkcje zwigzang z odpornos$cia na
patogeny. Marker Silico 3264896 zostat zlokalizowany w obrebie genu HORVU2Hr1G007170.
Produkt biatkowy tego genu zawiera domeny zwinigtej cewki, wigzaca nukleotydy oraz bogata
w powtorzenia leucynowe (ang. coiled coil-NBS-LRR). Markery SNP 100000358 oraz
6429486 zlokalizowano odpowiednio w obrebie genow HORVU2Hr1G007340 oraz



HORVU2Hr1G007420. Produkty bialkowe obu genéw zawieraja domeny kinaz biatkowych i
petnig funkcje w szlaku sygnatowym receptorow biatek powierzchniowych.

W obrgbie fragmentu chromosomu 2HS flankowanego markerami DArT-seq
sprz¢zonymi z genem Rph873-2 zlokalizowany jest gen odporno$ci Rphl. Lokalizacja fizyczna
genu Rphl oraz Rph873-2 moze wskazywa¢ na ich alleliczno$é, co znalazto swoje
potwierdzenie w wykonanych test alleliczno$ci. Jednakze gen Rphl i Rph873-2 warunkujg
odporno$¢ na inny zakres patotypow P. hordei, co oznacza, Ze nie sg tozsame.

Analiza DArT-seq populacji Ph4974-4 x L94 pozwolita uzyska¢ 7025 markeréw SNP
oraz 16379 markeréw Silico. Uzyskane markery zostaly uzyte do testu Kruskala-Wallisa, ktory
wykazal najwigksze sprzgzenie z genem odpornosci dla analizowanych markeréw
zlokalizowanych na krétkim ramieniu chromosomu 1H zaréwno dla markeréw SNP DArT jak
i Silico.

Utworzono dwie czg¢sciowe mapy chromosomu 1H jeczmienia zawierajgca gen
odpornosci linii Ph4974-4, oznaczony jako Rph4974-4. Pierwsza utworzono z wykorzystaniem
348 markeréw DArT SNP, druga z wykorzystaniem 713 markerow DATT Silico o dlugosciach
odpowiednio 198cM i 301cM. Otrzymane mapy poréwnano do map referencyjnych
otrzymanych od Diverisity Arrays Technology.

Przeprowadzone badania pozwolity na ustalenie lokalizacji genu odporno$ci Rph4974-
4 na chromosomie 1H. Poprzednie badania wskazywaty lokacj¢ genu odpornosci linii Ph4974-
4 na chromosomie 7H (Czembor 2009). Analizy z wykorzystaniem tysiecy markeréw
molekularnych pozwalajg uzyskac znacznie wigksza precyzje mapowania. Btedna klasyfikacja
potozenia genu odpornosci miata takze miejsce w przypadku genu Rphl3 pierwotnie
umiejscowionego na chromosomie SH, ktory wiele lat pdzniej, po doktadniejszych analizach
zostat zmapowany na chromosomie 3H (Jin i in. 1996; Jost i in. 2020).

Lokalizacje genu Rph4974-4 oraz blisko ulokowanych genow odpornosci przedstawia
rycina 3. Markery DArT-seq sprzezone z cecha odpornosci na P. hordei linii Ph4974-4
ulokowane s3 na fragmencie 1H:1923614-4961058 pz. Sposrdd sprzezonych z genem
markerow dwa umiejscowione sg w obrebie gendw, ktoére moga petni¢ funkcje zwigzang z
odpornoscia na patogeny. Markery Silico 3265456 oraz 3264885 umiejscowione s3
odpowiednio w obrebie genow HORVUIHr1G000910 oraz HORVU1Hr1G000860. Produkty
biatkowe obu genow zawieraja domen¢ wigzaca nukleotydy oraz domene bogata w
powtorzenia leucynowe (NBS-LRR). Interesujacy jest fakt, ze gen HORVU1Hr1G000910 jest
jednym z gend6w odpornosci na choroby wytypowanym jako gen kandydujacy podczas analiz
genu Rphwerior2 (Fazlikhani i in. 2019).

Fragment chromosomu 1H zawierajacy markery najbardziej sprz¢zone z genem
Rph4974-4 pokrywa si¢ czesciowo z lokalizacjg genu Rph4 oraz zawiera w catosci lokalizacje
Rphwmgrio2 (Fazlikhani i in. 2019). Test allelicznosci genu Rph4974-4 i genu Rph4 wykazat, ze
gen Rph4974-4 moze by¢ allelem Rph4 lub genem blisko z nim sprzezonym. Profil odpornosci
na zakazanie izolatami P. hordei jest r6zny dla linii niosacych obu tych gendow, co wskazuje na
ich odrebnos¢, ale nie mozna tego stwierdzi¢ w stosunku do genu Rphwmgrioi2. Niestety linia
MBR1012 niosaca gen Rphmerio12 nie byta dostgpna w zadnym z bankéw gendw w momencie
wykonywania badan, w zwigzku z tym nie zbadano allelicznoséci genu Rph4974-4 wzgledem
genu Rphmsrio12.
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Rycina 3. A) Schemat fizycznej mapy fragmentu chromosomu 1H z przypuszczalng lokalizacja genu Rph4974-4
(zielony prostokat - rozmiar lokalizacji jest wyznaczony przez markery z najwyzszym prawdopodobienstwem
sprzezenia z genem) i genéw znajdujacych si¢ w poblizu: Rph4 i Rphmerio12 (rozmiar przypuszczalnej lokalizacji
na podstawie danych literaturowych: Fazlikhani i in. 2019; Martin i in. 2020). B) Szczegétowa mapa fizyczna
locus Rph4974-4 7z lokalizacja opisanych genow (czerwone prostokaty), w tym dwodch gendw (oznaczonych przez
markery Silico sprzezone z Rph4974-4) o przewidywanej funkcji zwigzanej z odpornoécig na patogeny (Ensembl
Plants, 2020).

Zidentyfikowane markery DArT-seq sprze¢zone z genami odpornosci linii Ph873-2 oraz
Ph4974-4 umiejscowione sg w obrgbie gendéw, ktorych produkty biatkowe biorg udziat w
odpowiedzi odpornosciowej rosliny na patogeny, zawieraja domeny powtdrzen leucynowych
badZz domeny kinaz bialkowych. W zwigzku z tym mozna wysunaé przypuszczenie, ze
zidentyfikowane geny Rph873-2 i Rph4974-4 réwniez nalezg do rodziny gendéw typu NBS-
LRR. Tym bardziej, ze charakteryzuja si¢ reakcja typow infekcji typowa dla gendow
zawierajacych domen¢ NBS-LRR kodujaca biatka umozliwiajgce wykrywanie efektorow
patogendw, ktora czgsto wigze si¢ z wywotaniem silnej reakcji nadwrazliwosci powodujacej
programowang $mier¢ zainfekowanej komorki (Marcel 1 in. 2007). U roslin okrytonasiennych,
ponad 80% sklonowanych genow odpornosci to geny kodujace biatka klasy NBS-LRR (Shao i
in. 2016). Wiele znanych genéw NBS-LRR warunkuje odpornos¢ na wiele rodzajow
patogendéw od grzybow, owadow, bakterii 1 wirusOw po nicienie (Van der Biezen i Jones 1998).

Podsumowujac, w toku przeprowadzonych badan zidentyfikowano nowy gen
odpornosci Rph873-2 oraz prawdopodobnie nowy gen Rph4974-4, nieopisane wczeéniej geny
odpornosci jeczmienia na P. hordei. Badania wskazuja na odrebno$¢ genéw Rph4974-4 i Rph4,
ale nie mozna tego stwierdzi¢ w stosunku do genu Rphmgrio12. Profil odpornosci warunkowane;j
Rph873-2 i Rph4974-4 r6zni si¢ od profili odpornosci reprezentowanych przez zastosowany
zestaw odmian 1 linii réznicujagcych, co czyni je wartosciowym zrodlem dla hodowli
odpornosciowej. Zidentyfikowane markery DArT-seq sprzezone z genami odpornosci moga
by¢ podstawa do zaprojektowania markerdw molekularnych do celow selekcji wspomagane;j
markerami. Planowana jest dalsza analiza sekwencji regionéw chromosomu 1HS 1 2HS
zawierajacych odpowiednio, gen Rph4974-4 i Rph873-2 w ramach zadania finansowanego z
Dotacji Celowej przez MRIRW (lata 2021-2025). Planuje si¢ zastosowanie strategii
molekularnej MutChromSeq, ktora obejmuje wyprowadzanie mutantéw odwroconych
(podatnych) z linii odpornych, a nast¢pnie izolacje i sekwencjonowanie chromosomu
zawierajacego gen odpornos$ci w formie zmutowanej i wyjsciowej. Podejscie to w sposob
precyzyjny pozwoli na identyfikacj¢ roznicy sekwencji DNA pomiedzy linig odporng a
wyprowadzonym mutantem podatnym zawierajagcym zmutowany (uszkodzony) gen
odpornosci. W ten sposob bedzie mozna wyjasni¢ powigzania miedzy odpornos$cig linii Ph873-
2, a genem Rphl, oraz miedzy odpornoscig linii Ph4974-4, a genem Rphwmgrio12 1| Rph4.
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Whioski

1. Odmiany miejscowe stanowig zrodto nowych genow odpornosci na P. hordei.

2. Przeprowadzone analizy pozwolity na poszerzenie puli genowej jeczmienia dostgpne;j
dla hodowli 0 nowe geny odpornosci Rph873-2 oraz prawdopodobnie Rph4974-4, dotad
nieopisane w literaturze.

3. Linia Ph873-2 jest wysoce efektywnym zrodlem odpornosci na rdze kartowa dla
polskiej hodowli jeczmienia.

4. Analiza DArT-seq pozwala na stosunkowo doktadne umiejscowienie badanych genow
W genomie jgczmienia nawet przy ograniczonej liczbie osobnikéw w populacii
mapujace;.
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