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WPROWADZENIE

Hodowla jeczmienia jarego w Polsce liczy ponad 120 lat, a za poczatek uwaza si¢
powstawanie pierwszych zaktadow hodowlanych pod koniec XIX wieku. Komponentami
wyjsciowymi dla pdzniejszych odmian byly wyselekcjonowane materiaty z Niemiec a
pozniej z Moraw (obecnie Czechy) (Arseniuk 1 in. 2003). Juz w 1902 roku wprowadzono
pierwsze techniki hodowlane takie jak: udoskonalanie odmian juz istniejacych przez
selekcje, wyszukiwanie i utrwalanie nowych typow odmian, krzyzowania oraz
aklimatyzacje (Sempotowski, 1902). W podzniejszych okresach do krzyzowan
wykorzystywano dobrze plonujace odmiany zagraniczne oraz polskie komponenty
rodzicielskie (Areseniuk i in. 2003). Ciagly wzrost w powstawaniu nowych odmian
jeczmienia jarego, doprowadzit do stopniowego zwickszania powierzchni upraw tego
gatunku nie tylko w Polsce, ale rowniez na Swiecie (Stabonski, 1972). Stare odmiany byty
wypierane przez nowe, lepiej plonujace, radzace sobie w roéznych warunkach

srodowiskowych, z wigkszg odpornoscia na wyleganie 1 rozne patogeny. Przypuszcza sie,
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ze stala, ukierunkowana selekcja znacznie zawezita pule genowa uprawianych gatunkow

b6z (Gepts, 2003; Plucknett i in., 2014).

Postepujaca erozja genetyczna ekosystemow rolniczych i zwigzana z nig utrata
bior6znorodno$ci stala si¢ zjawiskiem powszechnym (Veteldinen i in., 2009). Lista
czynnikow powodujacych wzrost erozji i zmniejszenie puli genowej we wspotczesnych
uprawach jest duza. Sg to migdzy innym zmiany w kulturze rolnej, migracja ludzkosci do
miasta a takze globalne ocieplenie (FAO, 2017). Uwaza si¢, ze jednym z kluczowych zrodet
zmiennos$ci genetycznej sg odmiany miejscowe, ktore cechujg si¢ duzymi zdolnos$ciami
adaptacyjnymi do lokalnych warunkéw srodowiskowych, co stanowi wysoki potencjat

hodowlany ukryty w bankach genéow (Marone i in., 2021).

Kolekcja rodzaju Hordeum zgromadzona w przechowalni dlugoterminowe;j
Krajowego Centrum Ros$linnych Zasobow Genowych (KCRZG) w Instytucie Hodowli i
Aklimatyzacji Roslin — Panstwowym Instytucie Badawczym w Radzikowie liczy prawie
siedem tysigcy obiektow, z czego 99% stanowi jeczmien zwyczajny (Hordeum vulgare L.).
W sktad kolekeji wchodza obiekty pochodzace z 54 krajow z roznych czesci $wiata, o
zrdznicowanym statusie biologicznym, w tym linie hodowlane, materiaty badawcze,

odmiany hodowlane oraz odmiany miejscowe.

CELE BADAN

Cele glowne

1. Charakterystyka puli genowej populacji miejscowych i odmian hodowlanych
jeczmienia jarego zgromadzonych w kolekcji Krajowego Centrum Roslinnych Zasobow
Genowych.

2. Podniesienie $wiadomosci spotecznosci naukowcodw i hodowcow w zakresie potencjatu
zgromadzonej kolekcji obiektow jeczmienia jarego i zwigkszenie zainteresowania

wykorzystaniem zasoboéw genowych w pracach badawczych i rozwojowych.

Cele szczegolowe

1. Aktywizacja danych historycznych jeczmienia jarego zgromadzonych w bazie danych
EGISET.
2. ldentyfikacja obiektéw jeczmienia jarego o wysokiej odpornosci na patogeny i

zréznicowanym tle genetycznym.



Ocena zmienno$ci genetycznej wewnatrz 1 miedzy obiektami jeczmienia jarego w
kolekcji KCRZG.

Poréwnanie efektywnosci markerow ISSR i SNP uzyskanych w trakcie analizy
DArTseq do oceny zréznicowania kolekcji zasobéw genowych jeczmienia jarego.
Ocena zmian w puli genowej w trakcie 120 lat hodowli jeczmienia jarego w Polsce.
Identyfikacja 1 weryfikacja duplikatow w kolekcji jeczmienia jarego przechowywanej
w KCRZG.

Identyfikacja regionéw genomu, w ktérych widoczne s3 zmiany bedace efektem

hodowli.

Hipotezy badawcze:

Poziom zmiennos$ci genetycznej jeczmienia jarego ulega obnizeniu wraz z postepem

hodowlanym.

Formy wielorzgdowe jeczmienia jarego wykazuja odrebnos$¢ genetyczng od form

dwurzedowych.

Odmiany miejscowe jeczmienia jarego z roznych rejonoOw $wiata reprezentuja odrebne

pule genowe.

Pula genowa odmian historycznych jeczmienia jarego nie jest reprezentowana we

wspolczesnych odmianach.

W kolekcji jeczmienia jarego przechowywanej w Krajowym Centrum Roslinnych
Zasobow Genowych wystepuja duplikaty, ktére mozna zidentyfikowaé jedynie na

podstawie analiz molekularnych.

Wyniki analizy zmiennos$ci genetycznej uzyskiwane przy uzyciu réznych systemow

markerowych wykazuja niski poziom korelacji.

WYNIKI BADAN

W publikacji Dziurdziak i in. (2020) pt. ,,Multifaceted analysis of barley landraces

collected during gene bank expeditions in Poland at the end of the 20th century” przedstawiono

charakterystyke zroznicowania genetycznego dla 64 odmian miejscowych jeczmienia jarego

zdeponowanych w Banku Genow Krajowego Centrum Roslinnych Zasobow Genowych IHAR-

PIB w Radzikowie. Obiekty te zostaly zebrane podczas ekspedycji terenowych odbywajacych

si¢ na terenie Polski w drugiej polowie XX wieku. Zmienno$¢ oceniano na podstawie danych
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paszportowych, historycznych danych z doswiadczen polowych, morfometrii ziarniakow oraz

analizy genetycznej bazujacej na markerach ISSR.

Dane paszportowe, pozwolily stwierdzi¢, ze badane obiekty reprezentowaly sze$¢
odmian botanicznych wedtug klasyfikacji Mansfelda (Mansfeld i in., 1950) tj. brunneinudum,
coeleste, nigripallidum, nutans, rikotense i viride i pochodzily gléwnie z poludniowej i

potudniowo-wschodniej Polski.

Rys. 1 Zdjecia ziarna reprezentujace odmiany botaniczne jeczmienia: a) brunneinudum (41266); b)
coeleste (41867); c) nigripallidum (40070); d) nutans (41282); e) rikotense (42389); f) viride (41869).

Wsrod 12 badanych cech morfologicznych i fenologicznych ocenianych w trzyletnich
doswiadczeniach polowych najwigkszy stopien zroznicowania wykazata odporno$¢ na
wyleganie (czyli 65%), a najmniejsza odporno$¢ na rynchosporioze (4%). Analiza wariancji
ANOVA przeprowadzona dla szeSciu parametréw opisujacych morfometri¢ nasion wykazata
istotne statystycznie roznice (p < 0,05) tylko w przypadku klasyfikacji na podstawie odmiany
botaniczne i obecnos¢ lub brak plewki. Grupg obiektow posiadajacych nieoplewione ziarniaki
wyodrebnily rowniez analiza skupien przeprowadzona metoda Warda na podstawie

wspotczynnika Gowera oraz analiza sktadowych gtownych PCA.



Analiza genetyczna wykazala obecno$¢ znaczacej liczby fragmentdw o wysokiej
frekwencji co wskazuje na znaczny udzial wspolnego tta genetycznego w badanych obiektach
i przektada si¢ na stosunkowo niewielka zmienno$¢ wewnetrzng kolekcji (uHe - 0,185).
Wszystkie przeprowadzone analizy danych wykazaly obecno$¢ wérod badanych obiektow
trzech grup 1 powigzanie ich genotypu z odmianami botanicznymi oraz z cecha morfologiczng
ziarna, czyli oplewieniem (Rys. 2). Uzyskane wyniki nie wykazaly istnienia istotnego zwigzku
miedzy genotypem a miejscem pochodzenia lub warunkami $rodowiskowymi. Mozna wigc
przypuszczaé, ze w przypadku polskich odmian miejscowych jeczmienia presja selekcyjna
srodowiska nie odegrata znaczacej roli w ich powstaniu. Interesujgcym faktem jest, ze obiekty
zebrane w tej samej lub zblizonej lokalizacji wykazywaly znaczne zrdznicowanie
morfologiczne, tj. reprezentowaty ré6zne odmiany botaniczne, co §wiadczy o uprawie odmian
dwu- i szesciorzedowych z nasionami oplewionymi badz nagimi w bliskiej odlegtosci od siebie.
Obiekty te wykazywaly podobny poziom 1 spektrum odpornosci na patogeny przy
jednoczesnym niskim podobienstwie genetycznym. Moze to wskazywac¢ na obecnos¢ réoznych
gendw/alleli determinujacych odporno$¢ na choroby. W obrgbie badanej kolekcji, nie
zaobserwowano, opisywanego w literaturze, podziatu na formy dwu- i wielorzedowe, natomiast
wyraznie wyodrebnila si¢ grupa obiektow o ziarnie pozbawionym plewki. Z dost¢gpnych danych
literaturowych wynika, ze odmiany jeczmienia jarego o ziarnie nagim maj3 wyzsza tolerancje

na niskie temperatury, ale sg tez mniej odporne na choroby 1 stabiej plonuja.
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Rys. 2. Wyniki uogélnionej analizy Prockusta danych genotypowych i morfologicznych ziarna 64
polskich odmian miejscowych jeczmienia jarego: (a) Wykres wynikow dla pierwszej i drugiej 0si z 0znaczeniem
numerdw porzadkowych obiektow; (b) Wykres wynikow dla pierwszej i drugiej osi z oznaczeniem odmiany

botanicznej. Ziarno pozbawione tuski oznaczono trojkatem, a oplewione kropka.



W drugiej publikacji pt. ,,DArTseq Genotypic and Phenotypic Diversity of Barley
Landraces Originating from Different Countries.” Kontynuowano charakterystyke
zroznicowania genetycznego kolekcji jeczmienia jarego przechowywanej w Krajowym
Centrum Ro$linnych Zasobow Genowych. W stosunku do pierwszej publikacji, materiat
rozszerzono o pozostale odmiany miejscowe pochodzace z Polski i odmiany miejscowe z
innych rejonéw geograficznych tj., dawnego ZSRR i Czechostowacji, Gruzji, Iranu oraz Litwy.
Oceng zroznicowania tego materiatu przeprowadzono na podstawie danych paszportowych,
historycznych danych charakterystyki i oceny, morfometrii nasion oraz analizy genetycznej

bazujacej na wykrywaniu roznic w sekwencji DNA — metoda DArTseq.

Srednia warto$¢ wspotczynnika zmiennoéci wskazywala na przecietng zmienno$é
genetyczng badanej kolekcji wynoszaca 0,232. Analiza wariancji molekularnej AMOVA
wykazata, ze zaledwie 15% zmienno$ci genetycznej moze mie¢ zwigzek z miejscem
wystepowania odmiany miejscowej, czyli krajem pochodzenia (Rys. 3). Wszystkie
przeprowadzone w tej pracy analizy, wyodrebnity grupe nicoplewionych obiektow, co pokrywa

si¢ z wynikami uzyskanymi w omowionej powyzej publikacji.
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Rys. 3 Wyniki analizy glownych wspotrzednych (PCoA) dla 116 odmian miejscowych jeczmienia jarego

z zaznaczeniem kraju pochodzenia. Obiekty o ziarnie nieoplewionym obwiedziono przerywang linia.

Dzigki zmapowaniu odczytow DArTseq do genomu referencyjnego jeczmienia,

mozliwe byto doktadne zlokalizowanie analizowanych loci i przeanalizowanie tych obecnych
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na chromosomie 7H, na ktérym znajduje si¢ gen nud, determinujgcy brak tuski w ziarniakach
jeczmienia. Zaden z analizowanych SNP nie byt zlokalizowany w bezpoérednim sasiedztwie
genu nud. W jego poblizu znajdowata si¢ jednak grupa 25 SNP, z ktorych wigkszos¢ byta
unikatowa dla form pozbawionych tuski. Jednoczesnie w regionie tym wystepowat bardzo niski
odsetek loci heterozygotycznych, co wskazuje na znaczng homogenicznos¢ badanych obiektow
w tym rejonie chromosomu 7H. Analiza PCoA wykazata, ze zmienno$¢ wystgpujaca w obrebie
chromosomu 7H rdéznicowala obiekty pod wzgledem typu ziarna (Rys.4). W réznicujacym
regionie chromosomu 7H Wang i in. (2019) zlokalizowali region hotspot QTL lezacy u podstaw
cech zwigzanych z wielko$cig 1 wagg ziarna. Zidentyfikowane SNP mogg by¢ zwigzane z masg
i wielko$cig ziarna, co moze by¢ przydatne w hodowli wysokoplennych odmian jgczmienia 0

nagim ziarnie.
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Rys. 4 Zmiennos$¢ genetyczna na chromosomie 7H dla 116 odmian miejscowych jeczmienia jarego; (a)
poziom heterogenicznos$ci i unikatowych SNP ocenianych metoda $redniej kroczacej; (b) wyniki analizy gtownych

wspotrzednych (PCoA) z zaznaczeniem typu ziarna.

Trzecia publikacja wchodzaca w sktad rozprawy doktorskiej zatytutowana ,, Tracking
Changes in the Spring Barley Gene Pool in Poland during 120 Years of Breeding” opisuje
zrdznicowanie genetyczne 83 odmian hodowlanych jeczmienia jarego w oparciu o ponad 11,5
tysiecy markerow SNP uzyskanych w wyniku sekwencjonowania metoda DArTseq. Dla
badanego materiatu obliczono $rednie warto$ci  wspotczynnikOw  zréznicowania, tj.
heterozygotyczno$¢ obserwowang (UHO — 0,058), heterozygotycznos¢ oczekiwang (uHe —

0,197) i wspotczynnik wsobnosci (F — 0,706). W grupach odmian wydzielonych na podstawie



okresu hodowli wykryto wystgpowanie istotnych rdznic w wartosciach tych parametrow.
Poziom heterozygotycznosci obserwowanej spadal stopniowo wraz z uplywem czasu,
natomiast poziom wsobnosci wzrastat. Poniewaz analize¢ DArTseq przeprowadzono na probach
zbiorczych, w ktorych kazda odmiana byla reprezentowana przez osiem siewek, mozliwe byto
oszacowanie poziomu wewngetrznej heterogeniczno$ci badanych odmian. Jgczmien jest
gatunkiem samopylnym, dlatego wysoce prawdopodobne jest, Zze heterozygotyczne loci sg
wynikiem obecnos$ci réznych genotypow w probie. W obrebie 83 badanych odmian UHO

wahato si¢ od 0,011 (Kazimierski) do 0,236 (Cesarski Stieglera).

Obserwacja dynamiki zmian zachodzacych w genomie w trakcie 120 lat hodowli byta
mozliwa dzigki ocenie liczby alleli unikatowych, wystepujacych u przynajmniej 25% odmian
z danego okresu. Poréwnanie nastgpujacych po sobie okresow hodowli wykazato, ze dynamika
zmian byla r6zna w r6znych momentach dla r6znych chromosomow. Wyraznie wyr6znity si¢
dwa punkty, w ktorych "stara" zmienno$¢ zostala zastgpiona przez "nowa", tj. lata 1970-1989 i

po 2000 roku (Rys. 5.).
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Rys. 5. Podsumowanie zmian liczby unikatowych alleli w ciggu ponad 120 lat hodowli i uprawy
jeczmienia jarego w Polsce. Kolory wskazuja grupy, a linie przerywane tagcza porownywane okresy. Nad osia

umieszczono informacj¢ o nowych celach hodowlanych.




Analiza dystansu genetycznego wykazata, ze sposrod badanych grup odmian najwezsza
pule genowa maja odmiany wyhodowane w ostatnim czasie, natomiast najszersza pule genowa
maja odmiany wyhodowane po II wojnie $wiatowej. Analiza wariancji molekularnej
(AMOVA) przeprowadzona dla wszystkich badanych odmian jeczmienia jarego przypisanych
do pigciu okreséw hodowlanych wykazata, ze wigkszo$¢ zmienno$ci wystgpowata wewnatrz
grup (91%), a tylko 9% stanowita zmienno$¢ migedzygrupowa. Wyniki te sg zbiezne z analizg
struktury genetycznej badanych odmian Algorytm zaimplementowany w programie
STRUCTURE wykazat obecnos¢ az 11 pul genowych, przy czym dwie z nich wystepowaty
jedynie w formie domieszki w obiektach bedacych przedmiotem badan. (Rys. 6). Zaréwno
PCoA, jak i struktura genetyczna wykazaty zachodzenie na siebie nastgpujacych po sobie puli
genowych. Priorytety hodowli w Polsce sa zgodne z tendencjami europejskimi, mozna wigc
przypuszczaé, ze zmiany w strukturze populacji odzwierciedlaja ukierunkowanie hodowli na

wzrost plonow, a w ostatnich latach takze na zwiekszenie odpornosci na patogeny.
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Rys. 6. Wynik analizy STRUCTURE dla 83 odmian hodowlanych jeczmienia uzyskanych na podstawie
danych DArTseq dla K=11, gdzie K jest liczba utworzonych grup ad hoc.

Wykonano réwniez analiz¢ umozliwiajacg identyfikacje regiondw, w ktorych podczas
hodowli utrwalone zostaty nowe allele nie wystepujace w odmianach wyhodowanych przed
1945 rokiem. Regiony te wystepowaly gtownie na chromosomach 5H oraz 3H. Utrwalenie

"nowych" alleli moze by¢ zwigzane z programami hodowli odpornosciowej (Rys.7).

Przeprowadzono takze, weryfikacj¢ 1 identyfikacje zduplikowanych obiektow, oraz
wyselekcjonowano kolekcje podstawowa zlozong z 50 obiektéw. DIla 11 odmian
zweryfikowano lub zidentyfikowano duplikaty, a w pigciu przypadkach wykazano, ze mimo
jednakowych danych paszportowych obiekty nie sa duplikatami. Zatem, szczegélowo
scharakteryzowany genotyp jest konieczny do efektywnej ochrony i wykorzystania zasobow

genowych oraz postepu w programach hodowlanych roslin uprawnych.
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Rys. 7 Przeglad kotowy siedmiu chromosomoéw H. vulgare. (a) Transformowany FST10 dla odmian
wyhodowanych przed 1945 i po 2000 roku; (b) Srednia warto$¢ wspotczynnika polimorfizmu (PIC) w odmianach
wyhodowanych przed 1945 rokiem; (c) Srednia warto$¢ wspolczynnika polimorfizmu (PIC) w odmianach
wyhodowanych po 2000 roku; (d) Liczba unikatowych SNP w odmianach wyhodowanych przed 1945 rokiem; (e)
Liczba unikatowych SNP w odmianach wyhodowanych po 2000 roku. Podejscie z uzyciem $redniej kroczacej z

interwatem 500 kb i projekcja dla 250 pozycji wzdtuz catej dlugosci chromosomoéw jeczmienia.

WNIOSKI

1. Poziom zréznicowania genetycznego kolekcji polskich odmian miejscowych jeczmienia
jarego jest porownywalny z tym obserwowanym W innych krajowych kolekcjach

odmian miejscowych zboz.
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2. Odmiany lokalne j¢czmienia jarego sg unikatowym materiatlem, ktory zawiera

niewykorzystang w hodowli pule genowa.

3. Wyniki uzyskane w analizie DArTseq i ISSR s3g spdjne, co $wiadczy o wysokiej

wiarygodno$ci stosowania obu metod do badania zroznicowania genetycznego zbdz.

4. Odmiany miejscowe o wielorzedowym ktosie nie wykazujg odrebnosci genetycznej od
form o ktosie dwurzedowym. Wystepuje natomiast wyrazna odrgbno$¢ genetyczna form

0 ziarnie oplewionym i nieoplewionym.
5. Heterogeniczno$¢ wewnatrz obiektow jeczmienia jarego maleje wraz z postgpem hodowli.

6. Pula genowa polskich hodowlanych odmian jeczmienia jarego ulegta zmianom

jako$ciowym w ciggu 120 lat hodowli.

7. Mimo braku istotnych réznic w poziomie zréznicowania genetycznego najstarszych i
wspoéltczesnych odmian jeczmienia jarego, w trakcie 120 lat hodowli doszto do erozji

genetycznej natywnej puli genowej.

8. W badanym materiale widoczne sa $lady ukierunkowanej selekcji i dotycza one loci

zlokalizowanych na chromosomach 3H i 5H.

9. Aby wykorzysta¢ w hodowli potencjal zasobéw genowych jeczmienia jarego
zgromadzonych w Krajowym Centrum Roslinnych Zasobow Genowych konieczna jest
dalsza szczegotowa charakterystyka kolekcji, stworzenie kolekcji bazowej i kolekcji
specjalnych zawierajacych dobrze scharakteryzowane pod wzgledem genotypu i

fenotypu linie czyste.

PODSUMOWANIE

Pula genowa polskich, hodowlanych odmian jeczmienia jarego ulegla zmianom
jakosciowym w ciggu 120 lat hodowli. Aby wykorzysta¢ w hodowli potencjat zasobow
genowych jeczmienia jarego zgromadzonych w Krajowym Centrum Roslinnych Zasobow
Genowych konieczna jest dalsza szczegotowa charakterystyka kolekcji, stworzenie kolekcji
bazowej 1 kolekcji specjalnych zawierajacych dobrze scharakteryzowane pod wzgledem
genotypu i fenotypu linie czyste. Kolekcja odmian miejscowych zgormadzona w polskim
banku genéw wykazuje zardbwno zréznicowanie genetyczne, jak i morfologiczne. Na uwage
zastuguje fakt roéznego poziomu zmiennosci genetycznej w zalezno$ci zaréwno od

chromosomu, jak i kraju pochodzenia akcesji. Wykorzystanie analizy DArTseq przyczyni
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si¢ do efektywniejszego zarzadzania kolekcja jeczmienia w banku genéw. Analiza zmian
poziomu réznorodnos$ci genetycznej w czasie moze nie odzwierciedla¢ zmian w strukturze

genetycznej, dlatego jej wyniki nalezy traktowacé z ostroznoscia.
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