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Streszczenie

Podniesienie zdolnosci plonotwoérczych pszenicy jest jednym z glownych zadan
hodowlanych. Rozwdj technik biologii molekularnej i biotechnologii umozliwia poznanie funkcji
gendéw uzytkowych, ktore moga by¢ wiaczone do programéw hodowlanych. Do takich genow,
$cisle powigzanych z cechami plonotworczymi, nalezy rodzina genéw TaCKX. Biorg one udziat
w nieodwracalnym rozkladzie cytokinin. Celem pracy byto, w oparciu o rodzing genéw TaCKX,
wyznaczenie znacznikow molekularno-biochemicznych korelujacych z gospodarka cytokininy
1 potencjatem plonotworczym pszenicy, a takze uzycie ich do identyfikacji 1 selekcji form
pszenicy o podwyzszonej produktywnosci.

W pierwszym etapie badan sprawdzono ekspresje 15 wczesniej opisanych w literaturze
genow TaCKX. Stwierdzono, iz sg one tkankowo- i rozwojowo-specyficzne. Zgodnie z wzorem
ekspresji podzielono je na 4 grupy: 1) TaCKX4, TaCKX5 i TaCKX10 (obecnie 9) byly wysoce
specyficzne dla lisci; 2) TaCKX6 (obecnie 3), TaCKX11 (obecnie 8) i TaCKX3 (obecnie 11),
w ktorych ekspresja wyrazana byla na réznych poziomach we wszystkich badanych tkankach;
3) TaCKX1, TaCKX2.3 (obecnie 2.1), TaCKX2.2 (obecnie 2.2.2), TaCKX2.1 (obecnie 2.2.1),
TaCKX2.4 1 TaCKX2.5 byly specyficzne dla rozwijajacych si¢ klosow i kwiatostanow;
4) TaCKX7, TaCKX8 i TaCKX9 (obecnie 10), byly wysoce specyficzne dla korzeni. W oparciu
o analize transkryptoéw oraz bialek kodowanych przez poszczegdlne geny TaCKX,
zaproponowaliSmy nowa numeracj¢ 1 ograniczyliSmy ich liczbe do 11. Wykazalismy takze,
iz grupy tych gendéw wykazuja silng korelacj¢ w obrebie danego organu jak i pomi¢dzy nimi.
Wskazalismy na te geny z rodziny TaCKX, ktore moga odgrywa¢ kluczowg rol¢ w determinacji
cech plonotworczych.

W drugim etapie badan poréwnano wzory ekspresji 1 koekspresj¢ pomiedzy genami
TaCKX i TaNAC2-5A w 60 odmianach i liniach uprawnych pszenicy rosnacych
w kontrolowanych warunkach 1 na polu. Wykazano bardzo duze zrdéznicowanie migdzy
poziomami ekspresji poszczegdlnych genéw TaCKX wsrod genotypow hodowlanych,
co korelowalo z cechami plonotworczymi i predysponuje uzycie tego miernika do prowadzenia
selekcji. Zarowno te réznice jak i1 analizy korelacji pomiedzy poziomem ekspresji gendow
w obydwu srodowiskach oraz cechami plonotworczymi wskazywaty na zréznicowang regulacje
zalezng od Srodowiska. W przypadku czesci badanych gendéw nie stwierdzono istotnych réznic
w poziomie ekspresji w zaleznosci od warunkow uprawy. Umozliwia to wykorzystanie pomiaru
ekspresji w ktosach z fitotronu 1 uzycie go jako miernika potencjatu produktywnosci w warunkach
polowych. Niektore z badanych genow ulegaly ko-ekspresji z innymi zard6wno w klosach z pola
jak 1 z fitotronu. Wykazano rowniez korelacje miedzy poziomem ekspresji wybranych genow
z rodziny TaCKX oraz TaNAC2-5A dla korzenia siewek a cechami fenotypowymi czeSci
nadziemnej ro$liny.

W kolejnych badaniach poréwnano wzory ekspresji genow z rodziny TaCKX i TaNAC2-
5A w klosach 7 DAP i korzeniach siewek oraz cechy plonotworcze pomigdzy rodzicami a ich
pokoleniem segregujacym F» po krzyzowaniu wzajemnym. Wykazaliémy koregulacje ekspres;ji
niektorych par genow albo grup gendéw z rodziny TaCKX, a takze regulacje przeciwstawng.
StwierdziliSmy, i1z w pokoleniu F2 wzor poziomu ekspresji niektorych gendéw oraz cecha
produktywnos$ci pochodza od ojca. PrzedstawiliSmy modele regulacji ekspresji genéw TaCKX
1 cech plonotwérczych w F2 dla niskoplonujacego komponentu matecznego krzyzowanego



z wysokoplonujagcym komponentem ojcowskim. WykazaliSmy specyficzne korelacje w F»
pomiedzy pojedynczymi cechami plonotwoérczymi a poziomem ekspresji genéw TaCKX
I TaNAC2-5A. Na przyktad gen TaCKX2.1 w ktosach dodatnio korelowat z liczba klosow, ich
dhugoscia, liczba ziaren, a takze masg korzeni siewek, za$ geny TaCKX1 i TaNAC2-5A w korzeniu
ujemnie korelowaty z w/w cechami plonotworczymi. Wzory ekspresji genow TaCKX oraz
TaNAC2-5A dla ktosow 7 DAP 1 korzeni siewek, a takze cechy plonotworcze w pokoleniu F»
Wwskazywaly na imprinting ojcowski.



Wprowadzenie

Ziarno pszenicy zwyczajnej odgrywa wazng rolg w zapewnieniu podstaw wyzywienia na
catym $wiecie (Rachon i in. 2011; Schnurbusch 2019). Znaczny wzrost konsumpcji oraz zmiany
klimatu wskazujag na potrzebg otrzymywania nowych odmian zb6z, o wyzszym potencjale
plonotworczym. Spektakularny postep w hodowli pszenicy spowodowal tzw. gen zielonej
rewolucji (gen szlaku metabolicznego giberelin) w potaczeniu z odpowiednig agrotechnika
(Borner i in. 1996; Nadolska-Orczyk i in. 2017; Chen i in. 2020). Rozw6] zaawansowane;j
biotechnologii oraz biologii molekularnej pozwala pozna¢ role gendow gldwnych, ktore w sposob
istotny wptywaja na potencjat plonotworczy i system korzeniowy roslin pszenicy i innych zb6z.
Sa to miedzy innymi geny biorgce udzial w regulacji zawartosci cytokininy w roslinie, tj. geny
z rodziny TaCKX (Nadolska-Orczyk i in. 2017). Cytokinina jest jednym z gltéwnych
fitohormonow, ktéry odpowiada za regulacje wielu procesow rozwojowych, w tym za cechy
plonotworcze. Geny TaCKX koduja enzym oksydaze/dehydrogenaze cytokininy (CKX), ktory
bierze udziat w nieodwracalnej reakcji rozktadu cytokininy. Zaréwno poziom ekspresji
poszczegb6lnych genow CKX, jak rowniez aktywnos$¢ kodowanego przez nie enzymu jest
tkankowo-specyficzna (Mok i Mok 2001; Ashikari i in. 2005; Zalewski i in. 2010; Zhang i in.
2011; Song i in. 2012; Zalewski i in. 2012; Zhao i in. 2015; Chen i in. 2020). Wykazalismy,
ze wzor ekspresji tych genow w rozwijajacych si¢ organach moze wskazywac¢ na ich rolg
we wzro$cie 1 rozwoju generatywnym, co umozliwia wybor tych, ktore odgrywaja istotng role
w produktywnosci.

Innym waznym genem zwigzanym z produktywnoscig jest TaNAC2-5A, kodujacy jeden
z czynnikow transkrypcyjnych NAC (He i in. 2015, Zhao i in. 2015). NAC jest jedng
z najwigkszych rodzin czynnikow transkrypcyjnych (TF) specyficznych dla roslin, kodowanych
przez geny NAC. NAC to skrot pochodzacy od trzech réznych genéw (NAM - Non Apical
Meristem; ATAF — Arabidopsis Transcription Activation Factor; CUC - Cup-Shaped Cotyledon).
Wedlug dostepnych danych dla pszenicy w Plant Transcription Factor Database v.4 zgtoszono
ponad 250 genow NAC, co czyni je jednymi z najliczniejszych indywidualnych przedstawicieli
biatek NAC wystepujacych u roslin (Singh i in. 2021, Igbal i in. 2022). Coraz wigcej badan
wskazuje, iz czynniki transkrypcyjne NAC sg waznymi regulatorami cech plonotworczych, m.in.:
zwigzanymi z liczbg ziaren czy masg ziarna (He i in. 2015; Igbal i in. 2022). W przypadku pszenicy
opisano funkcje tylko kilku genow TaNAC. Jednym z nich jest TaNAC2-5A (He i in. 2015, Zhao
1in. 2015). Jego nadekspresja indukowana azotanami, przyczynia si¢ do opdznienia starzenia lisci,
zwigkszenia wzrostu Kkorzeni, pobierania azotanow oraz wzrostu plonu ziarna. W naszych
badaniach stwierdzono silng korelacje pomiedzy ekspresja genu TaNAC2-5A oraz ekspresja
niektorych genow TaCKX w korzeniach siewek oraz dojrzewajgcych ktosach, co moze $wiadczy¢
o silnej koregulacji tych genow.



Hipoteza badawcza i cele prowadzonych badan

Celem badan byto poznanie oraz poszerzenie puli genetycznej pszenicy o takie formy,
ktérych podloze genetyczne zwigzane z gospodarka cytokininy wskazuje na podwyzszony
potencjat plonotworczy i beda mogty by¢ wykorzystane do selekcji.

Cele szczegolowe:

1. Wskazanie znacznikow molekularno-biochemicznych korelujacych z gospodarka
cytokininy i potencjalem plonotwodrczym pszenicy.

2. Uzycie ich do identyfikacji 1 selekcji form pszenicy o podwyzszonej produktywnosci.

Hipoteza naukowa:
Geny z rodziny TaCKX, ktore wykazuja wysoka ekspresje w rozwijajacych si¢ klosach i/lub
w systemie korzeniowym, istotnie wpltywaja na potencjal plonotwodrczy i/lub mase systemu
korzeniowego.

Materialy i metody

Pierwszy etap badah przeprowadzono na trzech odmianach pszenicy zwyczajne;j:
Kontesa, Ostka 1 Trappe. Do dalszych badan wiaczone zostaty 34 linie hodowlane i odmiany
dostarczone przez Hodowle Roslin Strzelce, grupe IHAR-PIB oraz 23 linie hodowlane
1 odmiany uzyskane z Danko Hodowli Roslin. Materialem ro$linnym w trzeciej pracy byto
5 linii hodowlanych i odmian, uzytych do krzyzowania wzajemnego oraz pokolenie F2 tych
krzyzowan. W kazdym z o$miu krzyzowan szczegdtowo badano po 6 roslin Fz. Gtéwnymi
organami pobieranymi do analiz byly ktosy w siddmym dniu po zapylaniu (7 DAP) oraz
5-dniowe siewki korzenia, kietkowane na szalkach Petriego.

W badaniach zastosowano nastgpujace metody: izolacje RNA z réznych organdw,
synteze cDNA, testy PCR, elektroforezg, ilosciowy RT-gPCR, pomiar aktywnosci
enzymatycznej, pomiary morfometryczne roslin oraz analizy statystyczne. Pomiary
morfometryczne obejmowaty: wysokos$¢ roslin, dtugos¢ ktosa, liczbe ktosow na rosling, liczba
ziaren naros$ling, mase ziaren na rosling oraz masg tysigca ziaren.



Wyniki badan wg publikacji

1. Ogonowska H., Barchacka K., Gasparis S., Jablonski B., Orczyk W., Dmochowska-
Boguta M., Nadolska-Orczyk A. (2019). Specificity of expression of TaCKX family
genes in developing plants of wheat and their co-operation within and among
organs. Plos One 14 (4): e0214239. https://doi.org/10.1371/journal.pone.0214239

Badania nad rodzing gendéw TaCKX rozpoczeto od zebrania danych dotyczacych calej
rodziny dost¢gpnych w bazach danych i w literaturze. Korzystano zaréwno z bazy NCBI (z ang.
National Center for Biotechnology Information) jak i Ensemble Plants IWGSC (z ang.
International Wheat Genome Sequencing Consortium). Ponadto dokonano poréwnania
filogenetycznego bialek kodowanych przez geny TaCKX z blisko spokrewniong rodzing
jeczmiennych HVCKX. Podobienstwa bialek kodowanych przez geny CKX jeczmienia
i pszenicy wspieraly sugerowang przez nasz zesp6ot numeracje genow CKX w pszenicy. Ich liczba
byta spojna dla obu gatunkow. Specyfike ekspresji genow TaCKX przebadano
w 5-dniowych korzeniach siewek, liSciach 4-tygodniowych roslin, kwiatostanach o dlugosci
5-6 cm oraz ktosach w roznych stadiach rozwoju, 0 DAP, 7 DAP i 14 DAP w trzech odmianach,
Kontesa, Ostka oraz Trappe przedstawia to Rys. 1. Na tej podstawie geny przypisano do 4 grup:
1) TaCKX4, TaCKX5 i TaCKX10 (obecnie 9) wysoce specyficzne dla lisci; 2) TaCKX6 (obecnie
3), TaCKX11 (obecnie 8) i TaCKX3 (obecnie 11), w ktorych ekspresja wyrazana byta na réznych
poziomach we wszystkich badanych tkankach; 3) TaCKX1, TaCKX2.3 (obecnie 2.1), TaCKX2.2
(obecnie 2.2.2), TaCKX2.1 (obecnie 2.2.1), TaCKX2.4 i TaCKX2.5 specyficzne dla rozwijajacych
si¢ ktosow i kwiatostanow; 4) TaCKX7, TaCKX8 i TaCKX9 (obecnie 10), wysoce specyficzne dla
korzeni.
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Rys. 1. Specyfika ekspresji gendow z rodziny TaCKX w rozwijajacych si¢ tkankach/organach.

Wzgledng ekspresje gendw mierzono w: korzeniu siewki, dobrze rozwinigtym lisciu 4-tygodniowej rosliny,
kwiatostanie, w klosach 0 DAP, 7 DAP i 14 DAP u trzech odmian Kontesa, Ostka, Trappe. Kolejno
przedstawiono wykresy dla genow od najwyzszej do najnizszej ekspresji. * —istotne réznice przy P<0,05.

Sprawdzono réwniez, czy wystepuja roznice w poziomach ekspresji TaCKX
w pierwszych (I) i drugich (IT) ktosach 7 DAP poszczegdlnych roslin w trzech badanych odmian.
Chociaz poziomy ekspresji poszczegdlnych genow TaCKX sg tkankowo-specyficzne, to mierzone
w poszczegdlnych tkankach w wigkszosci przypadkow istotnie réznig si¢ miedzy trzema
odmianami zastosowanymi w badaniach. Jak przedstawi¢ w nastgpnej pracy, roznice te sg
znacznie wigksze w wigkszej grupie materiatu hodowlanego i moga wynika¢ ze zré6znicowania
alleli badanych genoéw, co wskazuje na mozliwg selekcje tych alleli do hodowli.



2. Szala K., Ogonowska H., Lugowska B., Zmijewska B., Wyszynska R., Dmochowska-
Boguta M., Orczyk W., Nadolska-Orczyk A. (2020). Different sets of TaCKX genes
affect yield-related traits in wheat plants grown in a controlled environment and in
field conditions. BMC Plant Biology, 20(1):496, str. 1 - 13,
https://doi.org/10.1186/s12870-020-02713-9

Gtownym celem pracy byto sprawdzenie zréznicowania w poziomie ekspresji genow
TaCKX migdzy szesc¢dziesigcioma liniami, rodami oraz odmianami pszenicy uprawnej. Ponadto
testowano czy wystepuja roznice w poziomach ekspresji miedzy roslinami uprawianymi
w warunkach laboratoryjnych czyli w fitotronie w porownaniu do tych z pola. SzukaliSmy
odpowiedzi, czy poziom ekspresji danego genu w danym genotypie mierzony
w roslinach rosngcych w fitotronie odpowiada temu z ro$lin rosngcych na polu.
W konsekwencji czy geny te beda regulowaty rozwoj rosliny i jej produktywnos$¢ podobnie lub
inaczej. Ponadto interesowalo nas wspoétdziatanie tych genow. Do badan zostal wlaczony gen
TaNAC2-5A (NAC2), gdyz oczekiwano, iz bedzie odgrywat istotng rolg we wspotregulacji genow
z rodziny TaCKX. Z naszych badan wynika, ze wykazywat on ekspresj¢ w réznych organach
rozwijajacych si¢ roslin pszenicy; przy czym najwyzszy poziom ekspresji byt w lisciu.
Najwyzszy, $redni oraz najnizszy poziom ekspresji W badanych liniach hodowlanych
I odmianach przedstawiono na Rys. 2. Najwyzszy poziom ekspresji w badanych genotypach
hodowlanych wykazywaly geny: TaCKX1, 2.2.1, 2.2.2, 9, 11 i NAC2. Badane linie hodowlane
znacznie roznity si¢ poziomem ekspresji poszczegdlnych gendw. Na przyktad w przypadku roslin
rosnagcych w fitotronie dla genu TaCKX1 réznice migdzy genotypem z najwyzsza ekspresja
a najnizsza sa ponad trzykrotne, dla genu TaCKX8 pigciokrotne a dla TaCKX9 ponad stukrotne.
Rdznice te dla roslin rosnacych na polu wahaty si¢ od sze$ciokrotnego dla genu TaCKX8 az do
275-krotnego dla genu TaCKX10. Tak duze zrdéznicowanie poziomu ekspresji wérod badanych
genotypow umozliwia uzycie tego miernika do prowadzenia selekcji. Réznice w poziomie
ekspresji wzglednej mierzone w ktosach pochodzacych z fitotronu 1 z pola zaobserwowano dla
siedmiu gendéw. Byly to: TaCKX1, TaCKX3, TaCKX4, TaCKX5, TaCKX10, TaCKX11 oraz
TaNAC2-5A. Brak roznic dla niektorych z nich (TaCKX2.2.1, TaCKX2.2.2, TaCKX8, TaCKX9)
$wiadczy o mozliwo$ci prowadzenia pomiaru ekspresji w roslinach uprawianych w fitotronie
1 wykorzystania jako miernika niezaleznie od warunkow uprawy. Wyniki koekspresji genow
z rodziny TaCKX i NAC2 opracowano na podstawie wspotczynnikow korelacji. Przedstawiono je
zgodnie z pochodzeniem materialdw hodowlanych oraz poletek do§wiadczalnych oddzielnie dla
Spotki Hodowlanej Danko 1 Strzelce oraz razem Danko + Strzelce. Zaobserwowano roznice
w poziomie ekspresji wzglednej wigkszosci badanych gendw mierzonej w ktosach pochodzacych
z fitotronu i z pola.
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Rys. 2. Najwyzszy, $redni oraz najnizszy poziom ekspresji genéw z rodziny TaCKX i TaNAC2-5A
w klosach 7 DAP dla 34 linii hodowlanych uprawianych w warunkach kontrolowanych oraz na polu.
** — istotna przy p < 0,01 (mi¢dzy najwyzsza a najnizsza). (...) — iloraz zmiennosci.

W  konsekwencji, badane geny w rdézny sposob regulowalty cechy zwigzane
z produktywnos$cig w fitotronie 1 na polu. Tylko w kontrolowanych warunkach fitotronu gen
TaNAC2-5A brat udziat w negatywnej regulacji liczby zdzbet i aktywnosci CKX w korzeniach
siewek. Niektore z genow, ktore ulegly ekspresji w korzeniach siewek, wptynety negatywnie na
liczbe Zzdzbetl i pozytywnie regulowaly mas¢ korzeni siewek, aktywno$¢ CKX w ktosach, mase
tysigca ziaren (MTZ) oraz tworzenie potpustych ktosow.
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3. Szala K., Dmochowska-Boguta M., Bocian J., Orczyk W., Nadolska-Orczyk A. (2023).
Transgenerational paternal inheritance of TaCKX GFMs expression patterns
indicate a way to select wheat lines with better parameters for yield-related traits.
International Journal of Molecular Sciences, 24, 8196, str. 1 - 24
https://doi.org/10.3390/ijms24098196

W ramach pracy przeprowadzona zostata analiza majgca na celu ustalenie, w jaki sposob
wzory ekspresji genow TaCKX, wraz z ekspresja genu kodujacego czynnik transkrypcyjny NAC,
TaNAC2-5A, oraz cechy plonotworcze sg dziedziczone. Te wiedzg bedziemy chcieli wykorzystaé
w hodowli pszenicy do przyspieszenia procesu selekcji materiatbw hodowlanych. Poziom
ekspresji genow TaCKX, TaNAC2-5A i cechy plonotwoércze zostaty zbadane w klosach 7 DAP
i korzeniach siewek rodzicow ze strony matki i ojca oraz ich potomstwie w pokoleniu
segregujacym Fo w czterech wzajemnych krzyzowaniach (w sumie osiem krzyzowan). Poziomy
ekspresji wigkszosci z nich, a takze produktywnos$¢ w F, dziedziczone byty po rodzicu ze strony
ojca. Zgodnie z tym wzory ekspresji genow TaCKX i TaNAC2-5A w nisko produktywnych
ros$linach matecznych skrzyzowanych z wysoko produktywnymi ro§linami ojcowskimi odtwarzaty
w F2 wzory ekspresji genow i produktywnos¢ zgodne z rodzicem ojcowskim. Wyniki tych
krzyzowan oraz towarzyszacych im wzrostach oraz spadkach ekspresji genéw z rodziny TaCKX
oraz TaNAC2-5A w pokoleniu F> przedstawiono na Rys. 3. Wyjatkiem byt gen TaCKX5 w klosach
7 DAP i TaCKX3 w korzeniach siewek, dla ktorych poziom ekspresji w pojedynczych
krzyzéwkach byl podobny do rodzica matecznego. Ponadto wysoka albo niska produktywnos¢
byla w przewazajacej mierze odziedziczona po rodzicu ze strony ojca, ale juz masa korzenia od
obojga rodzicéw lub w jednej krzyzowce odwrotnej, od rodzica ze strony matki. Wspotczynniki
korelacji pomigdzy genami z rodziny TaCKX, TaNAC2-5A 1 cechami zwigzanymi
z produktywnoscig w wysoko produktywnym potomstwie F> wskazywaty, ktore z tych genow byly
specyficznie skorelowane z indywidualnymi cechami zwigzanymi z wydajnoscig. Genem, ktérego
poziom ekspresji korelowal z najwigksza liczba cech plonotworczych byt mierzony
w ktosach 7 DAP TaCKX2.1. Korelowat on dodatnio z liczbg ziaren, masg ziarna, liczba ktosow i
dhugos$cia ktosow, a takze masg korzeni siewek. Badane poziomy ekspresji TaCKX1 lub TaNAC2-
5A w korzeniach siewek byly ujemnie skorelowane z tymi cechami. Przeciwnie, masa tysigca
ziaren byla ujemnie skorelowana z poziomem ekspresji TaCKX2.2.2, TaCKX2.1
i TaCKX10 w ktosach 7 DAP. Zazwyczaj, podobnie jak w niniejszej pracy, ujemne korelacje
migdzy ekspresja tych trzech genow w klosach a masa tysigca ziaren, liczbg ziaren, masg ziarna,
liczba ktosow sg skorelowane z wyzszg produktywnoscia, a dodatnie z nizsza produktywnoscia.
Jednak w przypadku masy korzeni siewek to dodatnie korelacje pomiedzy ekspresja tych genow
a badang cechg warunkuja wyzsza produktywnos¢ w Fa. Wyzsza produktywno$¢ w F» byla
rowniez zwigzana ze zrownowazong aktywnoscig enzymu CKX w klosach i korzeniach siewek.
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Rys. 3. Modele regulacji w gorg (1) lub w dot (|) gendéw z rodziny TaCKX i TaNAC2-5A u rodzicow
ze strony matek o niskiej wydajnosci skrzyzowanych z rodzicami ze strony ojca o wyzszej wydajnosci
i ich potomstwem F-.
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Podsumowanie i wnioski

. Na postawie danych zebranych z baz (NCBI i Ensembl Plants), porownania transkryptow oraz
biatek kodowanych przez geny TaCKX pszenicy i HYCKX jeczmienia stwierdzono, ze:
geny TaCKX2.3, TaCKX2.5 i TaCKX6a02 i kodowane przez nie biatka sg zgrupowane razem
z genem i biatkiem kodowanym przez HVCKX2.1, dlatego przypisano w/w geny
jako TaCKX2.1,
geny TaCKX2.1, TaCKX2.2, TaCKX2.4 i TaCKX6D1 i kodowane przez nie biatka byly
zgrupowane z genem i biatkiem kodowanym przez HVCKX2.2, dlatego przypisano te cztery
geny pszenicy jako TaCKX2.2,
geny TaCKX7 i TaCKX8 i kodowane przez nie biatka byly zgrupowane razem
z biatkiem kodowanym przez HVCKX7, stad geny te przypisano jako TaCKX?7.

. Wykazano, ze geny z rodziny TaCKX sa tkankowo 1 rozwojowo specyficzne. W zaleznosci od
specyfiki ich ekspresji podzielono je na 4 grupy: 1) TaCKX4, TaCKX5 i TaCKX10 (obecnie 9)
byly wysoce specyficzne dla lisci; 2) TaCKX6 (obecnie 3), TaCKX11 (obecnie 8) i TaCKX3
(obecnie 11), w ktorych ekspresja wyrazana byla na réznych poziomach we wszystkich
badanych tkankach; 3) TaCKX1, TaCKX2.3 (obecnie 2.1), TaCKX2.2 (obecnie 2.2.2),
TaCKX2.1 (obecnie 2.2.1), TaCKX2.4 i TaCKX2.5 byly specyficzne dla rozwijajacych si¢
ktosow i kwiatostanow; 4) TaCKX7, TaCKX8 i TaCKX9 (obecnie 10), byty wysoce specyficzne
dla korzeni.

. Istotne r6znice w poziomie ekspresji genow TaCKX pomiedzy pierwszym i drugim ktosem oraz
pomiedzy ktosami zbieranymi o r6znych porach dnia wskazuja na potrzebe pobierania do badan
tego samego ktosa o statej porze dnia.

. Wielokrotne réznice w poziomie ekspresji wybranych genéw TaCKX i TaNAC2-5A wsrod linii
hodowlanych 1 ich korelacja z cechami plonotworczymi umozliwiajg uzycie tych danych jako
miernika do prowadzenia selekc;ji.

. Brak istotnych réznic w poziomie ekspresji wzglednej miedzy klosami pochodzacymi
z fitotronu 1 z pola dla niektdrych badanych genow (TaCKX2.2.1, TaCKX2.2.2, TaCKX8,
TaCKX9) umozliwia prowadzenie pomiaru ekspresji tych gendéw tylko w fitotronie
i wykorzystania tego miernika w selekcji polowej.

. Korelacje pomigdzy ekspresja niektorych genow TaCKX w ktosach 7 DAP oraz masg korzenia
1 odwrotnie, pomigdzy ich ekspresja w korzeniach oraz cechami plonotworczymi potwierdzaja
mozliwos$¢ uzycia ich jako miernikéw do oceny wzrostu korzeni siewek i cech plonotwoérczych
a tym samym prognozowania produktywnosci roslin.

. Indywidualne cechy plonotworcze sa pozytywnie lub negatywnie regulowane przez rozne grupy
genow. Liczba ziaren, produktywnos$¢ 1 liczba ktosow, dlugosci kiosa 1 masy korzeni byty
pozytywnie regulowane w klosach 7 DAP wysoko produktywnego potomstwa F. przez
TaCKX2.1 i TaCKX10 oraz negatywnie w korzeniach siewek przez TaCKX1. Cecha MTZ
1 wysokosci roslin byty regulowane odmiennie.

. Antagonistyczne wzorce ekspresji gendw dla niektorych istotnych cech plonotwoérczych, takich
jak liczba ziaren, plon ziarna i liczba klosow w stosunku do MTZ moze by¢ wynikiem
mechanizmu sprzezenia zwrotnego regulacji poziomu ekspresji pomiedzy genami TaCKX1
i TaCKX2 oraz innymi genami.
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9. Kooperacja migdzy genami TaCKX i TaNAC-5A w komponentach rodzicielskich wptywa na
regulacje cech plonotwoérczych w segregujacym potomstwie F», prowadzac do uzyskania
okreslonej produktywnos$ci. Na przyktad wysoko produktywny komponent ojcowski z niska
ekspresjg genow TaCKX2.1 i TaCKX11 w ktosach 7 DAP i wysokg TaCKX3 i TaCKX8 oraz
niskg TaNAC2-5A w korzeniach w poréwnaniu z komponentem matecznym przekaze te wzory
ekspresji do F2, co bedzie skutkowato wysoka produktywnoscig.

10. Wykazano, iz wzory ekspresji genow TaCKX i TaNAC2-5A mierzone w klosach 7 DAP
i korzeniach siewek, a takze cecha produktywnosci wskazujg na dziedziczenie ojcowskie w F.

11. Geny z rodziny TaNAC moga by¢ istotnymi, dodatkowymi regulatorami genoéw z rodziny

TaCKX a tym samym cech plonotworczych pszenicy, dlatego tez powinny by¢ brane pod uwage
w hodowli pszenicy.
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