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Tabela. Analiza molekularna dwéch badanych populacji. Wybrane osobniki
zaznaczono na niebiesko
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. . . . MIB 11262 220 250 15: NAD 10041 220 250 15
Krzyzowanie wsteczne wspomagane markerami molekularnymi o1 w01
(Marker Assisted Backcrossing - MAB) moze by¢ dobra strategia o S0
zwigkszania postepu hodowlanego, zwtaszcza dla cech takich jak o S0
odpornosé pszenicy na fuzarioze ktoséw (fusarium head blight - 1 T ot
FHB), ktére sa trudne do wytypowania w warunkach polowych q T T
oraz warunkowane wieloma genami. t S - TR P
Celem niniejszej pracy bylo wprowadzenie genu odpornosci o Y T “5— PR
Fhbl zlokalizowanego na chromosomie 3B do dwéch polskich B | - PR
linii hodowlanych pszenicy ozimej: MIB 11262 (Matopolska o P
Hodowla Roslin SHR Mikulice) oraz NAD 10041 (Poznanska o — =1 PR
Hodowla Roslin Oddziat Wiatrowo). Dawca genu odpornosci jest a0 e — 1
linia Alll62 (FsBC,) otrzymana poprzez skrzyzowanie odmiany 1 T P S
Sumai 3 oraz polskiej odmiany Muszelka. Obecno$é genu Fhbl w | P
tej linii zostata potwierdzona przy uzyciu markeréw T PR T e e s s e
molekularnych. o )
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Heterozygoty dla markera 4 ::: :::
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(UMM, cfb6012, cfbB033) = o
696 862 1 1 1
Horsozy oty 0 werters s
flankujacego proksymianis 9 12 =21 2] gwm3B9 699 L - s 1 1 T
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Homozygoty dla markera 704 1 1 1 870 1 1 1
flankujacego dystalnie [1] ] 705 1 1 1 871
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Liczba roslin o pozadanym uktadzie alleli (formy 1 1 1 883
rodzicielskie do krzyzowan wstecznych) n n n =
886
Ryc. Schemat analiz z uzyciem kolejnych markeréw molekularnych. . : : ::: 1 1 1
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Aby zapobiec wprowadzeniu do genomu biorcy wielu 2 o - L L
niepozadanych genoéw musimy ograniczyé wielkosé e : L ’“m - -
wprowadzanego segmentu chromosoml_J_ dawcy zwierajgcego D Y n n o n n T T
wybrany przez nas gen. Selekcja populacji (F,BC,) skupita si¢ na 2 L L
wyszukaniu osobpikéyv z pozagdanym genem (Fhb1l), w ktérych L 2 2 T n T
doszto do rekombinacji wzgledem markeréw flankujacych. e : L 2
Sposréd dziesieciu polimorficznych markeréw flankujacych SSR o : L 2 n T
(gwm389, barc238, barc12, gpw7080, gwm493, barc131, wmc754, o T S o —
gpw3248, barc92 oraz cfp1274) rozmieszczonych na dtugosci ok. o Y S T B T 2 —
40 cM krotkiego ramienia chromosomu 3B, wybrano dwa T 2 ——
markery flankujace: gwm389 i cfp1274. Ponadto wykorzystano I --_-s A, ——
marker centralny cfb6012 blisko sprzezony z genem Fhb1. o Y — 1 _ L L
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Zbadano 240 prébek DNA (120 dla kazdej kombinacji) przy uzyciu L 28 1 R
wspomnianego zestawu markeréw. Na podstawie wykonanych 3 | B I
analiz molekularnych wybrano 21 osobnikéw (MIB 11262 - 9 ; ze 1 i | —
NAD 10041 - 12) do kolejnej rundy krzyzowan wstecznych w - —— 1
celu uzyskania pokolenia F,BC,. 2 1 L ;| 228 —
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