
STRESZCZENIE 

z realizacji zadania na rzecz postępu biologicznego w produkcji roślinnej w 2015 roku

1. Tytuł zadania: Efektywność piramidowania genów odporności na mączniaka prawdziwego (Blumeria graminis f.sp. tritici) i rdzę brunatną (Puccinia triticina) w pszenicy ozimej
2. Kierownik zadania: Aleksandra Pietrusińska, dr inż., Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roślin – Państwowy Instytut Badawczy w Radzikowie, 05-870 Błonie, 22/ 733 45 54, 22/ 733 45 00, a.pietrusinska@ihar.edu.pl
3. Cel tematów badawczych: 

3.1. Temat badawczy 1 - Piramidowanie efektywnych genów odporności 

Celem tematu było przeprowadzenie krzyżowań zbieżnych i wstecznych, selekcji fenotypowej i molekularnej, wyprowadzenie populacji mapujących F2, a także określenie polimorficznych markerów do selekcji genu Lr55. 

Materiały i metody 

Materiał roślinny 

Materiał badawczy stanowiło 11 populacji mieszańcowych BIO. W badaniach wykorzystano źródła odporności na rdzę brunatną: linia Lr41, Lr47, Lr55 oraz na mączniaka prawdziwego: linia Pm21, Pm36, Pm37. Ponadto, w krzyżowaniach wypierających wykorzystano odmiany pszenic Bogatka oraz Nadobna.

Doświadczenia fitopatologiczne

Do oceny fenotypowej stopnia odporności form rodzicielskich i populacji mieszańcowych na porażenie przez P. recondita f.sp. triticina oraz B. graminis f.sp. tritici zostały wykorzystane jednozarodnikowe izolaty: odpowiednio Pt 2902 (P. recondita f.sp. triticina) oraz Bgt Kadett (B. graminis f.sp. tritici). Doświadczenia fitopatologiczne prowadzone były w warunkach kontrolowanych, przy fotoperiodzie 16 godz. światła i 8 godz. ciemności oraz w temperaturze w zakresie 16-22˚C. Testowane rośliny zakażane były zawiesiną zarodników P. recondita, a następnie po upływie 4 dni przeprowadzono inokulację roślin izolatami B. graminis. Po upływie 10 dni została oceniona reakcja roślin wykorzystując do tego celu pięciostopniową skalę, wg. Levine i Cherewick dla rdzy brunatnej oraz wg. Mainsa i Daetza dla mączniaka prawdziwego, gdzie rośliny o reakcji 0-2 oceniano jako odporne, 3-4 jako podatne.

Izolacja DNA

W zależności do rodzaju przeprowadzanej selekcji (wyboru systemu markerowego), DNA materiału roślinnego izolowane było dwoma różnymi metodami. 

Pierwsza metoda ekstrakcji DNA wykorzystywana była podczas selekcji na obecność genów Pm21 oraz Lr47 i przeprowadzana była wg. procedury Higgins i zespół (2000) z drobnymi modyfikacjami. 

Druga metoda, przeprowadzana była za pomocą gotowego zestawu DNeasy Plant Mini Kit (QIAGEN). Wyizolowane tą metodą genomowe DNA, wykorzystane było dla markerów molekularnych, podczas selekcji genów Lr41 oraz Pm36 i Pm37. 

Reakcja łańcuchowej polimeryzacji
Reakcję łańcuchowej polimeryzacji DNA, dla wszystkich genów, przeprowadzono przy wykorzystaniu niskoprofilowanych cienkościennych probówek lub przy użyciu płytek – bloków 96-ścio dołkowych w termocyklerze Mastercycler ep (Eppendorf AG, 22331, Hamburg, Niemcy).
Reakcja łańcuchowej polimeryzacji – gen Pm21

W celu określenia występowania genu Pm21 zlokalizowanego na długim ramieniu chromosomu 6AL, w pracach selekcyjnych wykorzystano marker o nazwie NAU/xibao15 (oczekiwany produkt 902 pz – par zasad). Objętość mieszaniny reakcyjnej w amplifikacji z udziałem markera NAU/xibao15 wynosiła 8 µl, a w jej skład wchodziły następujące komponenty: 3 µl supernatantu po izolacji metodą TPS, 1 x bufor (MBI Fermentas, V. Graiciuno g. 8, 02241 Wilno, Litwa), 2,5 mM MgCl2, 0,2 mM dNTPs, 0,5 µM startera i 1 jednostka polimerazy Taq (MBI Fermentas). Powielanie fragmentów DNA przeprowadzono według następującego profilu reakcji PCR: 94˚C/3 min. denaturacji wstępnej, 32 cykle składające się z: 94˚C/30 sek., 55˚C/30 sek., 72˚C/2 min., etap elongacji trwał 5 min.

Reakcja łańcuchowej polimeryzacji – gen Pm36

W celu określenia występowania genu Pm36 zlokalizowanego na długim ramieniu chromosomu 5BL, wykorzystano marker SSR BJ261635 (oczekiwany produkt 240 pz – par zasad). Objętość mieszaniny reakcyjnej w amplifikacji z udziałem markera wynosiła 8 µl, a w jej skład wchodziły następujące komponenty: 3 µl DNA, 1 x bufor (MBI Fermentas), 2,5 mM MgCl2, 0,2 mM dNTPs, 0,5 µM startera i 1 jednostka polimerazy Taq (MBI Fermentas). Powielanie fragmentów DNA przeprowadzono według następującego profilu reakcji PCR: 95˚C/3 min. denaturacji wstępnej, 35 cykli składających się z: 94˚C/1 min., 55˚C/1,5 min., 72˚C/1 min., końcowy etap amplifikacji - elongacja trwała 10 min.

Reakcja łańcuchowej polimeryzacji – gen Pm37

W celu określenia występowania genu Pm37, zlokalizowanego na chromosomie 7AL, wykorzystano 4 literaturowe markery molekularne: Gwm332 (oczekiwany produkt 192 pz), Wmc790 (149 pz), STSBE406627 (550 pz), STSBE445653 (750 pz). Reakcje amplifikacji przeprowadzono w układzie zawierającym w objętości 8 µl mieszaniny reakcyjnej następujące komponenty: 3 µl DNA, 1 x bufor (MBI Fermentas), 2,5 mM MgCl2, 0,2 mM dNTPs, 0,5 µM startera i 1 jednostka polimerazy Taq (MBI Fermentas). Dla markerów Gwm332 oraz Wmc790 powielanie fragmentów DNA przeprowadzono według następującego profilu termicznego: 94˚C/3 min. denaturacji wstępnej, 45 cykli składających się z: 94˚C/1 min., 60˚C/1 min., 72˚C/2 min., etap elongacji trwał 10 min. Dla markerów STS: BE406627 oraz BE445653 warunki amplifikacji przebiegały według następującego programu: 94˚C/2min. denaturacji wstępnej, 10 cykli składających się z: 94˚C/30 sek., (58˚C/30 sek. / 54˚C/30 sek.), 72˚C/1 min., a także 30 cykli 90˚C/30 sek., (58˚C/30 sek. / 54˚C/30 sek.), 72˚C/1 min. Temperaturę pokrywy grzewczej w termocyklerze Mastercycler ep ustawiono na 105˚C we wszystkich zastosowanych programach.

Reakcja łańcuchowej polimeryzacji – gen Lr41

W celu określenia występowania genu Lr41, zlokalizowanego ma krótkim ramieniu chromosomu 2DS, wykorzystano 5 literaturowych loci mikrosatelitarnych: Gdm35 (170 pz), Barc124 (250 pz), Gwm210 (182 pz), Gwm296 (135 pz), Gwm261 (160-200 pz).
Reakcje amplifikacji przeprowadzono w układzie zawierającym w objętości 8 µl następujące komponenty: 3 µl DNA, 1 x bufor (MBI Fermentas) 2,5 mM MgCl2, 0,2 mM dNTPs, 0,5 µM startera i 1 jednostka polimerazy Taq (MBI Fermentas). W zależności od temperatury przyklejania się starterów do matrycy zastosowano dwa profile termiczne reakcji PCR. Dla markerów Barc124 oraz Gdm35 warunki amplifikacji przebiegały według następującego programu: 94˚C/2min. denaturacji wstępnej, 10 cykli składających się z: 94˚C/30 sek., 55˚C/30 sek., 72˚C/1 min., a także 30 cykli 90˚C/30 sek., 55˚C/30 sek., 72˚C/1 min. Dla markerów Gwm296 oraz Gwm261 profil reakcji PCR różnił się temperaturą hybrydyzacji, która wynosiła 60˚C/30 sek. W ostatnim cyklu reakcji amplifikacji, etap elongacji został wydłużony do 5 min. Dla markera Gwm210 powielanie fragmentów DNA prowadzono jednostopniowo według następującego profilu: 94˚C/3 min. denaturacji wstępnej, 45 cykli składających się z profilu: 94˚C/1 min., 60˚C/1 min., 72˚C/2 min., końcowe wydłużanie łańcucha DNA przedłużono do 10 min. 

Temperaturę pokrywy grzewczej w termocyklerze Mastercycler ep ustawiono na 105˚C we wszystkich zastosowanych programach. W każdej parze starterów amplifikujących loci mikrosatelitarne jeden ze starterów na końcu 5’ wyznakowany był jednym z trzech dostępnych barwników fluorescencyjnych ABI (FAM - niebieski, HEX - żółty lub TET - zielony).

Reakcja łańcuchowej polimeryzacji – gen Lr47

W celu określenia obecności genu Lr47, zlokalizowanego na chromosomie 7AS, w selekcjonowanym materiale roślinnym wykorzystano 2 markery molekularne: Gwm60 (180-220 pz), (PSAPSR+PS10L+PS10L2) (280 pz).

Objętość mieszaniny reakcyjnej amplifikacji z udziałem markera Gwm60 wynosiła 8 µl, a w jej skład wchodziły następujące komponenty: 3 µl supernatantu po izolacji metodą TPS, 1 x bufor (MBI Fermentas), 2,5 mM MgCl2, 0,2 mM dNTPs, 0,5 µM startera i 1 jednostka polimerazy Taq (MBI Fermentas). Powielanie fragmentów DNA przeprowadzono według następującego profilu termicznego: 94˚C/3min. denaturacji wstępnej, 10 cykli składających się z: 94˚C/30 sek., 55˚C/30 sek., 72˚C/1 min., a także 30 cykli 90˚C/30 sek., 55˚C/30 sek., 72˚C/1 min. Dla markera (PSAPSR+PS10L+PS10L2) mieszanina reakcyjna wynosiła 25 µl całkowitej objętości o następującym składzie: 3 µl supernatantu po izolacji metodą TPS, 1 x bufor (MBI Fermentas), 3 mM MgCl2, 0,2 mM dNTPs, 0,2 µM startera i 1,5 jednostka polimerazy Taq (MBI Fermentas). Reakcja amplifikacji typu „touchdown” przebiegała wg. następującego profilu termicznego: 94˚C/3min. denaturacji wstępnej, (94˚C/30 sek., 70-64˚C/30 sek., 72˚C/30 sek.), a także 35 cykli 94˚C/30 sek., 63˚C/30 sek., 72˚C/30 sek., końcowe wydłużanie łańcucha DNA trwało 10 min.

Określenie polimorficznych markerów do mapowania genu Lr55

W celu wyselekcjonowania polimorficznych markerów do mapowania genu Lr55, wybrano łącznie 172 starterów, w tym 60 markerów DArTs oraz 112 markerów mikrosatelitarnych SSR.

Rozdział elektroforetyczny produktów amplifikacji PCR
W zależności od układu markerowego, rozdział produktów amplifikacji PCR, odpowiednio dla genów: Lr41, Lr47 (Gwm60), Pm36 i Pm37 oraz markerów dla genu Lr55, przeprowadzany był na sekwenatorze DNA ABI 377 XL na 4,75% denaturującym żelu poliakrylamidowym (Long Ranger Gel Solution, USA) w obecności barwników: HEX (żółty), FAM (niebieski), TET (zielony). Rozdział elektroforetyczny prowadzono w buforze 1 x TBE (0,1 M Tris, 90 mM kwas borowy, 9 mM EDTA).

Produkty PCR przed naniesieniem na żel poliakrylamidowy denaturowano w obecności formamidu, w termocyklerze z temperaturą pokrywy grzewczej 105˚C i temperaturą bloku 95˚C przez 3 min. 

Detekcja produktów amplifikacji genu Pm21 - marker NAU/xibao, genu Lr47 - marker PSAPSR+PS10L+PS10L2 oraz genu Lr55 – markery nieznakowane, została przeprowadzona na 1,5% żelu agarozowym przy napięciu 240 V, przez 4 godz. w buforze 0,5 x TBE. Otrzymane obrazy rozdziału wizualizowane były przy użyciu bromku etydyny z wykorzystaniem systemu Gel Logic 200 (Eastman Kodak Company, Rochester, NY 14650, USA). Analiza uzyskanych obrazów elektroforetycznych oceniana była wizualnie. Do wyodrębnienia roślin o korzystnej kombinacji genów odporności, zostały wykorzystane wzorce – matryce odmian bez wprowadzanych genu(ów) odporności, jako kontrola negatywna oraz matryce źródeł odporności, jako kontrola pozytywna.
Wyniki

W 2015 roku łącznie analizowano 600 roślin. Na podstawie selekcji fenotypowej, do analiz molekularnych wybrano 300 roślin. Rośliny te, wg. testów fitopatologicznych, odporne były na rdzę brunatną oraz mączniaka prawdziwego. Wyselekcjonowane rośliny przebadano molekularnie pod kątem obecności wprowadzonych genów odporności. Na podstawie przeprowadzonych analiz molekularnych wyselekcjonowano do dalszych badań łącznie 116 linii, w tym:
· 42 linie (Lr41+Pm21+Pm37);

· 10 linii (Pm21+Pm37);

· 57 linii (Lr41+Pm21+Lr47);

· 7 linii (Lr41+Pm21+Lr47+Pm37);

· 0 linii (Lr41+Pm21+Lr47+Pm37+Pm36). 
Na podstawie przeprowadzonych badań dotyczących określenia polimorficznych markerów do mapowania genu Lr55, wybrano łącznie 83 startery, z czego 18 wyselekcjonowano do trawienia enzymami restykcyjnymi. Natomiast 89 markerów nie dało produktów w reakcji amplifikacji, bądź charakteryzowało się brakiem polimorfizmu. Ponadto, otrzymano drugie pokolenie 4 populacji mapujących F2.
Wnioski 

1.
Wykazano, że jest możliwe wyprowadzenie genotypów o spiramidyzowanych profilach genetycznych dla genów odporności na mączniaka prawdziwego i rdzę brunatną w następujących układach: (Lr41+Pm21+Pm37), (Pm21+Pm37), (Lr41+Pm21+Lr47), (Lr41+Pm21+Lr47+Pm37).

2.
Źródło odporności na mączniaka prawdziwego – linia Pm36, nie wykształca w pełni płodnego pyłku, dlatego też, w kolejnych etapach badań, musi być zastąpiona innym, efektywnym źródłem odporności na mączniaka prawdziwego.

3.
Do mapowania genu Lr55 wyselekcjonowano łącznie 83 markery, z czego: 65 markerów polimorficznych oraz 18 markerów do trawienia restryktazami.
3.2. Temat badawczy 2 – Poszukiwanie nowych źródeł odporności
Celem tematu badawczego 2 jest poszukiwanie nowych, efektywnych źródeł odporności na rdzę brunatną oraz mączniaka prawdziwego oraz określenie ich efektywności w stosunku do zestawów różnicujących na rdzę brunatną oraz mączniaka prawdziwego.
Materiały i metody

Zestaw różnicujący na rdzę brunatną
Materiałem roślinnym był zestaw składający się z 53 odmian i linii różnicujących o znanych genach odporności, w tym wzorzec – odmiana podatna – Tc, oraz nowe źródła odporności na rdzę brunatną Lr48(SP44) oraz Lr49(VL404). Liczba jednozarodnikowych izolatów P. recondita użytych w testach odpornościowych wyniosła 15.
Zestaw różnicujący na mączniaka prawdziwego

Materiałem roślinnym był zestaw składający się z 33 odmian i linii różnicujących o znanych genach odporności, w tym wzorzec – odmiana podatna – Nimbus, oraz nowe źródła odporności Maris Templer 2015Pm2, XX186 Pm19/2015, Drabant Pm1+2+3+4+6+9. Linie/źródła posiadające znane geny odporności zostały przekazane przez Uniwersytet Techniczny w Monachium (TUM). Liczba jednozarodnikowych izolatów B. graminis użytych w testach odpornościowych wyniosła 80.

Ocena fenotypowa zestawu różnicującego na rdzę brunatną

Doświadczenia fitopatologiczne prowadzone były w warunkach kontrolowanych, przy fotoperiodzie 16 godz. światła i 8 godz. ciemności, w temperaturze w zakresie 16-22˚C. Testowane rośliny zakażane były zawiesiną zarodników P. recondita f.sp. tritici, zawierającą 1-2 kropli środka zmniejszającego napięcie powierzchniowe Tween-20. Po 8-10 dniach od inokulacji oceniano reakcję roślin wykorzystując do tego pięciostopniową skalę Levine i Cherewick, gdzie rośliny o reakcji 0-2 oceniano jako odporne, 3-4 jako podatne.

Ocena fenotypowa zestawu różnicującego na mączniaka prawdziwego

Doświadczenia fitopatologiczne prowadzone były w warunkach kontrolowanych, przy fotoperiodzie 16 godz. światła i 8 godz. Ciemności, w temperaturze w zakresie 16-22˚C. Zarodniki namnożone na roślinach odmiany podatnej Nimbus, były równomiernie strząsane nad roślinami odmian i linii zestawu różnicującego. Do izolacji przestrzennej wykorzystano namioty foliowe. Ocenę fenotypową stopnia porażenia odmian i linii poszczególnymi izolatami grzyba B. graminis przeprowadzano po ok. 8 dniach wykorzystując pięciostopniową skalę (0-4), w której: 0 = brak widocznych objawów porażenia; 1 = niewielkie nekrozy; 2 = powiększające się nekrozy wraz ze skąpym zarodnikowaniem; 3 = chlorozy, grzybnia rozwinięta, lecz słabo zarodnikująca; 4 = dobrze rozwinięta grzybnia i zarodnikująca grzybnia (Mains i Dietz, 1930) (odmiany/linie o reakcji 0-2, tworzyły grupę odpornych natomiast rośliny o reakcji 3-4 grupę podatnych).

Wyniki

1. Izolaty P. recondita oraz B. graminis charakteryzowały się zróżnicowanym stopniem wirulencji w stosunku do genów odporności obecnych w zestawie odmian i linii różnicujących. 

2. 15 izolatów P. recondita było awirulentne w stosunku do genów odporności: Lr1, Lr9, Lr19, Lr47, Lr41, Lr55, Lr34, Lr62. 

3. Linie/odmiany z genemi: Lr10, Lr11, Lr12, Lr13, Lr14a, Lr14b, Lr15, Lr16, Lr23, Lr26, Lr50, Lr46(Pm39), Lr48(SP44) oraz Lr49(VL404), charakteryzowały się mniejszą odpornością na populację P. recondita lub były całkowicie przez nią porażane.

4. 80 izolatów było awirulentne w stosunku do genów odporności Kolibri3d, Pm29, Pm21, Pm35, Pm34, Pm37, Pm3d+4b, SappoPm1+2+4b+9, Draban Pm1+2+3+4+6+9.

5. Linie/odmiany z genami: Avalon Pm2, Kormoran Pm5, Pm6, Transec Pm7, Maris Pm2+6, Boxer Pm4b+5, Pm38(Lr34) oraz linia Pm39(Lr46), charakteryzowały się mniejszą odpornością na populację B. graminis lub były całkowicie przez nią porażane.

Wnioski

1.
15 izolatów P. recondita oraz 80 izolatów B. graminis charakteryzowało się zróżnicowanym stopniem wirulencji w stosunku do genów odporności obecnych w zestawie odmian i linii różnicujących.

2.
Linie: Lr1, Lr9, Lr19, Lr46, Lr47, Lr41, Lr55, Lr62 należą do grupy efektywnych i trwałych źródeł odporności na rdzą brunatną.

3.
Linie: Kolibri3d, Pm29, Pm21, Pm35, Pm34, Pm37, Pm3d+4b, (SappoPm1+2+4b+9, Draban Pm1+2+3+4+6+9 należą do grupy efektywnych i trwałych źródeł odporności na mączniaka prawdziwego.

4.
Nowe źródła odporności na rdzę brunatną: Lr48(SP44) oraz Lr49(VL404) są podatne na P. recondita.

5.
Nowe źródła odporności na mączniaka prawdziwego: Maris Templer 2015Pm2 oraz XX186 Pm19/2015 są podatne na B. graminis.

6.
Odmiana (Drabant Pm1+2+3+4+6+9) charakteryzowała się reakcją odporności w odniesieniu do izolatów.
3.3. Temat badawczy 3 – Ocena linii w różnych warunkach środowiskowych 
Celem tematu badawczego była ocena wyselekcjonowanego materiału roślinnego pod kątem odporności na rdzę brunatną oraz mączniaka prawdziwego, a także pod kątem korzystnych cech gospodarczych.
Materiały i metody

Materiał roślinny w Radzikowie stanowiły populacje mieszańcowe wyselekcjonowane w 2014 roku w liczbie 94 linii: 

•
40 linii z populacji: Bio_4b, Bio5_b, Bio7_b, Bio8_b,

•
47 linii pochodzących z 4 populacji BioxLr55 (Bio2, Bio3, Bio4, Bio8),

•
7 linii pochodzących z 2 populacji BioxLr47 (Bio2, Bio4).

Materiał roślinny stanowiło również 18 rodów wysianych przez dwie stacje hodowlane: Hodowlę Roślin Smolice oraz Hodowlę Roślin Strzelce. 

Wyniki

W sezonie 2014/2015 na poletku doświadczalnym w Radzikowie panowały bardzo niekorzystne warunki do przeprowadzenia selekcji materiału roślinnego. Długotrwała susza spowodowała brak występowania chorób oraz bardzo szybkie wysuszenie liści. Jedynie w sezonie 2014/2015 wystąpiło porażenie populacji mieszańcowych przez rdzę żółtą. Na podstawie przeprowadzonych obserwacji, wyselekcjonowano 94 rośliny z populacji mieszańcowych BIO, z czego, do dalszych badań wyselekcjonowano 50 linii.
Ponadto, jesienią 2014 roku, zostały założone dwa doświadczenia, wykonywane przez dwie stacje hodowlane: Hodowlę Roślin Smolice oraz Hodowlę Roślin Strzelce. 
Przebieg doświadczenia - Hodowla Roślin Smolice sp. z o.o. Grupa IHAR

Jesienią 2014 roku wysiano na poletkach o pow.10 m2 12 obiektów pszenicy ozimej: 9 linii i 3 wzorce: Patras, Ozon, Artist. W sezonie 2014/15 materiał roślinny przezimował w 100%. Celem doświadczenia była ocena materiałów pod kątem ich odporności na choroby, a także ich plonowania. Spośród tych 9 linii, 3 linie (Lr41+Pm21+Pm37): 171, 172, 173 plonowały odpowiednio: 84.2%, 89.5% i 93.6% wzorca (śr. plon wz.13.19kg/poletko). Materiał charakteryzował się wysoką odpornością na rdzę żółtą. W sezonie 2014/15 w Smolicach mączniak prawdziwy, rdza brunatna oraz septorioza prawie nie wystąpiły. Ze względu na inne korzystne cechy tj.: wyrównanie materiału, wyleganie (brak wylegania), kłoszenie (średnio-wczesne), plon, czy pokrój roślin - 3 linie (171, 172, 173) zostały wysiane jesienią 2015 roku do ponownych badań. Ponadto, jesienią 2015 roku, przekazano materiał roślinny do założenia nowego doświadczenia.

Przebieg doświadczenia - Hodowla Roślin Strzelce sp. z o.o. Grupa IHAR

Jesienią 2014 roku wysiano 9 ustabilizowanych genetycznie linii pszenicy ozimej pochodzących 
z 5 kombinacji krzyżówkowych. Genotypy te wysiano w jednym z doświadczeń zakładowych w Strzelcach, na poletku o powierzchni 10 m2. Doświadczenia jedno-powtórzeniowe ze wzorcem systematycznym - odmiana Patras oraz Ozon. Zgodnie z metodyką stosowaną w doświadczalnictwie odmianowym, zostały wykonane zalecane zabiegi agrotechniczne, wykonano nawożenie przedsiewne nawozem typu NPK, zastosowano oprysk na chwasty jesienią, na wiosnę wykonano dwukrotny oprysk insektycydami w celu zwalczania owadów oraz zastosowano pogłówne nawożenie azotowe . 

W trakcie wegetacji przeprowadzono następujące obserwacje: ocenę stanu roślin po zimie (skala 9-cio stopniowa: 1- ocena minimalna; 9- ocena maksymalna), określono wczesność (liczba dni od 1.01.) oraz wysokości roślin (cm), oceniono także stopień wylegania (skala 9O). W celu poznania poziomu odporności na choroby grzybowe wykonano następujące oceny: występowania mączniaka prawdziwego (Blumeria graminis), rdzy brunatnej (Puccinia recondita) oraz dodatkowo rdzy żółtej (Puccinia striiformis), oraz fuzariozy kłosów (Fusarium ssp.). Oceny porażenia chorobami grzybowymi wykonano w skali 9-cio stopniowej, gdzie 1- oznacza całkowite porażenie do 9- brak objawów porażenia. W czasie zbiorów zmierzono plon ziarna w kilogramach na poletko i dokonano analizy statystycznej tej cechy względem odmiany wzorcowej Patras. Po żniwach na zebranym ziarnie wykonano analizy jakościowe ziarna na aparacie typu NIR, oszacowano w ten sposób wskaźnik sedymentacji, procent zawartości białka i glutenu oraz wskaźniki jakości ziarna RMT i HI (hardness index). Dla uzyskania dodatkowych informacji na temat jakości, zlecono wykonanie analizy obecności glutein wysokocząsteczkowych HGMW oraz niskocząsteczkowych LGMW. Spośród tych 9 linii, 5 linii (Lr41+Pm21+Pm37): 105, 121, 123, 170, 171, które plonowały odpowiednio: 86,48%; 104,7%; 101,79%; 94,05%; 93,57% wzorca, charakteryzowało się wysokim plonem, przy jednoczesnej odporności na mączniaka prawdziwego (oceniane jako 9), rdzę brunatną (oceniane jako 7,5-9) oraz żółtą (6,5-8). Ponadto, jesienią 2015 roku, przekazano materiał roślinny do założenia nowego doświadczenia.

Wnioski

1.
Dominujące geny odporności warunkujące odporność pszenicy na mączniaka prawdziwego i rdzę brunatną w stadium siewki w warunkach kontrolowanych są efektywne w warunkach polowych w kolejnych fazach rozwoju roślin.

2.
W obrębie populacji mieszańcowych, których formami rodzicielskimi są źródła odporności na mączniaka prawdziwego i na rdzę brunatną ale o niskiej wartości gospodarczej oraz odmiany podatne ale o wysokiej wartości gospodarczej, jest możliwe wytypowanie genotypów zarówno o wysokiej odporności na choroby jak i o wysokiej wartości gospodarczej jednocześnie.
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