SPRAWOZDANIE MERYTORYCZNE

z realizacji zadania nr 34 na rzecz postgpu biologicznego w produkcji roslinnej w 2016 roku

Temat zadania: OKkreslenie zréznicowania genetycznego linii wsobnych kukurydzy za

pomoca marker6w molekularnych

Celem zadania badawczego byto okreslenie zrdéznicowania genetycznego linii wsobnych
kukurydzy za pomoca markerow molekularnych. W tym celu przeprowadzono oceng
fenotypowa linii wsobnych kukurydzy oraz zastosowano dwa typy markero6w molekularnych
KASP i SSR. Materiat badawczy w 2016 roku stanowity 94 liniec wsobne kukurydzy, ktore
pochodzity z polskich firm hodowlanych. Wysiano je w do§wiadczeniu polowym, a nast¢pnie
prowadzono obserwacje 22 cech morfologicznych i ilo$ciowych. Wyniki pomiaréw i
obserwacji zostaly opracowane Statystycznie z zastosowaniem jedno i wielowymiarowych
metod. Uzyskane wyniki wskazuja na duze zréznicowanie badanej kolekcji. Najwicksza
zmienno$¢ badane linie kukurydzy wykazuja dla cech morfologicznych, ale wykazano takze
statystycznie istotne ich zrdznicowane wzgledem warto$ci cech ilosciowych. Analiza
sktadowych glownych pozwolita na wydzielenie cech, ktore najbardziej roznicujg
analizowane linie. Do cech najsilniej dyskredytujacych linie kukurydzy naleza masa §wiezych
ziaren z kolby, masa ziaren po wysuszeniu, $rednica kolby, liczba ziaren z kolby, dlugosé¢
kolby, typ ziaren oraz wczesno$¢ okreslana przez liczbe dni do pylenia i znamionowania.
Zawarto$¢ suchej masy dziata przeciwstawnie do wczesniejszych cech, o czym $wiadczy
ujemna korelacja z pierwszg sktadowg gtowng. Analiza sktadowych gléwnych uzupetniona
analiza skupien data komplementarne wyniki, dlatego dobrze jest aby byly stosowane razem
do poznania zmiennos$ci wielocechowej linii wsobnych kukurydzy. Wykre§lono dendrogramy
obrazujace podobienstwo badanych linii kukurydzy. Pierwszy z nich uzyskano na podstawie
oceny cech morfologicznych, ktory obrazuje zard6wno podobienstwo i roznice fenotypowe,
natomiast dwa kolejne uzyskano na podstawie markeréw molekularnych KASP 1 SSR
obrazujacych wykryty polimorfizm DNA linii. Podstawowa trudno$¢ w stosowaniu markeréw
molekularnych to odpowiedni ich dobor, do wykazania polimorfizmu badanych genotypow.
W przeprowadzonych badaniach to si¢ udato, a zastosowane markery KASP oraz SSR
charakteryzowaly si¢ duzg specyficznosciag w okreslaniu polimorfizmu DNA badanych linii
kukurydzy, a uzyskane wyniki sg wiarygodne i powtarzalne. Pozwolito to na skonstruowanie

na ich drzewa podobienstw genetycznych linii. Uzyte markery SSR byly specyficznymi dla



kukurydzy sekwencjami mikrosatelitarnymi, a informacje o nich pochodzity z bazy danych
MaizeDB. Uzyskane markery obrazuja polimorfizm genetyczny linii kukurydzy. Startery do
reakcji PCR byty dopierane zgodnie z prowadzonymi obserwacjami morfologicznymi, stad
tez podobienstwo wykreslonego na podstawie markerow SSR dendrogramu jest bardziej
zblizone do dendrogramu uzyskanego na podstawie cech morfologicznych. Markery KASP
zostaly wybrane tak, aby reprezentowaty wszystkie 10 chromosomoéow kukurydzy, a ponadto
przy ich wyborze wzigta zostata ich pozycja w genomie tak, aby reprezentowaty caty genom i
byly rowno od siebie oddalone. Wystepujace rdznice pomiedzy dendrogramami podobienstw,
spowodowane moze by¢ tym, ze dla cech mierzalnych trudno jest wybra¢ arbitralny marker,
poniewaz cechy te sa poligeniczne, warunkowane wieloma genami o matych efektach.
Wiaczenie wickszej liczby markerow do analiz, a zwlaszcza markeréw sprzezonych z
cechami ilosciowymi moze da¢ jeszcze bardziej zgodne wyniki analiz podobienstwa na
podstawie zmienno$ci fenotypowej i genetycznej linii kukurydzy. Niezaleznie od
zastosowanej metody wykazano duze zroznicowanie badanych linii i podobny typ
aglomeracji linii w dendrogramach. Stwarza to mozliwo$¢ wykorzystania badanych obiektow
w programach hodowlanych i uzyskanie potomstwa o nowych kombinacjach cech.
Dendrogramy podzielit badane genotypy na dwie gltdwne gatezie, z ktorych jedna zawierata
jeden genotyp, druga dzielita si¢ na 3 kolejne podgrupy. Linie SM2/14(1) i SM50/14 (22)
byty najbardziej oddalone genetycznie od pozostatych analizowanych Wykonana analiza
sktadowych glownych nie pozwolita na wyrdznienie grup z genotypami pochodzacymi
wylacznie z jednej lub drugiej firmy hodowlanej. Brak podzialu w badanej kolekcji na
genotypy pochodzace z Hodowli Ro$lin Smolice i Matopolskiej Hodowli Roslin §wiadczy o

podobnym tle genetycznym polskich materiatow hodowlanych.
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