SPRAWOZDANIE MERYTORYCZNE
z realizacji zadania nr 34 na rzecz postepu biologicznego w produkcji roslinnej w 2017 roku

Temat zadania: Okres$lenie zr6znicowania genetycznego linii wsobnych kukurydzy za pomoca
markeréw molekularnych

Celem zadania badawczego byto okreslenie zréznicowania genetycznego linii wsobnych
kukurydzy za pomoca markerow molekularnych. W tym celu przeprowadzono oceng
fenotypowa linii wsobnych kukurydzy oraz zastosowano dwa typy markerow molekularnych
KASP i SSR. Materiat badawczy w 2017 roku stanowity 94 linie 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 pomiarow i
obserwacji zostaly opracowane statystycznie z zastosowaniem jedno i wielowymiarowych
metod.

Na podstawie cech morfologicznych 1 uzytkowych stwierdzono wyrazne zrdznicowanie
badanych linii wsobnych kukurydzy. Zmienno$¢ linii jest wigksza pod wzgledem cech
morfologicznych, o czym $wiadcza wysokie wartosci wspotczynnikéw zmienno$ci oraz
zakresy zmienno$ci cech. Najnizsza zmienno$¢ badane linie kukurydzy wykazuja dla dtugosci
kolby, liczby ziaren w rzedzie i kolbie, zawartosci suchej masy oraz wczesnosci mierzonej
liczba dni od siewu do pylenia i znamionowania. Analiza sktadowych gtownych pozwolita na
wskazanie cech, ktore najbardziej roznicuja analizowane linie, do ktorych zaliczono
wysoko$¢ roslin oraz mas¢ $wiezych 1 suchych nasion z kolby. Wyniki analiza sktadowych
glownych oraz analizy skupien uzupelniaja si¢, dlatego w celu poznania zmiennosci
wielocechowej linii wsobnych kukurydzy dobrze jest stosowac je razem.

Genomowe DNA zostalo wyizolowane przy uzyciu kitdéw ze ztozem krzemionkowym firmy
Syngen 1 postuzylo do analiz molekularnych majacych na celu okreslenie dystansu
genetycznego pomiedzy badanymi genotypami kukurydzy. W badaniach wykorzystano 50
markerow KASP oraz 20 par starterow SSR wybranych z publicznie dostepnych baz
opracowanych dla kukurydzy.

Podobienstwo genetyczne obliczone na podstawie polimorfizmu pojedynczych nukleotydow
(markerow KASP) dla badanych linii kukurydzy z miedcito si¢ w przedziale 0,40 do 0,90, a
uzyskane warto$ci wskazuja na wystgpowanie duzego zroznicowanie badanych linii
kukurydzy.

Wykreslony na bazie markerow KASP dendrogram podzielit linie na cztery osobne grupy
odgatezien. Genotypy tworzace poszczegdlne skupienia dzielg si¢ na kolejne dwie gltowne
podgrupy. Po jednej stronie dendrogramu grupuja si¢ linie SM11/17, SM10/17 1 SM14/17
tworzac najbardziej odlegle skupisko, a po przeciwnej stronie ostatnig grupe tworza linie
SM8/17, SM52/18 oraz LK4. Nie udalo si¢ dokona¢ wyraznego podzialu na material
pochodzacy z Hodowli Roslin Smolice 1 Malopolskiej Hodowli Roslin, co $wiadczy o
podobnym tle genetycznym materiatow obydwu firm. Przeprowadzona analiza sktadowych
glownych pozwolita na wyodrgbnienie czterech grup skupisk linii tozsamych z grupami
wydzielonymi na dendrogramie. W kazdej z wydzielonych grup, niezaleznie od metody,
zgrupowane sg materiaty pochodzace zarowno z jednej, jak i drugiej hodowli.



Zastosowane startery SSR takze pozwolily na efektywne zrdznicowanie badanego materiatu.
Podobienstwo genetyczne uzyskane dla badanych linii mieécito si¢ w przedziale 0,26 do 0,85,
a uzyskane wartosci podobienstwa genetycznego wskazuja na wystgpowanie duzego
zréznicowania w badanym materiale. Wykreslony na podstawie markerow SSR dendrogram
podzielit analizowane linie na sze$¢ gtownych grup, ktore dalej si¢ rozdzielaty. Najbardziej
odrebna od pozostaty jest linia LK1, ktora utworzyla oddzielng gatez. Podobnie linie
SM16/17, SM42/17 1 SM30/17, ktore tworzg drugie skupisko wykazujag mniejsze
podobienstwo genetyczne do pozostatych linii. Genotypy tworzace ostatnie skupienie dzielg
si¢ na dwie gldéwne podgrupy, ale najbardziej odlegte od pozostatych sg linie z ostatniej grupy
(SM53/17, SM17/17 1 SM24/17). Ulozenie linii na dendrogramie nie pozwolito na oddzielne
zgrupowanie materiatow pochodzacych z Hodowli Roslin Smolice i Matopolskiej Hodowli
Roslin. Swiadczy to o podobnym tle genetycznym linii pochodzacych z obydwu firm.
Przeprowadzona analiza sktadowych glownych pozwolita na wyrdznienie czterech grup
zawierajacych linii bez wskazania z ktorej firmy hodowlanej pochodzg. Linie o podobnym tle
genetycznym, niezaleznie od ich pochodzenia, zaliczone zostaty do poszczeg6lnych grup na
podstawie warto$ci podobienstwa genetycznego. Linie z grup 1 i 4 charakteryzuja si¢
wiekszym podobienstwem niz linie zaliczone do grup 2 i 3, o czym $wiadczy ich potozenie w
uktadzie sktadowych gtownych.
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