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Streszczenie

Tolerancja jeczmienia na stresy abiotyczne, takie Jjak susza czy niekorzystne warunki
zimowe, jest cecha budzaca ciagle zainteresowanie ze strony hodowcéw. Negatywny wplyw
stresu na wzrost i rozwdj roslin, a w konsekwencji ograniczenie plonu tej ekonomicznie
waznej rosliny stanowi obecnie istotny problem ekonomiczny. Postepujace Zmiany
klimatyczne ~ wyeksponowaly  potrzebe  wytworzenia nowych  odmian rodlin
charakteryzujacych si¢ zwigkszong tolerancja zmiennych czynnikéw $rodowiskowych.
Klasyczne metody selekcji okazuja si¢ by¢ czesto nieskuteczne wobec poligenicznego modelu
dziedziczenia niekt6rych cech zakladajacego zréznicowany poziom wplywu poszczegélnych
loci na ekspresj¢ genéw je determinujacych. Podejsciem alternatywnym dla klasycznych
metod prowadzenia selekcji jest wykorzystanie markeréw molekularnych (selekcja
wspomagana markerami - MAS).

Gléwnym celem badan bylo opracowanie skutecznych systeméw markerowych
przeznaczonych do praktycznego wykorzystania w selekcji roglin Jeczmienia jarego o
zwigkszonej tolerancji suszy, jak réwniez roslin Jeczmienia ozimego o zwiekszone;
zimotrwatosci i mrozoodpornos$ci. Materiat badawczy stanowily populacje 1214 genotypow
Jeczmienia jarego i 142 genotyp6w jeczmienia ozimego dostarczane przez wspétpracujace w
ramach projektu GENMARK (PBS1/A&/ 1/2012) firmy hodowlane. Byly to odmiany,
zaawansowane rody oraz linie DH i SSD.

Analizy polimorfizmu markeréw molekularnych przeprowadzono technika PCR po
ich konwersji z systemu DArT. Uzyskane wyniki oznaczeri genotypowych korelowano z
wynikami oceny fenotypowej rolin Jg¢czmienia przeprowadzonej na podstawie polowo-
laboratoryjnych testéw mrozoodpornosci, jak réwniez laboratoryjnej oceny parametréw
fizjologicznych tolerancji suszy. Dodatkowo do fenotypowej charakterystyki badanych
genotypéw wykorzystano wyniki doswiadczen polowych (z trzech sezonéw wegetacyjnych:
2012/13, 2013/14, 2014/15) prowadzonych niezaleznie przez firmy hodowlane.

Przeprowadzona analiza zestawu 19 polimorficznych loci sprzezonych z tolergncja
Stresu suszy pozwolita na wskazanie zestawu trzech markeréw DArT: bPb-6721, be-6‘450 1
bPb-1312 Przydatnych w selekcji jeczmienia o zwigkszonej tolerancji na ten stres. Ponadto,
Wykazano istotne korelacje obecnosci trzech markeréw: bPb-6721, bPb-6399 i bPb-7786 %
odpornoscig na choroby jeczmienia jarego powszechnie limitujace plon jeczmienia w Polsce.

Szczegélnq Przydatnos¢ w selekeji roslin o wysokim potencjale plonotwérczym w warunkach
SUSZy wykazano dla markera bPb-7786.



W wyniku przeprowadzonych badan opracowano réwniez zestaw trzech markeréw

”mj-ozoodpomos'ci jeczmienia ozimego: bPb-1593, bPb-7975 i bPb-1815, ktére moga by¢
~ wykorzystywane W programach hodowlanych w celu identyfikacji genotypéw o wysokiej

mrozoodpomosci. Potwierdzono  réwniez  przydatnosc dwoéch marker6w DAIT w
dyskryminacji osobnikéw wrazliwych na stres mrozu.

Dodatkowo w pracy podje¢to probe zageszczenia rejonéw QTL dla cech fizjologicznych
zwiazanych. z tolerancja suszy u polskich genotypéw jeczmienia jarego nowymi markerami
wyznaczonymi na podstawie asocjacji marker-cecha. Zidentyfikowano 16 nowych markeréw
DArTseq i 19 SNP istotnie asocjowanych z parametrami tolerancji suszy, ktore wykorzystano do
zageszczenia pigciu rejonéw chromosomowych j¢czmienia: 2H, 3H, 4H, 5H i 6H.

Przeprowadzono ponadto bioinformatyczng analiz¢ sekwencji markerow DArT dla
parametréw mrozoodpornosci jeczmienia ozimego w kontekscie ich podobienstwa do genéw
potencjalnie zaangazowanych w ksztattowanie réznic w odpornosci na mréz. Przeprowadzona
analiza poziomu ekspresji proponowanych sekwencji u czterech genotypéw o skrajnie
zréznicowanej — mrozoodpornosci,  pozwolita na  wskazania  trzech,  dotychczas
niezidentyfikowanych u jeczmienia genéw: ATPase, DDM1 i BIG, jako kandydujacych na geny

zwigzane z mrozoodpornoscia.
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