Streszczenie

Rosliny uprawne narazone s3 na wiele czynnikow stresowych, abiotycznych
I biotycznych, sposrod ktorych stres wywotany presja patogenow stanowi jedng z glownych
przyczyn obnizajagcych produktywno$¢ roélin. Jedng z wazniejszych chorob zboz
drobnoziarnistych zwtaszcza pszenicy i jeczmienia o §wiatowym znaczeniu gospodarczym,
powodowang przez grzyby z rodzaju Fusarium spp. jest fuzarioza ktoséw (FHB, ang.
Fusarium Head Blight). Patogen poraza ktosy, powodujac uszkodzenie zarodkow, co
prowadzi do niewyksztatcenia ziarniakéw w ktosie lub obnizenia masy ziarna i ostabienia ich
sily kietkowania. Infekcja ktoséw nastepuje podczas kwitnienia i tuz po kwitnieniu powodujac
obnizenie plonow nie tylko pod wzgledem iloSciowym, ale takze jako$ciowym, gdyz
zakumulowane w porazonym ziarnie mykotoksyny sa szkodliwe zaré6wno dla cztowieka, jak
i dla zwierzat.

W przedtozonej pracy doktorskiej dokonano charakterystyki pod wzgledem zmiennosci
cech agronomicznych i odporno$ci na fuzarioze klosow populacji linii rekombinacyjnych
jeczmienia jarego, otrzymanych z mieszancow odmiany europejskiej Maresi i linii syryjskiej
Cam/B1/CI08887/CI105761, na podstawie wynikow dos§wiadczen polowych z zastosowaniem
inokulacji zarodnikami Fusarium culmorum (W.G.Sm.) Sacc. Wykorzystanie materiatu
roslinnego uzyskanego z mieszancow o zroznicowanej podatnosci na porazenie F. culmorum
postuzyto do poznania genetycznych uwarunkowan obserwowanych cech, jak roéwniez
umozliwito identyfikacje regiondow genomu jeczmienia (loci cech ilosciowych)
determinujacych te cechy wraz z ich adnotacjg funkcjonalna.

Badania obejmowaty charakterystyke fenotypowa 100 rekombinacyjnych linii
wsobnych (RIL, ang. Recombinant Inbred Lines) w warunkach polowych, w uktadzie
losowanych blokow, w trzech powtorzeniach, dwoédch wariantach (kontrola — K
i inokulacja — 1) oraz trzech lokalizacjach (Antoniny, Nagradowice, Tulce). Zastosowano
technike inokulacji poprzez opryskiwanie w fazie kwitnienia, a nastgpnie oprysk powtarzano
dwukrotnie w odstepach trzydniowych. Obserwowano osiem cech: wysoko$¢ roslin (cm),
dhugos¢ ktosa (cm), liczbe ktoskow w ktosie (szt.), liczbe ziaren w ktosie (Szt.), mase ziarna z
ktosa (g), mase 1000 ziaren (g), plon ziarna z poletka (g) oraz termin ktoszenia (liczba dni).
Po wystgpieniu objawow choroby przeprowadzono ocen¢ nasilenia fuzariozy klosow na
podstawie proporcji porazonych kltoskow w klosie oraz proporcji kloséw porazonych na

poletku. Z tych warto$ci wyliczono indeks fuzariozy ktosow (FHBI, ang. Fusarium Head



Blight index). Z kolei po wymltdéceniu ktosow okreslono wizualnie udziat ziarniakow
uszkodzonych przez F. culmorum, poprzez podziatl proby na ziarniaki zdrowe (HLK, ang.
Healthy Looking Kernels) i ziarniaki z objawami porazenia (FDK, ang. Fusarium Damaged
Kernels), a takze oznaczono zawarto$¢ deoksyniwalenolu (DON) w ziarnie. Dane fenotypowe
analizowano w kontek$cie mapy genetycznej uzyskanej na podstawie genotypowania SNP
(ang. Single Nucleotide Polymorphism) przy uzyciu platformy Illumina 9k Infinium iSelect.
Przeprowadzono identyfikacje QTL dla analizowanych cech wedlug metody opisanej przez
Malosettiego 1 in. (2013), przy uzyciu programu Genstat 18 (VSN Int. 2015). Interpretacja
funkcjonalna QTL przeprowadzona zostata w oparciu o dostepne zasoby genomowe, a ich
adnotacje przy uzyciu BARLEYMAP (http://floresta.eead.csic.es/barleymap). Analize
nadreprezentacji termindw GO (ang. Gene Ontology enrichment) wykonano z zastosowaniem
bazy danych i narz¢dzi GeneOntology (http://geneontology.org).

Na podstawie uzyskanych wynikdbw w warunkach naturalnego porazenia oraz
z zastosowaniem inokulacji odnotowano efekty transgresji w odniesieniu do wiekszosci cech
analizowanych w obrebie populacji MCam. Wplyw stresu biotycznego byl mniej widoczny u
odmiany Maresi, a poziom zmian nie przekraczal okoto 6% wartos$ci cechy mierzonej w
warunkach kontrolnych, za$ plon z poletka zostat zredukowany jedynie 0 1,1%. W warunkach
inokulacji, zarowno w obrebie populacji MCam jak rowniez migdzy formami rodzicielskimi,
najmniejszy negatywny wptyw fuzariozy klosow obserwowano dla dtugos$ci klosa oraz liczby
ktoskéw w klosie. Stwierdzono, Ze infekcja miata wigkszy wpltyw na wigkszos$¢ cech linii
CamB1 w porownaniu do Maresi. Jedynie wartosci dotyczace liczby i masy uszkodzonych
ziarniakow w warunkach inokulowanych byly znacznie wigksze u Maresi, dla ktorej
odnotowano ponad 60-krotny wzrost wartosci tych cech, natomiast u CamB1 wzrost byt
jedynie 1012 razy wigkszy wzglgdem kontroli.

Stwierdzono na ogo6t dodatnie korelacje fenotypowe migdzy cechami plonotworczymi
niezaleznie od srodowiska. Wyjatek stanowit indeks fuzariozy ktosoéw, ktorego wspotczynniki
korelacji byty ujemne we wszystkich badanych przypadkach. Stwierdzono réwniez, ze nie
zawsze wzrost stopnia porazenia ziarna w klosie skutkowat zwigkszong zawartoscia DON w
ziarnie. Ponadto zidentyfikowano linie, dla ktorych stwierdzono niskie porazenie ktoséw na
poletku, natomiast ich ziarno wykazato obecno$¢ DON. Mimo znacznych réznic zawartosci
DON w ziarnie, zarowno W warunkach kontrolnych jak i w warunkach inokulacji zarodnikami
grzyboéw w rodzaju Fusarium, nie stwierdzono istotnej korelacji pomiedzy zawarto$cig DON

W ziarnie a pozostalymi analizowanymi cechami.



Przeprowadzona w ramach rozprawy analiza QTL obejmujaca osiem cech zwigzanych
Z potencjatem plonowania oraz pi¢¢ cech zwigzanych z fuzarioza klosow, a takze zawartoscia
DON w badanym ziarnie, pozwolita zidentyfikowac¢ 40 loci rozproszonych w catym genomie.
W pracy zidentyfikowano 29 QTL dla cech plonotwoérczych oraz 11 zwigzanych z fuzarioza
ktosow. Dodatkowo wyrdzniono cztery regiony genomu zawierajace ponad dwa loci blisko
sgsiadujace, tj. zgrupowane w przedziale o dtugosci 6 cM (+ 3 ctM od centralnego QTL).

Wytypowano sze$¢ linii (MCam1, MCam10, MCam26, MCam49, MCam56, MCam129)
charakteryzujacych si¢ niskim stopieniem porazenia klosow we wszystkich badanych
warunkach Srodowiskowych, przy jednoczesnej niskiej zawartosci DON w ziarnie. Dzigki
integracji wynikéw dla QTL zwigzanych z fuzarioza kloséw z loci cech plonotworczych z
poprzednich badan populacji MCam (dotyczacych oceny relatywnego efektu suszy (RDE, ang.
Relative Drought Effect), wykorzystujacych populacje jeczmienia jarego MCam do analizy
sprzezeh w warunkach deficytu wody) zawezono je do czterech (MCaml0, MCam26,
MCam56, MCam129). Linie te mogg stanowi¢ zrddto korzystnych alleli warunkujacych dobre
plonowanie w warunkach suszy i jednoczesnie zwigzanych z odpowiedzig na fuzarioze ktosow.

Wykorzystanie w rozprawie doktorskiej materialu ro§linnego uzyskanego z mieszancow
o zréznicowanej wezesnosci 1 wysokosci, jak 1 odmiennej podatnos$ci na fuzarioze ktoséw oraz
odmiennym przystosowaniu do suszy, umozliwito zidentyfikowanie dwoch regionéw genomu
jeczmienia w obrgbie chromosoméw 2H i 3H, zaangazowanych w odpowiedz rosliny na
fuzarioz¢ klosow i1 deficyt wody jednoczesnie. Tym samym podjete badania w ramach
rozprawy doktorskiej dostarczyty nowej wiedzy o adaptacji roslin do warunkéw stresowych,
stajac si¢ szczegoOlnie uzytecznymi w programach hodowlanych wspomagajac postep

biologiczny.



