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Badania molekularne prowadzone są w ramach Programu Wieloletniego pt. „Tworzenie naukowych podstaw postępu biologicznego i ochrona roślinnych zasobów genowych źródłem innowacji

wsparcia zrównoważonego rolnictwa oraz bezpieczeństwa żywnościowego kraju” koordynowanego przez IHAR-PIB w Radzikowie i finansowanego przez Ministerstwo Rolnictwa i Rozwoju

Wsi oraz Badań Podstawowych na Rzecz Postępu Biologicznego w Produkcji Roślinnej koordynowanego przez IHAR-PIB w Radzikowie i finansowanego przez Ministerstwo Rolnictwa i

Rozwoju Wsi.

www.bankgenow.edu.pl

KCRZG IHAR-PIB pracuje na rzecz

zachowania bioróżnorodności oraz

wspomaga hodowlę odpornościową

poprzez:

 badanie zróżnicowania obiektów z

kolekcji Banku Genów IHAR–PIB

(82.793 akcesji),

 określenie przynależności gatunkowej

oraz powiązania filogenetycznego

kolekcji 2.521 obiektów z rodzaju

Avena,

 identyfikację uwarunkowań

genetycznych i opracowanie markerów

użytkowych dla cech gospodarczych,

 wykorzystanie krajowych i światowych

zasobów genowych jako źródeł

odporności na choroby zbóż.

Sekwencjonowanie Następnej Generacji

Od 2017 roku KCRZG IHAR-PIB posiada sekwenator NGS 

Illumina MiSeq. Instrument ten pozwala na:

 wysokoprzepustowe genotypowanie przez sekwencjonowanie,

 opisanie nowych polimorfizmów pojedynczych nukleotydów,

delecji/insercji oraz sekwencji mikrosatelitarnych,

 zwielokrotnienie ilości weryfikowanych obiektów z kolekcji

w porównaniu do metod dotychczas stosowanych,

 wysoce wiarygodną klasyfikację z wykorzystaniem

wielkokrotnego sekwencjonowania fragmentu oraz nawet

kilkudziesięciu tysięcy zmienności typu SNP dla obiektu,

 uzupełnienie danych paszportowych o wyniki otrzymane na

platformie Illumina oraz ich przyrównanie do światowych

kolekcji,

 publikacje wyników

otrzymanych w technologii

nowej generacji w dobrej

klasy czasopismach

naukowych.

Analiza zmienności typu SNP i In/Del

 Bogate zaplecze sprzętowe

 Wykwalifikowana kadra

Badania prowadzone z wykorzystaniem sekwencjonowania

metodą Sanger’a:

 DNA – barcoding- tworzenie klucza do oznaczania

gatunków wykorzystującego zmienność na poziomie sekwencji

DNA,

 analiza 5 regionów DNA chloroplastowego: matK, trnH-psbA,

atpF-atpH, trnL-trnF, psbK-psbI,

 skuteczna i wiarygodna identyfikacja gatunków owsa.

M. Boczkowska i wps.

Platforma Diversity Arrays Technology Pty. Ltd. umożliwia

uzyskanie wiedzy o dziesiątkach tysięcy SNP, wykorzystywanej do:

 analizy zmienności genetycznych zasocjowanych z cechami

gospodarczymi,

 mapowania efektywnych genów odporności,

 opracowanie markerów PCR dla cech użytkowych.

Analiza markerów DArTSeq

Analiza długości fragmentów DNA

Szeroki zakres markerów : AFLP, SSR, ISSR, SRAP, TRAP

wykorzystanych w:

 analizie zmienności genetycznej obiektów z kolekcji KRZG,

 opracowaniu taksonomii molekularnej,

 identyfikacji gatunków,

 tworzenie efektywnych i trwałych piramid genowych w

oparciu o analizę fenotypową i markerów DNA.

Wymierne rezultaty genotypowania w KCRZG

(Lr41+Pm21+Lr47+Pm37+P36)

1. Gen Lr41

2. Gen Pm21

3. Gen Lr47

4. Gen Pm37

5. Gen Pm36 Boczkowska i wsp. 
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Dystans

 Uzyskanie trwałych piramid efektywnych genów

odporności zbóż.

 Opracowanie map genetycznych dla

potencjalnych nowych źródeł odporności.

 Analiza filogenetyczna obiektów z rodzaju

Avena i oszacowanie zmienności genetycznej

polskich odmian owsa uprawnego.

 Wprowadzenie do hodowli linii

pszenic odpornych na mączniaka

prawdziwego i rdzę brunatną (HR

Danko, HR Strzelce, HR Smolice)

raz linii jęczmienia z genem mlo (HR

Wiatrowo, HR Danko).
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