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KCRZG THAR-PIB pracuje na rzecz Sekwencjonowanie Nastepnej Generacji

&' zachowania
L wspomaga

biordoznorodnosct oraz

hodowle  odpornosciowg

Od 2017 roku KCRZG IHAR-PIB posiada sekwenator NGS

W >oprzez: [lumina MiSeq. Instrument ten pozwala na:
S B V' badanie zréznicowania obiektow  z

kolekcjii Banku Genéw IHAR-PIB v' wysokoprzepustowe genotypowanie przez sekwencjonowanie,
(82.793 akcesii), v' opisanie nowych polimorfizméw pojedynczych nukleotydow,

okreslenie przynaleznodci gatunkowe; delecji/insercji oraz sekwencji mikrosatelitarnych,

oraz zwielokrotnienie 1losci werytikowanych obiektow z kolekejt

kolekeyt

Avena,

powligzania  filogenetycznego

2.521 obiektow 2z rodzaju

w porownaniu do metod dotychczas stosowanych,
wysoce klasytikacie =z
wielkokrotnego sekwencjonowania fragmentu oraz nawet
kilkudziesigciu tysigcy zmiennosct typu SNP dla obiektu,

uzupelnienie danych paszportowych o wyniki otrzymane na
platformie Illumina oraz ich przyréwnanie do $wiatowych

wiarygodng wykorzystaniem

identytikacje uwarunkowan
genetycznych 1 opracowanie markeréow
uzytkowych dla cech gospodarczych,
v' wykorzystanie krajowych i §wiatowych
zasobow  genowych  jako  zrodel
v' publikacje

otrzymanych w technologii

odpornosci na choroby zboz. wynikow

nowej generacji w dobrej

Analiza dtugosci fragmentow DNA

klasy czasopismach

Szeroki zakres markerow : AFLP, SSR, ISSR, SRAP, TRAP naukowych.

wykorzystanych w:
v’ analizie zmienno$ci genetycznej obiektéw z kolekcji KRZG,
v' opracowaniu taksonomii molekularnej,

4 identytikacjt gatunkow,

sekwencjonowania

Analiza zmiennosci typu SNP i In/Del

v’ tworzenie efektywnych i trwalych piramid genowych w

oparciu o analize tenotypowa 1 markerow DNA.

Badania prowadzone 2z wykorzystaniem

metoda Sanger’a:

v DNA - barcoding-
gatunkéw wykorzystujacego zmiennos¢ na poziomie sekwencjt
DNA,
analiza 5 regionéow DNA chloroplastowego: matK, trnH-psbA,
atpb-atpH, trnl -trnk, psbK-psbl,

skuteczna 1 wiarygodna identytikacja gatunkoéw owsa.

tworzenie klucza do oznhaczania

Diversity
Arrays
Technology

Analiza markerow DArTSeq

Platforma Diversity Arrays Technology Pty. Ltd. umozliwia

uzyskanie wiedzy o dziesiatkach tysiecy SNP, wykorzystywanej do:

v’ analizy zmienno$ci genetycznych zasocjowanych z cechami
gospodarczymi,

v mapowania efektywnych genéw odpornosci,
v’ opracowanie markeréw PCR dla cech uzytkowych.

Wymierne rezultaty genotypowania w KCRZG

v' Uzyskanie trwalych piramid efektywnych genéw
odpornosci zboz.

v' Bogate zaplecze sprzetowe
v Wykwahﬁkowana kadra
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v Opracowanie map genetycznych dla

Aktualnosci O centrum v Bazy danych ~

potencjalnych nowych zrodel odpornosci.

v' Analiza filogenetyczna obiektow 2z rodzaju Krajowe Centrum

Roslinnych Zasobow Genowych

Avena 1 oszacowanie zmiennosci genetyczne]
polskich odmian owsa uprawnego.

v' Wprowadzenie do hodowli linii
T pszenic odpornych na maczniaka
prawdziwego 1 rdze¢ brunatng (HR
Danko, HR Strzelce, HR Smolice)
raz linit jeczmienia z genem /0 (HR
Wiatrowo, HR Danko). i
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Badania molekularne prowadzone s3 w ramach Programu Wieloletniego pt. ,, Tworzenie naukowych podstaw postepu biologicznego 1 ochrona roslinnych zasobow genowych zrodlem innowacii
wsparcia zrownowazonego rolnictwa oraz bezpieczefstwa zywnosciowego kraju” koordynowanego przez IHAR-PIB w Radzikowie 1 finansowanego przez Ministerstwo Rolnictwa 1 Rozwoju

Wsi oraz Badan Podstawowych na Rzecz Postepu Biologicznego w Produkceji Roslinnej koordynowanego przez IHAR-PIB w Radzikowie 1 finansowanego przez Ministerstwo Rolnictwa i
Rozwoju Wst.
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