PROPOZYCJA PROJEKTU BADAWCZEGO

W ramach dotacji MR i RW na pokrycie kosztów wykonania badań podstawowych 

na rzecz postępu biologicznego w produkcji roślinnej w roku 2017.
Introdukcja genów odporności na choroby i owady oraz męskiej sterylności 

z pokrewnych gatunków rodzaju Brassica do rzepaku (Brassica napus L.)
Kierownik projektu – dr inż. Janetta Niemann, Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu, Wydział  Rolnictwa  i  Bioinżynierii,  Katedra  Genetyki   i Hodowli  Roślin.
Streszczenie
           Rzepak ozimy jest najważniejszą rośliną oleistą w Polsce i szacuje się, że każdego roku uprawiany jest na powierzchni około 800 tys. ha. Z powodu aktywności szkodników i patogenów chorobotwórczych uprawa rzepaku ozimego narażona jest na starty plonu, które wahają się od 15 do 50%. Unijna polityka dotycząca ochrony środowiska prowadzi do stopniowych ograniczeń w stosowaniu pestycydów oraz insektycydów, także w uprawie rzepaku. Dlatego hodowla odpornościowa rzepaku ozimego jest jedną z metod i elementem integrowanej ochrony roślin. Obecnie bardzo ważnym problemem do rozwiązania w hodowli rzepaku jest odporność na choroby, w tym na suchą zgniliznę kapustnych (Leptosphaeria maculans) i mączniaka (Peronospora parasitica). 
W ostatnim czasie, w związku z zakazem stosowania niektórych insektycydów wyłonił się również problem odporności na owady, w tym zwłaszcza na śmietkę (Delia radicum),  mszyce (Brevicoryne brassicae) i pchełkę ziemną (Phyllotreta cruciferae). 
W hodowli odpornościowej, źródłem genów odporności są najczęściej gatunki dzikie oraz pokrewne gatunki z danego rodzaju. Wśród gatunków rodzaju Brassica istnieją takie, u których występuje odporność na wymienione wyżej choroby i szkodniki, a tym samym mogą być one wykorzystane do przenoszenia tych cech do rzepaku. 
Krzyżowanie oddalone jest więc jedną z metod, która pozwala przenieść wiele korzystnych cech z roślin wyjściowych do rośliny potomnej. Głównym celem podejmowanego projektu badań jest poszerzenie zakresu zmienności cech istotnych z punktu użytkowego rzepaku ozimego. Szczególnie będą rozpatrywane cechy decydujące o odporności roślin rzepaku na stresy biotyczne (choroby grzybowe – sucha zgnilizna kapustnych i mączniak, odporność na owady – śmietka kapuściana, mszyce i pchełka ziemna) oraz męska sterylność, jako niezmiernie istotna przy wytwarzaniu odmian mieszańcowych. Problem ten nabiera szczególnie dużego znaczenia w świetle dyskusji toczącej się w UE odnośnie zakazu stosowania niektórych pestycydów. Stąd też znalezienie nowych źródeł odporności roślin na choroby i szkodniki i ich przeniesienie do rzepaku może w przyszłości w istotny sposób rozwiązać problemy związane z uprawą tego gatunku. 
Cel projektu

Celem projektu w 2017 r. będzie - otrzymanie pokoleń F1BC1 i F2BC2 z krzyżowań wykonanych w dwóch poprzednich latach badań, oszacowanie odporności na analizowane szkodniki i choroby grzybowe komponentów rodzicielskich i mieszańców pokolenia F2 i F3, potwierdzenie mieszańcowego charakteru roślin pokolenia F2 przy pomocy techniki GISH oraz ISSR oraz identyfikacja ortologów dla genów odporności na analizowane choroby i szkodniki.

Metody badań

Materiałem do badań będą rośliny mieszańcowe pokoleń F1, F2 i F3 wyprowadzone w poprzednich latach realizacji projektu.
Przeprowadzone zostaną obserwacje polowe dotyczące oceny odporności komponentów rodzicielskich oraz mieszańców F2 i F3 na analizowane choroby (sucha zgnilizna kapustnych, mączniak) i szkodniki (śmietka, pchełka ziemna, mszyca). Ponadto, oceny odporności na suchą zgniliznę kapustnych (Leptosphaeria maculans) i mączniaka (Peronospora parasitica) będą wykonane również w komorze klimatycznej. Identyfikacja gatunkowa grzybów z rodzaju Leptosphaeria spp. zostanie przeprowadzona na podstawie oceny wyglądu patogenów na pożywce oraz potwierdzona analizą molekularną w warunkach izotermicznych z zastosowaniem starterów zapętlających - LAMP (ang. Loop-mediated isothermal DNA amplification).
W ramach projektu przewiduje się także weryfikację tożsamości mieszańców F2 metodą genomowej hybrydyzacji in situ (GISH) oraz określenie zróżnicowania genetycznego przy użyciu markerów Inter Simple Sequence Repeats (ISSR). 
Planuje się identyfikację sekwencji odpowiadających (ortologów, in- i out-paralogów) wybranym genom zaangażowanym w odporność na choroby i szkodniki z roślin metodami analizy obliczeniowej i molekularnej. Dla wyszukanych sekwencji zostaną zaprojektowane specyficzne startery do reakcji PCR. Uzyskane produkty reakcji PCR będą sekwencjonowane w celu oznaczenia podobieństwa do genów wyjściowych
Ponadto, na roslinach mieszańcowych pokolenia F2  zostaną przeprowadzone krzyżowania wsteczne w celu otrzymania pokoleń F1BC1 i F2BC2.
Planowany okres badań

Przewiduje się okres realizacji projektu w roku 2017.

Spodziewane rezultaty

Realizacja projektu pozwoli na identyfikację genotypów mogących stanowić nowe źródło odporności genetycznej na analizowane choroby (sucha zgnilizna kapustnych, mączniak) oraz szkodniki rzepaku (śmietka, pchełka ziemna, mszyca). Poza tym dla wybranych genów, których funkcja jest związana z procesami odporności roślin na choroby i patogeny zostaną  zidentyfikowane sekwencje ortologów.
Wyniki uzyskane w każdym roku realizacji zadania będą niezwłocznie zamieszczane na stronie internetowej, nie później niż do dnia 15 stycznia następnego roku. Wyniki te są nieodpłatnie dostępne dla wszystkich zainteresowanych na stronie wnioskodawcy pod adresem: http://bip.puls.edu.pl/?q=web/informacje-dotyczace-projektow-realizowanych
