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Streszczenie. Celem pracy byla ocena podshbiea genetycznego mieszadw pszenyta
Z Aegilops juvenalis (Thell.) Eig z wykorzystaniem metody RAPD oraz itidikacja u pszewyta
DNA dzikiego gatunku. Badania prowadzono z udziafnstarteréw RAPD. 4cznie uzyskano
141 fragmentéw DNA, z czego poszczegolne startewyiglaty od 5 (U572) do 14 (A16) odcin-
kéw. Srednio na starter przypadato 2,9 polimorficznycbduktow — od 1 (dla FO9 i W2) do 6 (dla
U225). Trzy startery (A1l6, G2, G10) powielahcinie 4 produkty potwierdzgge obecn& mate-
riatu genetyczneg@egilops juvenalis (Thell.) Eig u poszczegélnych form mieszawych. Okre-
slono podobiéstwo genetyczne pordzy badanymi obiektami. Stwierdzon® najwikszesrednie
podobidgistwo genetyczne w stosunku do pozostatych genoty(i846) wykazywat rod o kombi-
nacji Aegilops juvenalis 6x x [(Lanca x L506/79) x CZR142/7%Hrednie podobigstwo genetyczne
wszystkich badanych form wynosito 0,791. Na podi&amatrycy indekséw podohistwa gene-
tycznego wykonano analizkupigh metody UPGMA.

Stowa kluczowe Aeggilops juvenalis (Thell.) Eig, podobigstwo genetyczne, pszayio,
RAPD

WSTEP

Pszenyto jest zbagem, ktdre przez wiele lat uwane byto za jedno z najod-
porniejszych na choroby. W miaewickszania si jego areatu uprawy zaobser-
wowano wzrost potania przez rine patogeny pszenicy jakyta, ch@ w dal-
Szym cagu jest ono mniejsze hiu form rodzicielskich (Pokacka 1988, 1991,
Zamorski i Schollenberger 1995, Goéral 2006). Pagenjest poraane przez takie
choroby jak: rdzaoita (Puccinia striiformis), rdza brunatnaRuccinia recondita
f. sp.tritici), rynchosporioza wywotywana m. in. przBaynchosporium secalis
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(zamorski i Schollenberger 1995), fuzarioza ktogéwsarium culmorum) (Goral
2006), septoriozaSagonospora nodorum), czy sporysz (Pokacka 1991).

Wzrastajca podatn& pszemyta na choroby nie jest jedynym problemem
hodowcow tego zb@. Dwym wyzwaniem jest réwnie poprawa odporrigi
Triticosecale na porastanie ziarna. Pszgto wykazuje znaczn sklonnagé¢ do
porastania, wiksz nawet nk gatunki rodzicielskie (Gruszecka 2005).

Odpornd¢ zb@, w tym réwnie pszeryta, na stresy biotyczne i abiotyczne
maozna poprawié poprzez wprowadzenie genow odpdcia form dzikich, opie-
rajac sk na krzyowaniu oddalonym porailzy gatunkami w olgbie jednego lub
réznych rodzajow. Celem jest uzyskanie nowych genatypdvigkszym znacze-
niu praktycznym od form wygiowych (Makarska i Gruszecka 2000).

Dzikie gatunki z plemienidriticeae — kozieice (Aegilops sp.) & dla zb& zr6-
diem odpornéci na wiele choréb powodowanych przez grzyby paiogeoraz czyn-
niki abiotyczne Heksaploidalny gatunekegilops juvenalis (Thell.) Eig jestzrodiem
gendw odporngi na rdz brunata, czy wysokie sgzenie toksycznych jonéw glinu
(Stefanowska i in. 1995). Miesxaowe rody pszetyta (Boros i in. 2005), jak row-
niez pszenicy (Stefanowska i in. 1995agilops juvenalis 6x (Thell.) Eig charakte-
ryzuja Sk ponadto wyszym poziomem biatka w ziarnie w poréwnaniu z roeti
skimi formami uprawnymi pszewta i pszenicy. Kozieniec ten ma rownlkorzystny
wpltyw na sktad chemiczny ziarna pszgta (Makarska i Gruszecka 2000).

W praktycznej hodowli rdin duze znaczenie odgrywa szybka ocena materia-
tow hodowlanych, pozwalaga na ich identyfikagji okreslenie podobiastwa
badz zrGznicowania genetycznego, co w konsekwencji pozwalawybor do ho-
dowli materiatdbw najbardziej z#dicowanych genetycznie oraz wykluczenie
z kolekcji powtarzajcych s¢ form. Ze wzgédu na bardzo dia ilos¢ linii hodow-
lanych i odmian zebranych w bankach gendw, ktémiu przypadkach wyka-
zuja duwze podobiéstwo genetyczne, ocena ich an&cowania genetycznego
w oparciu o markery morfologiczne stata siewystarczajca. Dlatego te obec-
nie na szerakskak wykorzystuje si do tego celu markery molekularne.

W badaniach miesaadéw miedzyrodzajowych wielokrotnie wykorzystywano
metod; RAPD. Xia i in. (1998) badalatmetod, mieszace T. aestivum z D. vil-
losum, z kolei Gruszecka i Mt (2002) stwierdzity obecidé fragmentow DNA
charakterystycznych dla formy ojcowskiej u migszav Secale cereale x Dasy-
pyrum villosum. Markery RAPD okazaly siprzydatne do oceny pokreuistwa
genetycznego ponglzy Aegilopsi Triticum, a take do identyfikacji chromatyny
Ae. juvenalis i Ae. ventricosa u mieszacow z T. aestivum (Tyrka 1999, Tyrka
iin. 2001). Metod t¢ zastosowano tak w badaniach gendéw pochadygch
z Aegilops kotschyi, a przywracajcych ptodné¢ formom Triticum aestivum
z cytoplazmatycznmeska sterylngcia (Liu i in. 2002).
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MATERIAL | METODY

Materiat badé stanowito 7 rodéw mieshaaowych pszesyta z koziécem
— Aegilops juvenalis (Thell.) Eig naleacych do dwdch kombinacji krzpw-
kowych oraz komponenty rodzicielskie (tab. 1).

Kozienca —Aegilops juvenalis (Thell.) Eig otrzymano z kolekcji Institute
of Plant Genetics and Crop Plant Research w Gatazsl (Niemcy).

Tabela 1. Materiat rglinny
Table 1. Plant material

Kombi-
naclallforma Nr rodu . . . .
rodzicielska Strain Pochodzenie Pokolenie  Formuta krzgowania
Combina- NoO Pedigree Generation Crossbreeding formula
tion/Parental '
form
1. CZR350/9 BF;
-
_% é 5 CZR350/833/3/95 (forma B,/F, Aegilops juvenalis 6x x
R wysoka) (high form) [(Lanca x L506/79) x
E2 5  CZR350/833/3/95 (forma B CZR142/79]
28 " niska) (short form) 2T
4. CZR350/833/3/95 B
=q 5.  CZR700/9 B/Fs
&8 [(Jana x Tempo) x
gE 6.  CZR700NI/4/1/01 gr,  Janal xAegilopsju-
2 a venalis 6x
§E
X O 7. CZR700/V111/1/3/01 B/IF,
% m ;: Aj 9 Aegilopsjuvenalis (Thell.) Eig
oE EE
88 28 A 3 (Lancax L506/79) x CZR142/79
8 £
= N
E% = g. B Q@ (Jana x Tempo) x Jana
S} S
w 28 A 3 Aegilopsjuvenalis (Thell.) Eig

Ekstrakcg DNA przeprowadzono zgodnie z meiddilligana (1992). Amplifi-
kaci przy udziale starterow RAPD zostata wykonano zgodnWilliams i in.
(1990). W mieszaninie reakcyjnej o catkowitejgbjci 15 pl znajdowaly siod-
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powiednio: 1x bufor do PCR (10 mM Tris pH 8.8, 50AnKCl, 0,08% Nonidet
P40) (Fermentas, Litwa), 1,2 mM MgCL60 pM kadego dNTP, 0,53 uM starte-
ra, 40 ng genomowego DNA, 0.51aq DNA Polymerase (Fermentas, Litwa). Re-
akcje przeprowadzono na termocyklerze ThermocyicleBiometra stosygp profil
termiczny: wstpna denaturacja przez 2 min. w temp. 95°C epast 45 cykli wg
profilu: 94°C — 45 s, 37°C — 45 s, 72°C — 45 s koazowa inkubacja w 72°C przez
10 min. Reakcje RAPD przeprowadzono z zastosowati@ispsrod 24 testowa-
nych starteréow RAPD (tab. 2) w dwoéch powtorzenidizhkazdego genotypu, jed-
noczénie prowadzc proke bez matrycy DNA jako reakgkontrolr.

Produkty amplifikacji rozdzielano w 1,5%elu agarozowym zawiekgjym
0,01% bromku etydyny, w buforze 1x TBE (89 mM Toiwrate, 2.5 mM EDTA).
Rozdziat prowadzono przez 1,5 h stasupapgcie 120V. Rozdzielone welu
fragmenty DNA poéwietlano transiluminatorem UV i fotografowano. Ma®az-
kéw okrelano poprzez poréwnanie ich z markerem wigtk@eneRule! 100bp
DNA Ladder Plus (Fermentas, Litwa), przy pomocygoaonu Dnafrag 3.03.

Tabela 2. Sekwencje wybranych starteréw RAPD
Table 2. Sequence of chosen RAPD primers

Starter Sekwencja 5’-3'  Starter Sekwencja 5’-3'  Starter Sekwencja 5’-3'
Primer 5'-3' sequence Primer 5'-3' sequence  Primer 5'-3' sequence

A-11 CAATCGCCGT T-02B CTACACAGGC U-532 TTGAGACAGG
A-16 AGC CAGCGAA T-04 GTCCTCAACG U-535 CCACCAACAG
F-05 CCGAATTCCC V-15 CAGTGCCGGT U-572 TTC GACCATC
G-02 TGCTGCAGGT U-225 CGACTCACAG U-600 GAAGAACCGC
G-10 CCGATATCCC U-250 CGACAGTCCC W-02 ACCCCGCCAA
T-02 GTC CTACTC G

Obecndc¢ lub brak pgzka traktowano jako pojedynczeck, ktora zapisywano
odpowiednio jako wartd 1 lub 0. Otrzymam w ten sposéb matrgczero-
jedynkowg zastosowano do obliczenia wspéiczynnikéw podadtiga genetyczne-
go pomedzy parami wszystkich badanych genotypow przyciu formuty Dice’a
(Nei i Li 1979): SI = 2Ny/(Nx + Ny) gdzie, Ny 0znacza liczb prazkdw obecnych
w obu poréwnywanych genotypach X i Y Mznacza liczl fragmentoéw obec-
nych w genotypie X, N oznacza liczb¢ prazkdw obecnych w genotypie Y. Obli-
czenia wykonano z zastosowaniem programu NTSY S4dig2

Matryca indeksow podobistwa (SI) postayta do konstrukcji dendro-
gramu przy zastosowaniu metodyednich podczen UPGMA (unweighted
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pair group method with arithmetic average) za pomog programu NTSYS-pc
2.10q (Rohlf 2001).

Na podstawie uzyskanych wynikow obliczono wspéterlninformacii
0 polimorfizmie — PIC golymorphism information content) zgodnie z zakzenia-
mi Nei (1973): PIC = Ix Py gdzie R — czstdi¢ i-tego allelu ujawnionego przez
j-ty marker. Wartéci PIC przyjmuj zakres od O (allel monomorficzny) do 1 (al-
lel silnie dyskryminujcy).

WYNIKI BADA N

Wybrane do analiz startery RAPD powieliycknie 141 fragmentdéw DNA.
Poszczegdlne oligonukleotydy amplifikowaty od 5 {2% do 14 (A16) odcinkdw
DNA, srednio 8,8 na starter (tab. 3). Wiedkozidentyfikowanych fragmentow
miescita sk w granicach 245-2395 pz (par zasad). Otrzyman(33,8%) produk-
téw polimorficznych o wielkéci 294-1869 pz. Poszczegblne startery generowaty
od 1 (FO5, W2) do 6 (U225) polimorficznych fragm@&mt srednio 2,9 na starter.
Wartas¢ wspotczynnika informacji o polimorfizmie (PIC) dlposzczegoélnych
starterow RAPD wynosita od 0,36 do 0,6%ednia wartéé tego indeksu dla me-
tody RAPD wyniosta 0,53.

Zidentyfikowano 4 produkty potwierdzgje obecn& materialu genetyczne-
go Aegilops juvenalis (Thell.) Eig u poszczegolnych form mieszawych, z wy-
jatkiem rodu numer 5 (tab. 4). Przeprowadzenie réakdyvoma starterami (A16
i G2) pozwolito otrzyma fragmenty DNA pochode od dzikiego gatunku dla
6 z 7 badanych rodéw. U poszczegdlnych rodéw olkgcmateriatu genetyczne-
go Aegilops juvenalis (Thell.) Eig potwierdzato od 1 do 3 fragmentéwb(td).

Otrzymane metagd RAPD wyniki bada podobidistwa genetycznego stano-
wity podstawe do skonstruowania matrycy indeksow podabteia genetycznego
Dice’a (Sl) (tab. 5). WW6d 7 badanych form mieszowych najbardziej podobne
genetycznie (0,969) byly rody 2 i 3 z kombinadggilops juvenalis 6x x [(Lanca
x L506/79) x CZR142/79], najmniejszeszpodobiéstwo (0,851) stwierdzono
pomiedzy rodem nr 3 kombinaciegilops juvenalis 6x x [(Lanca x L506/79) x
CZR142/79] a rodem nr 7 kombinacji [(Jana x Tempdjana] xAegilops juve-
nalis 6x. W&roéd wszystkich badanych genotypow najmniejsze jedradobié-
stwo genetyczne (0,364) stwierdzonocaday Aegilops juvenalis (Thell.) Eig
i rodem nr 5 kombinacji [(Jana x Tempo) x Jan&egilops juvenalis 6x (tab. 5).

Dziki gatunek rodzicielski charakteryzowa¢ siajmniejszym podobisstwem
genetycznym w stosunku do wszystkich badanych fasaeryta, wynoszacym
0,364-0,405srednio 0,392. Najwiksze za srednie podobigstwo genetyczne w
stosunku do pozostatych genotypow (0,846) wykazyédinr 4 kombinacjie-
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gilops juvenalis 6x x [(Lanca x L506/79) x CZR142/7%rednie podobigstwo
genetyczne wszystkich badanych form wynosito 0(fa@. 5).

Tabela 3. Charakterystyka polimorfizmu markeréw RAPD
Table 3. Characteristics of the RAPD markers polymorphism

Zakres wielkdci
fragmentow (pz)
Fragment size range (bp)

Liczba fragmentow
Number of fragments

Specyfic-
Poch. z znych dla
Starter . ) :
Primer Catko- F_’ollmor- _Aegllops _Aegllops Wszyst- Polimor- PIC
. ficznych juvenalis juvenalis . .
wita . kich licznych
Total Polymo-  From Specific Total Polvmo-rohic
ota rphic  Aegilops  for Ae- y P
juvenalis  gilops
juvenalis
All 7 2 0 1 468-1023 673-711 0,36
A16 14 4 1 3 407-1856 499-1856 0,41
FO5 1 0 2 675-1869 1869 0,42
G2 4 2 1 523-1291 792-1291 0,54
G10 10 2 1 2 340-1907 461-599 0,37
T2 9 3 0 3 315-2012 537-1274 0,63
T2B 10 3 0 3 245-1022 444-836 0,56
T4 6 2 0 2 571-1307 571-725 0,55
U225 11 6 0 3 371-1203 496-776 0,68
U250 12 2 0 4 349-1003 349-1003 0,49
U532 7 2 0 2 294-1685 294-1144 0,59
U535 6 5 0 0 636-1416 636-1416 0,69
U572 5 2 0 1 715-1764 715-1054 0,62
U600 12 3 0 4 332-1157 421-1157 0,57
V15 10 5 0 1 540-2395 594-1162 0,5
w2 7 1 0 2 325-1175 515 0,48
Suma / za-
kres wielko-
$Ci 141 47 4 34 245-2395 294-1869
Sum/size
range
Srednio
nastarter g g 2,9 0.25 2.1 0,53
Mean

per primer
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Tabela 4. Markery RAPD identyfikujce chromatya Aegilops juvenalis (Thell.) Eig u mieszécow
pszenyta
Table 4. RAPD markers identifyingegilops juvenalis (Thell.) Eig chromatin iffriticale hybrids.

Mieszaice — Hybrids

Starter Wielkos¢ prazka (pz)

Primer Band size (bp) L 2 3 4 5 6 !
Al6 563 + + +
876 + + +
G2
792 + + +
G10 599 +

Tabela 5. Matryca indekséw podohistwa Dice’'a (Sl) otrzymana na podstawie polimorfizm
markeréw RAPD
Tableb. Dice coefficient similarity matrix (SI) based oretRAPD markers polymorphism

Srednie podo-

fom A A 1 2 3 4 B 5 Mean aimilar
ity
Aj 0,392
A 0,405 0,826
1 0,398 0,913 0,828
2 0,398 0,878 0,877 0,845
3 0,374 0,878 0,888 0,969 0,835
4 0,393 0,869 0,889 0,948 0,938 0,846
B 0,402 0,890 0,856 0,886 0,865 0,866 0,821
5 0,364 0,874 0,906 0,871 0,871 0,904 0,860 0,835
6 0,400 0,863 0,862 0,903 0,882 0,915 0,872 0,933 0,843
7 0,395 0,865 0,863 0,872 0,851 0,895 0,895 0,934 0,956 0,836

Aj — Aegilops juvenalis (Thell.) Eig,

A — forma ojcowska/paternal form — (Lanca x L506§/¥CZR142/79,
B — forma mateczna/maternal form —(Jana x Tempa@na,J

1-7 — badane rody miesewe/hybrid strains investigated.

Na podstawie matrycy podoligw S| przeprowadzono anajizskupie
UPGMA i skonstruowano dendrogram (rys. 1). Wyribno 3 grupy skupie
Rody naleace do dwéch badanych kombinadjiegilops juvenalis 6x x [(Lanca X
L506/79) x CZR142/79] oraz [(Jana x Tempo) x Jand&gilops juvenalis 6x,
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tworzyly odebne grupy skupie Jedynie rod nr 1 kombinacji krzywkowej
Aegilops juvenalis 6x x [(Lanca x L506/79) x CZR142/79] nie tworzylugkenia

z formami naleacymi do tej samej kombinacji ani z rodami kombinggjana x
Tempo) x Jana] >Aegilops juvenalis 6x, natomiast tworzyt je ze swoforma
ojcowslky — (Lanca x L506/79) x CZR142/79. Forma mateczmatkoacji [(Jana

x Tempo) x Jana] Aegilops juvenalis 6x — (Jana x Tempo) x Jana, nie tworzyla
skupienia zzadm z grup. Na obrzeach dendrogramu plasowat siziki gatunek
rodzicielski —Aegilops juvenalis (Thell.) Eig o najmniejszym podolgistwie ge-
netycznym w stosunku do badanych rodow pagan(rys. 1).

— —— — — — —— —— T
0.39 054 0.68 0.82 0.97

Dice coefficient
Aj — Aegilops juvenalis (Thell.) Eig,
A — forma ojcowska/paternal form — (Lanca x L506/¥CZR142/79,
B — forma mateczna/maternal form — (Jana x Templane,
1-7 — badane rody miesmmwe/hybrid strains investigated.

Rys. 1. Dendrogram UPGMA miesaadw pszenyta z Aegilops juvenalis (Thell.) Eig otrzymany z
zastosowaniem metody UPGMA w oparciu o markery RAPD
Fig. 1. UPGMA dendrogram ofriticale hybrids based on the RAPD markers

DYSKUSJA

Technika RAPD ze wzgtlu na tatwé¢ i szybkad¢ a zarazem prostpimeto-
dyki, byta wielokrotnie wykorzystywana do oceny ipmbrfizmu u r@&nych ga-
tunkow ralin, rwniez u pszenyta.

Masoj (2000) przy zastosowaniu 8 starterow RAPD otrzydatpolimor-
ficznych produktéw, co pozwolito zidentyfikowavszystkie z 6 badanych od-
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mian pszegyta i ocené ich podobiéstwo genetyczne. Oszacowany poziom po-
limorfizmu markeréw RAPD u odmian pszgta byt znacznie wkszy ni w
przypadku ocenianych jednoémée odmianzyta i pszenicy. Twardowska i in.
(2002) przy pomocy 10 polimorficznych fragmentéw B2 otrzymanych z ay-
ciem 7 starteréw, zidentyfikowali 16 krajowych odmipszemyta ozimego. Po-
dobra identyfikacg wraz z ocea podobidstwa genetycznego tych samych 16
odmian pszetyta przeprowadzili Milczarski i in. (2001) wykorzygac 17 starte-
row, ktére pozwolity na wyrinienie 30 polimorficznych fragmentéw RAPD.

Markery RAPD stosowano rowriedo oceny polimorfizmu gatunkéw z ro-
dzajuAegilops. Goryunova i in. (2004) w badaniach nad 95 formaalezacymi
do 14 gatunkéw z rodzajlegilops, uzyskali @ 796 produktow RAPD powiela-
nych jedynie przez 11 starterow, z czegeksza¢ (99%) byto polimorficznych.
Autorzy okrélili pokrewienstwo medzy badanymi gatunkami koziedw.

W przeprowadzonych w niniejszej pracy badaniachertigfikowano 47
(33,3%) produktow polimorficznych powielonych z wesowaniem 16 starterow
RAPD, co pozwolito na okétenie podobiastwa genetycznego guzy badanymi
rodami. Uzyskany poziom polimorfizmiérédnio 2,9 fragmentow polimorficz-
nych/starter) byt podobny jak w badaniach Matos (2001) u odmianyta (36%
produktéw polimorficznych). Nieco #Bzy poziom polimorfizmu u pszeyta
otrzymali Maso§ (2000) oraz Milczarski i in. (2001), ktérzrednio uzyskali
odpowiednio 1,9 oraz 1,8 takich produktow powieldnyrzez jeden starter — w
badaniach wtasnych uzyskano od 1 do 6 polimorfichngroduktow, podczas
gdy Masog (2000) oraz Milczarski i in. (2001), otrzymali icdd 1 do 4. Mniegj
takich fragmentow uzyskali Twardowska i in. (20@#pz Stojatowski i Goral
(2002), odpowiednio od 1 do 3iod 1 do 2. Dla lvgda linii i odmian pszeiyta
Stojatowski i Goral (2002) stwierdzili d6 niski polimorfizm na poziomie 12,2%
wskazujcy na ich niewielkie zrinicowanie genetyczne.

Markery RAPD i ISSR stosowano wielokrotnie do iddikiacji u miesza-
c6éw chromatyny dzikich gatunkéw. Tyrka i in. (20Ghvierdzili, ze z 8 pazkdw
RAPD specyficznie powielanych #e. ventricosa 2 produkty byty obecne réw-
niez w mieszacach zT. aestivum, potwierdzajc tym samym transfer genéw
z kozienca do pszenicy. Gruszecka i &di (2002) uzyskaly @21 fragmentéw
obecnych u formy ojcowskidpasypyrum villosum i dla mieszacowych rodéw
zyta, wskazujcych na transfer materialu genetycznego formy dgikio tego
zbaza. W badaniach wtasnych spéd 38 produktéw charakterystycznych dla
dzikiego gatunklAe. juvenalis, 4 byly obecne réwnieu mieszacow, natomiast
nieobecne u formy rodzicielskiej pszgta, potwierdzajc obecné¢ DNA formy
dzikiej dla 6 z 7 badanych roddw.

Przydatné¢ startera do ujawniania polimorfizmu i rozniania genotypow oce-
nia st m.in. za pomagwspoétczynnika informacji o polimorfizmie (PIC). I@ymana
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w badaniach wiasnyciednia warté¢ wspétczynnika informacji o polimorfizmie dla
metody RAPD wyniosta 0,53 (od 0,36 do 0,69). Podobednie wartéci PIC
otrzymali z udzialem markerow SSR dla pszta Tams i in. (2004) (0,54) oraz
dlazyta Shang i in. (2006) (0,60). Landjeva i in. (2086alizujc polimorfizm mar-
kerow SSR u odmian pszenicy ozinigjticum aestivum uzyskali wartéci wspot-
czynnika PIC mieszage s¢ w szerokim zakresie od 0,10 do 0,81.

Na dendrogramie otrzymanym w badaniach wiasnyclafadody ulegty kal-
steryzacji zgodnie z ich pochodzeniem — formy ngle do dwoch badanych
kombinacji: Aegilops juvenalis 6x x [(Lanca x L506/79) x CZR142/79] oraz [(Ja-
na x Tempo) x Jana] Aegilops juvenalis 6x, tworzyly odebne grupy skupie
W badaniach Tanyolac’a (2003) na dendrogramie wygk w oparciu o wyniki
RAPD i ISSR populacje dzikiegegzmienia grupowatly sizgodnie z rozmiesz-
czeniem geograficznym.

WNIOSKI

1. Uzyskane z zastosowaniem metody RAPD wyniki potuzep pokre-
wienstwo badanych form. Rody nalee do dwbdch kombinacji krzgwkowych
tworzyly na dendrogramie oghbine grupy skupie

2. Potwierdzono przydatdé markerow RAPD do identyfikacji obecfw
obcego materiatu genetycznego w DNA rodéw migsaarychTriticosecale. Dla
6 badanych rodow stwierdzono obeghfragmentéw pochodzych z Aegilops
juvenalis (Thell.) Eig

3. Zidentyfikowano fragmenty RAPD specyficzne dla pzEgy6lnych ro-
dow, pszenytnich form rodzicielskich Aegilops juvenalis (Thell.) Eig.
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RAPD METHOD IN EXAMINATIONS OF HYBRIDS OF TRITICALE
AND AEGILOPSJUVENALIS(THELL.) EIG
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Institute of Plant Genetics, Breeding and Biotechgpldniversity of Life Sciences in Lublin
ul. Akademicka 15, 20-950 Lublin
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Abstract: The aim of the study was estimation aofedie similarity in triticale hybrids using
the RAPD method and identification of the wild sgscDNA in the triticale background. PCR was
performed using 16 RAPD primers. A total number 41 bands was obtained. Examined primers
amplified between 5 (U572) and 14 (A16) DNA fragrnserThe average number of polymorphic
product was 2.9 per primer — from 1 (for FO5 and)\W&26 (for U225). Three primers amplified 4
products identifyingAegilops juvenalis (Thell.) Eig chromatin in triticale background. &lgenetic
similarity between the strains was estimated. Hngdst mean genetic similarity (0.846) to all ex-
amined genotypes was shown Asgilops juvenalis 6x x [(Lanca x L506/79) x CZR142/79]. Mean
similarity of all analysed forms was calculated0ai91. On the basis of genetic similarity index
matrix examined forms were divided into clustersiimans of UPGMA method.

Keywords:Aegilopsjuvenalis (Thell.) Eig, genetic similarity, triticale, RAPDarkers



