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StreszczenieCelem nadradnym Krajowego Centrum Rlinnych Zasobéw Genowych (KCRZG)
w Instytucie Hodowli i Aklimatyzacji Rdin — Pastwowy Instytut Badawczy (IHAR — PIB) jest
ochrona biorénorodndci. W przechowalni dtugoterminowej zdeponowanycst jgonad 83 000
akcesji pozyskanych w trakcie ekspedycji krajowyaagranicznych oraz na drodze wymian. Ich
wiasciwe opisanie jest wae ze wzgiddéw konserwatorskich i hodowlanych. Prowadzoge s
badania molekularne umowiajace okrdlenie przynalenosci gatunkowej, zrénicowania mg-
dzypopulacyjnego oraz podi@ genetycznego cech igch gospodarczo. Prace prowadzoge s
z wykorzystaniem rinych metod, m.in. tych najnowszych, opartych navegicjonowaniu (NGS).
Przykladami obiektéw wiktzonych do badamolekularnych & rodzaj owies (okrdenie przyna-
leznosci gatunkowej w olybie kolekcji 2500 obiektéw), kolekcja 4000 odmianejscowych
jeczmienia pochodgych z categdwiata (okrélenie uwarunkowa genetycznych cech gospodar-
czych), kolekcja dzikich gatunkéw pszenic oraz iokqgwnych ¢rodto odpornéci na choroby).

Stowa kluczowe:bank gendw, biohorodnd¢, genotypowanie, markery molekularne

WSTEP

Nadrzdnym celem analiz molekularnych w Banku Genéw yesgpomaganie zada
konserwatorskich i hodowlanych. W Krajowym Centrigoslinnych Zasobéw Geno-
wych w Instytucie Hodowli i Aklimatyzacji Rdin — Paistwowym Instytucie Badaw-
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czym w Radzikowie stosowane jest szerokie spekmgtod genotypowania z wykorzy-
staniem klasycznych markeréw molekularnych oraz auagesnych technik opartych na
sekwencjonowaniu.

Genotypowanie to opisywanie determinant genotygarzez analig materiatu gene-
tycznego. W procesie wykorzystujes dechniki oparte na markerach molekularnych.
Wsréd metod mena wyr&ni¢ klasyczne markery molekularne oparte na reakcpliim
kacji DNA i obserwowaniu diugei uzyskanych produktéw. Nowoczesne techniki nato-
miast wykorzystuj sekwencjonowanie DNA i opiekgjsie na zmiennéci w sekwencji
nukleotydowej.

Klasyczne markery DNA znang ®d lat 80. ubieglego wieku. Pojawityesivraz
z rozwojem technik biologii molekularnej. Podstaieh dziatania jest reakcjarftaucho-
wa polimerazy (angpolymerase chain reaction, PCR). Analiza wariantéw markera opie-
ra st na poréwnaniu diuggi otrzymanych fragmentéw DNA. Wynik uzyskujeg si
poprzez rozdziat elektroforetyczny produktéw PCRdRota i in. 2016]. Rozwdj i do-
stepnas¢ nowoczesnych metod sekwencjonowania zaowocowadispechnym wykorzy-
staniem genotypowania opartego na zmigonsekwencji nukleotydowych. Wysoko-
przepustowe techniki pozwadajna identyfikagg dziesitkéw tysiecy zmienndci
nukleotydowych na podstawie wynikéw sekwencjonowaal@ novo lub resekwencjono-
wania [Pachota i in. 2016]. Gtéwnmiarg relatywnej informatywnéci markera jest
parametr PIC (angpolymorphic information content). Wspétczynnik ten, liczony wg
algorytmu Roldan-Ruiz [Roldan-Ruiz i in. 2000], ealy jest od liczby alleli markera
oraz cestasci ich wystpowania w populaciji.

Markery molekularne wykorzystywane €lo mapowania genomu, potwierdzenia
obecndci pazagdanego allelu w materiale dlmnym, identyfikacji taksonomicznej oraz
opisywania ranorodndci wewntrzgatunkowej. Znajdgjtakze zastosowanie jako mar-
kery wytkowe wspomagage selekej hodowlan [Poczai i in. 2013]. We wspoétczesnej
hodowli railin markery molekularne stanogvbardzo praktyczne i czasami jedyne do-
stepne narzdzie diagnostyczne, ktére mm by wykorzystywane podczas selekcji mate-
riatbw wyjsciowych (ang.marker assisted selection, MAS). W poréwnaniu z metodami
konwencjonalnymi selekcja genu(éw) z wykorzystanierarkerow molekularnych jest
szybsza. Dzki niej znacaco skraca si czas uzyskania pgdanego genotypu. Ma to
szczegOllne znaczenie w pracach hodowlanych, wdtéstosuje sikrzyzowania wypie-
rajagce (wsteczne) i piramidowanie gendéw [Ribaut i Huogsbn 1998, Pietrusska
i Czembor 2007].

W dostpnej literaturze brak jest pozycji opigaych w sposéb kompleksowy meto-
dy genotypowania przydatne w bankach genéw. Celeiajszej pracy jest przylienie
spektrum technik molekularnych wykorzystywanychrdalizacji zada Krajowego Cen-
trum Ralinnych Zasobéw Genowych IHAR PIB w Radzikowie.

MARKERY SSR

Krétkie powtdrzenia mikrosatelitarne (angmple sequence repeat, SSR) to se-
kwencje zawierace cihg dwu- do sz&ionukleotydowych sekwencji powtorzonych
tandemowo od kilku do nawet 40 razy. Wymstja powszechnie w DNAgdrowym, chlo-
roplastowym i mitochondrialnym. Zmienfoliczby powtérzé przeklada si na ré@ne
dhugdsci produktéw PCR. Stosujeesiinikatowe startery znakowane fluorescencyjnie lub
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reakcg prowadzi s} w obecndci trzech starteréw, z wykorzystaniem uniwersalnego
znakowanego startera M13 [Ghyi Boczkowska 2017]. Rozdziat produktéw przepro-
wadza s w warunkach denaturagej wysokorozdzielczej elektroforezy ptytowej lub
kapilarnej wzelach poliakrylamidowych. Wysoka rozdzieléza czutci¢ tej techniki
pozwala obserwowakilkunukleotydowe rénice w diugdci fragmentéw DNA. Zalet
markerow SSR jest powszecKaavysepowania, bardzo dia zmienné¢ i kodominug-

cy charakter [Powell i in. 1996]. Markery SSR wykorzystywane do potwierdzenia
przynalenosci gatunkowej, analizy zeédicowania genetycznego w @bie jednego
gatunku. Stag réwniez jako markery cechaytkowych w procesie hodowlanym oraz do
mapowania genow.

Latwos¢ uzycia oraz stosunkowo niewielkie koszty grzyczynkiem do powszech-
nego stosowania markeréw SSR. Czynnikiem limdyn ich wykorzystanie jest nie-
zbedna znajomé&t sekwenciji flankujcych rejony satelitarne.

W laboratorium KCRZG wykorzystuje esimarkery SSR w szeregu realizowanych
zada. Jednym z nich jest mapowanie cechy odp&rnoa myczniaka prawdziwego
jeczmienia Blumeria graminis f. sp. hordel) w odpornych odmianach miejscowych
jeczmienia jaregoHordeum vulgare L.). W tym celu wytworzono populacje mapcg
F,, otrzymane po krzzowaniu linii odpornej z podainodmian. Do analiz molekular-
nych wyto zestawu markeréw SSR zznych loci genomu ¢czmienia. Wsipng faze
bada stanowito poszukiwanie markeréw polimorficznychwgkorzystaniem analizy
zestawu skrajnych segregantéw (amgked segregant analysis, BSA) [Michelmore i in.
1991]. Otrzymany w metodzie BSA polimorfizm jéstsle zwigzany z szukanym genem
i wynika z r&nic pomedzy dwoma odsbnymi pulami DNA. Metoda BSA nmie by
stosowana do identyfikacji regionu genomu, jak rié@wrdo poszukiwania markeréw
molekularnych zwjzanych z cech kodowan przez 2—4 geny [Wolko i Bartkowiak-
Broda 1997, Malepszy i in. 2001]. Ngghie wysycano interesagy region dodatkowymi
markerami SSR. Markery polimorficzne wykorzystamldid# catej populaciji mapuaj
cej k. Uzyskane wyniki postiyty do konstrukcji map spezen i oszacowania dystansu
genetycznego w centymorganach (cM) w programieMam4.0 (Kyazma B V, Plant
Research International B.V., P.O. Box 182, 6700 WaAgeningen, Holandia). Badania
nad identyfikacj podiaza genetycznego odporw linii j eczmienia na mrzniaka praw-
dziwego g w toku, otrzymane wynikidrla sukcesywnie publikowane.

Drugim obszarem badawczym wykorzysttyjm amplifikowane sekwencje mikrosa-
telitarne jest tworzenie piramid genowych w ramaelka hodowlanych. Nadednym
celem prowadzonych prac jest zhszanie odporn@i pszenicy ozimej Triticum
aestivum L.) na myczniaka prawdziwegdB{umeria graminis f. sp.tritici) i rdze brunatn
(Puccinia triticina). Kumulowanie kilku genéw odporici z wykorzystaniem markerow
mikrosatelitarnych umdiwia skuteczi i szybly identyfikacg poszczegdlnych genéw
wchodzcych w skiad piramidy genowej. Selekcja na pozioBMA okazuje s} nie-
zbedna w przypadku braku nabwosci identyfikacji genéw odporrigi przy wyciu te-
stéw fitopatologicznych, w szczegékwd gdy nie dla wszystkich gendw odpofodb
zostaly zidentyfikowane wirulentne izolaty patogejiietrushska i Czembor 2015].
Z udziatem mikrosatelitarnego systemu markerowegmna zidentyfikowd zaréwno
geny odpornéci na rdz brunatr Lr (ang.leaf rust), jak réwniez geny odporngci na
maczniaka prawdziweg®m (ang. powdery mildew). W wyniku wieloletnich prac ho-
dowlanych, selekcji fenotypowej oraz molekularnejmblskich odmian pszenic ozimych
— Bogatka, Nadobna, Satyna — oraz do niemieckigjiaoly Lexus wprowadzono pira-
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mide gendéw o segmencie odpoks@wym (Lr41(= Lr39) + Pm21) [Pietrushska 2010,
Pietrushska i in. 2011, 2013]. Kolejny etap prowadzonyclagpobejmuje uzyskanie
efektywnych piramid genowych o profilachlrdl(= Lr39) + Pm21 + Lr47);
(Lrd41(= Lr39) + Pm21 + Pm37); (Lr41(= Lr39) + Pm21 + Lr47 + Pm37) [Pietrushska
iin. 2015]. Wytworzony materiat bnny sukcesywnie przekazywany jest do polskich
spotek hodowlanych i wkzany w realizowane programy hodowlane.

Markery SSR g rowniez wykorzystywane w analizach zmdicowania genetycznego.
Opracowania literaturowe dotyczmienndci markerow pomidzy akcesjami w olgbie
jednego gatunku [Dean i in. 1998, Westman i Kregovi999, Lépez-Sesé i in. 2002].
Pomimo zwgkszania dogpnaosci nowych metod analizy, takich jak NGS, stale gesz
rzana jest pula znanych i opisanych markerow mitedgarnych. W 2016 r. Dumlupinar
i in. opublikowali list 125 nowych markeréw SSR dla owsa [Dumlupinar R 6].

MARKERY ISSR

Markery ISSR (anginter-simple sequence repeat, ISSR) bazuj na reakcji PCR.
W tym przypadku startery hybrydyzuy sekwencjami mikrosatelitarnymi. Wariantaiéo
produktéw amplifikacji wynika z rinych sekwencji zawartych pogdizy regionami
mikrosatelitarnymi zorientowanymi w przeciwnych kiakach. Ich aycie nie wymaga
znajomdci sekwencji. Markery ISSRasvykorzystywane m.in. do oceny zrécowania
migdzypopulacyjnego w obbie gatunku, identyfikacji gatunkéw, oktania wzajem-
nych relacji filogenetycznych, do mapowania genonuzy tez przy sporzdzaniu map
sprzzen [Joshi i in. 2000, Hou i in. 2005, Uysal i in. ZI)1Markery ISSR $ wysoce
polimorficzne. Amplifikugp nawet do stu kilkudziestiu loci z jednego genomu [Bocz-
kowska i in. 2016]. Stosunkowo niewielkie koszBtwas¢ analizy oraz wysoki polimor-
fizm powoduj powszechn& ich wykorzystania.

W pracach Krajowego Centrum Rianych Zasob6w Genowych IHAR — PIB mar-
kery ISSR zostaly wykorzystane w analizie blisko akcesji z rodzajévena sp., zgro-
madzonych w kolekcji KCRZG. Badano zrmicowanie starych odmian (angld cul-
tivars) uprawianych przed 1939 r., odmian miejscowycly(éandraces) oraz wspotcze-
snych odmian uprawnych owsa zwyczajnefuoefa sativa L.). Wszystkie obiekty po-
chodzily z terenu Polski. Uzyskane wyniki, uzupef@ o dane dla innych markeréw
molekularnych oraz o opis fenotypowy, zostaly zaevar kilku publikacjach naukowych
Boczkowskiej i in. [2013, 2014, 2015, 2016, 201Bdczkowskiej i Onyk [2016], Po-
dymy iin. 2016]. Wykorzystywany zestawriu starterow ISSR pozwolit na uzyskanie
nawet do 143 wysoce polimorficznybbci (PIC > 0,45) [Boczkowska i Tarczyk 2013].
Analizowane markery ISSR pozwolity na roznienie nawet blisko spokrewnionych
akcesji. Najwgksze zrdnicowanie genetyczne otrzymano w odmianach miejgchw
réwnoczénie wykazujc mniejsza pule genove starych odmian oraz bardzo stabezzro
nicowanie wspoiczesnych odmian uprawnych. Boczkawsk. [2014] wykazali testem
Mantela statystycznie istafrkorelacg markeréw ISSR z atrybutami morfologicznymi.
Dla pozostatych stosowanych metod — AFLP, RAPDRSSie uzyskano takiej korela-
cji. Nie wykazano natomiast korelacji markera zZieagm pozyskania materiatu. Wysoce
wiarygodne, powtarzalne i zibicowane markery ISSR pozwolity na weryfikadanych
i zmiarg przypisania taksonomicznegocpiu bfednie sklasyfikowanych akcesji [Bocz-
kowska i in. 2014].



Nowoczesne technologie genotypowania wykorzystyveimanalizy... 71

MARKERY SRAP

Markery SRAP (angsequence-related amplified polymorphism, SRAP) bazuj na
reakcji amplifikacji DNA. Do reakcji PCR aywane g startery komplementarne do
otwartych ramek odczytu i kodygych fragmentéw genomu. Ukierunkowane startery
przednie (angforward) s3 bogate w zasady GC i hybrydyzujo egzonéw, natomiast
startery wsteczne (angeverse) wzbogacone w zasady AT — do sekwencji promotoro-
wych, intronéw i regionéw medzygenowych [Poczai i in. 2013]. Kombinacje staiter
forward i reverse ustala sj podczas optymalizacji metody dla konkretnego daiun
Po elektroforezie produktéw PCR uzyskuje sidznicowany wzér pgzkowy. Markery
te g powtarzalne i stosunkowo tatwe do wykonania, nignagaj tez znajomdci se-
kwencji [Li i Quiros 2001]. SRAP wykazaljwysoki poziom polimorfizmu. Xie i in.
[2009] otrzymalisrednio 22,5 pyzka na jedn kombinac starteréw podczas analizy
obiektéw rozplenicy stonioweennisetum purpureum Schum.).

W KCRZG wykonano analizzréznicowania genetycznego 32 akcesji owsa szorst-
kiego Avena strigosa Schreb.). Uzyskana¢znie 234 fragmenty, spabd ktérych 93%
byto polimorficznych, a 122 okémno jako fragmenty rzadkie. Dystans genetyczny,
obliczony wg wspéiczynnika Dice’a, wskazuje nazelzré&nicowanie genetyczne i
dzy badanymi obiektami. Dgki analizie SRAP zidentyfikowano 4 gtéwne grupy ews
szorstkiego, ktére nie odzwierciedjggdnak pochodzenia geograficznego [Boczkowska,
nieopublikowane].

Markery SRAP g powszechnie wykorzystywane w analizachzaiéowania gene-
tycznego, powszania filogenetycznego, a tak konstruowaniu map genetycznych
i w analizie sprezen [Budak i in. 2004, Tanhuanpaa i in. 2008, Xie.i2009, Chen i in.
2012, Daiiin. 2012].

MARKERY TYPU SNP | IN/DEL

Markery zmiennéci pojedynczego nukleotydu (angingle nucleotide polymor-
phism, SNP) oraz niewielkich insercji lub delecji (amgsertion/deletion, In/Del) wyma-
gajg zastosowania metod sekwencjonowania DNA. dezrirmetod taksonomicznych
wykorzystupca zmiennd¢ na poziomie sekwencji nukleotydowej jest DNA-batiy.
Metoda ta opiera sina sekwencjonowaniu olélenych krotkich fragmentéw DNA,
ktérych odczyt pozwala na jednoznagadentyfikacg taksonomiczg materiatu. Takie
regiony nazywanegsbarkodowym DNA (angDNA- barcode). Barkod to fragment DNA
powszechnie wysgpujacy, jednoczénie konserwatywny w obbie gatunku i charaktery-
stycznie zmienny poneilzy gatunkami [Hollingsworth i in. 2011, Fazekas.i2012].

W Krajowym Centrum Rdinnych Zasobéw Genowych IHAR — PIB w celach iden-
tyfikacji taksonomicznej materiatu $linnego wykorzystuje sisekwencjonowanie gtiu
fragmentéw genomu chloroplastowegmat K, trnH-psbA, trnL-trnF, atpF-atpH, psbK-
psbl. Dla dwoch ostatnich nie ma dgghej sekwencji referencyjnej w bazach danych.
Sekwencjonowanie prowadzono na sekwenatorze kapitarpracujcym wg metody
Sangera [Sanger i in. 1977]. Analizowano sekwebgekodowe cpDNA uzyskane dla
30 akcesji z rodzajivena sp. przypisanych do dzieygiu gatunkéw. Badanie umlbwi-
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to potwierdzenie klasyfikacji czterech akcesji iklgczenie prawidtowéci opisu takso-
nomicznego dla kolejnych czterech obiektéw zdeparywh w banku genéw KCRZG.
Analiza sekwencjonowanych fragmentéw pozwolita nigikowaé dziewie¢ pozycji
0 potencjalnym zastosowaniu w identyfikacji gatumkid rodzajuAvena sp. Przyréwna-
nia sekwencji dokonano w programie CLUSTAL W metégtzenia najbardziej podob-
nych sekwencji (angmaximum likelihood estimation). Drzewa powjzan filogenetycz-
nych, podziat na klady i potenie badanych obiektow xdity sie w zaleznosci od anali-
zowanego fragmentu. Nie uzyskano jednoznacznejyfidasji taksonomicznej przy
zastosowaniu wybranych barkodéw [Boczkowska, nibtkowane].

MARKERY DARTSEQ

Diversity Array Technology Pty. Ltd jest platfogndo analizy DNA. Pierwotnie wy-
korzystywano technologihybrydyzacji DNA na mikromacierzach [Jaccoud i 2001].
Obecnie platforma DArT oferuje analizy w oparciutezhnologé sekwencjonowania
nastpnej generacji (angiext generation sequencing, NGS) — DArTseq [Von Cruz i in.
2013]. W metodzie DArTseq stosuje: sedukcg zlozondsci genomu przez trawienie
enzymami restrykcyjnymi, a naghie sekwencjonowanie krétkich odczytéw. Wybér
kombinacji restryktaz pozwala na wyetnienie wysoce informatywnych niskokopij-
nych fragmentéw genomu. Nawet 90% otrzymanych mawkeDArTseq jest komple-
mentarnych do sekwencji unikatowych genomu [Coarioin. 2013, Von Cruz i in.
2013]. Analiza DArTseq generuje dwa zestawy danfRibrwszy zawiera markery do-
minujgce, drugi markery kodominage z wyszczegdlnionymi polimorfizmami pojedyn-
czych nukleotydéw. Otrzymujeestco najmniej trzykrotnie wksz liczbe dominupcych
markeréw ni konwencjonalgp metody DArT [Sansaloni i in. 2011]. Gbokie sekwen-
cjonowanie stosowane przez platfer®ArT umazliwia identyfikacg heterozygotyczno-
$ci u poliploidalnych organizméw, takich jak pszemic

W Krajowym Centrum Réinnych Zasobéw Genowych IHAR — PIB korzystg si
z platformy DArT do poszukiwania zmiendtd zasocjowanych z pgdary cechy feno-
typowg. W ten sposéb zmapowaltaxi odporndci na myczniaka prawdziwego u odmian
miejscowych ¢czmienia zwyczajnego. W tym celu DNA z wytworzonypbpulacji
mapupcych B zostaty zanalizowane metpdArTseq. Wynikovg macierz kilkunastu
tysiecy fragmentéw przeanalizowano statystycznie pgigrk korelacji z ocenfenoty-
powg odporndci na myczniaka. Procedura ta ujawnita od 4 do 16 fragmersikorelo-
wanych z badancechy w zaleznosci od analizowanej linii. Obecnie wybrane markery
DArTseq g konwertowane na markery PCR. Badaniavdoku, a uzyskane wynikiela
wkrétce publikowane.

SEKWENCJONOWANIE NASEPNEJ GENERACJI

Od 2017 r. laboratorium molekularne Krajowego QemtiRalinnych Zasobéw Ge-
nowych ma sekwenator naghej generacji w technologii lllumina. Praca z wyesta-
niem NGS pozwoli na sekwencjonowarmie novo i resekwencjonowanie z zastosowa-
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niem r&nych protokotéw (angtargeted sequencing, small-genome sequencing, shot-
gun) w szerokim zakresie analiz. [9ki procedurze przesiewowego genotypowania (ang.
screening) bedzie maliwe opisanie nowych polimorfizméw pojedynczych redtydéw
oraz innych wariantéw zmiengd, takich jak delecje/insercje czy sekwencje niate-
litarne. Wysoka przepustow® MiSeq Illumina umaliwia jednoczessy analiz nawet
1500 amplikonéw z 96 obiektow (96 indeksow) i polawvaa kumulatywne pokrycie
nawet do 650kb w ggu jednego cyklu pracy. Strategia ta pozwala wikrgwet kilka-
dziesit tysiecy zmiennéci (SNP, In/Del) na jednej plytce reakcyjnej. Otrane ztgo-
ne sekwencje postd do wysoce wiarygodnej i bardzo szczeg6towej apdilbgene-
tycznej, identyfikacji taksonomicznej oraz znicowania wewagtrzgatunkowego. Zakres
analiz nieporéwnywalnie wykroczy poza sekwencjegydiotzas analizowane, flankowane
wybranymi starterami [Quail i in. 2012, Swerdlowsu 2012, Buermans i den Dunnen
2014].

PODSUMOWANIE

Szybki rozwoj technik biologii molekularnej stwarzaozliwos¢ genotypowania
z wykorzystaniem szeregu markeréw klasycznych aratod nowoczesnych baaaych
na sekwencjonowaniu. Obecna hodowla opiefanaibardzo wskiej i stale podlegagej
erozji puli genowej. Ponad 7 milionéw akcesji zdepaanych w przeszio 1700 bankach
gendw nawiecie (FAO 2010) stanowi bogateddio bior&norodndci. Do wykorzysta-
nia zgromadzonych materiatéw w hodowli i nauce ngelny jest doktadny i wiarygodny
opis, zaréwno cech fenotypowych, jak i genetycznyeha: markery molekularne byty
stosowane w pracach bankéw gendéw od dawna, dopestosowanie wysokoprzepu-
stowych technologii umdiwito szybka i wiarygodry identyfikacg oraz opis zdepono-
wanych materiatow [Tanksley i McCouch 1997, McCough 2012].

W laboratorium molekularnym Krajowego Centrum$iRmych Zasobow Genowych
IHAR — PIB stosuje si szerokie spektrum metod genotypowania. Wykorzgssij
zaréwno klasyczne markery diugo fragmentow DNA, jak i nowoczesne — bagg na
zmienndci sekwencji nukleotydowej. Stosowane markery pdajyana mapowanie
alleli cech fenotypowych, potwierdzenie przyrigesci taksonomicznej oraz oszacowa-
nie zr&nicowania genetycznego w gbie gatunku. Opracowywane nowe markery znaj-
duja zastosowanie w selekcji hodowlanej. DRpsis¢ wysokoprzepustowych metod
sekwencjonowania nowej generacji zrgtz zmniejsza ograniczenia oraz otwiera nowe
mozliwosci badawcze i aplikacyjne.
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Praca realizowana w ramach Programu Wieloletniegdata 2015-2020raz Bada Podstawo-
wych na rzecz Pogtu Biologicznego w Produkcji Rbnnej na lata 2014-2020 finansowanych
przez Ministerstwo Rolnictwa i Rozwoju WSsi.

Summary. Plant biodiversity protection is the main objeetiof the Polish National Center for
Plant Genetic Resources (NCPGR), Plant Breeding anlihfstization Institute — National Rese-
arch Institute. Over 83,000 accessions are depbsitéhe long-term repository, acquired during
domestic and foreign expeditions and exchangesir Pheper description is important from the
point of view of conservation and breeding. Moleculesearches are carried out to determinate
the species, inter-population diversity, and genbtickground of economic traits. This aim is
achieved with various methods, and the newest asedon sequencing (NGS). Examples of
objects that have been included in molecular rebeare oats (species identification within the
2,500 collection), a collection of 4,000 barleydaaces from all over the world (genetic determi-
nants of useful traits), wild wheat collections anittl relatives (source of disease resistance).

Key words: biodiversity, genotyping, molecular markers, gbaak

Otrzymano/ Received: 5.10.2017
Zaakceptowano/ Accepted: 14.11.2017



