Zadanie 99. Badanie molekularnego mechanizmu odpornosci na Kkile Kkapusty
(Plasmodiophora brassicae) u roslin z rodzaju Brassica.

Celem badan prowadzonych w roku 2020 w ramach dwdch tematow badawczych byty:

- walidacja genow kandydackich poprzez iloSciowa analize ich ekspresji u wybranych
genotypow roslin kapustowatych podczas infekcji P. brassicae oraz dalsze prace nad
mapowaniem i anotacjg wybranych gendw na genomach roslin z rodzaju Brassica;

- wytypowanie genow kandydackich biorgcych udzial w reakcjach odpornosciowych roslin
kapustowatych podczas infekcji P. brassicae jako molekularne markery odpornosci;

- zaproponowanie molekularnego mechanizmu odpornos$ci na kite kapusty u roslin z rodzaju
Brassica.

Temat badawczy 1. Walidacja potencjalnych gendéw odpornos$ci metoda real-time PCR.

Celem tematu badawczego 1. byta walidacja genéw kandydackich poprzez ilosciowa analizg
ich ekspresji u wybranych genotypow roslin kapustowatych podczas infekcji P. brassicae. Temat
zostat zrealizowany w 100%.

Przeprowadzono analizy ekspresji dla 30 genow kodujacych: 1) biatka zwigzane z reakcjami
odpornosciowymi: biatko PDR2 (drug resistance protein 2) (EST 56-92), glikoproteing CDla (EST
29-14), biatko wiazace rybosomy 1 (EST 77-171) oraz mediator — enzym zwiazany z podjednostka
polimerazy Il RNA (EST 70-207); 2) biatka zwigzane z transdukcja sygnatu: biatko z domeng 1Q oraz
SEC7 (EST 55-2), biatko kanatéw potasowych KCTD8 (EST 29-15), kinaza X2 (EST 67-207) oraz
fosfataze PP1R26 (EST 11-3); 3) biatka zwigzane z regulacja cyklu komérkowego: cykling B2 (EST
56-4) oraz cykling Y (EST 71-171), a takze forming 5 (EST 37-183) oraz forming 3 (EST 54-92);
4) biatka zwigzane z transportem komorkowym: biatko wigzace unc-119 (EST 47-1), biatkowy
transporter ABC (EST 11-8), transporter 4 glicerolo-3-fosforanu (EST 47-87) oraz biatko z rodziny
NRT1/PTR (EST 106-189); 5) biatka zwigzane z regulacjg ekspresji gendéw: metylotransferaze
PMT24 (EST 22-3), metylotransferaze¢ ATX5 (EST 35.1-183), biatko typu PPR (pentatricopeptide
repeat) (EST 80-171), biatko ZATS z domeng palca cynkowego (EST 23-135), czynnik
transkrypcyjny bHLH118 (EST 46-87), czynnik transkrypcyjny ERF109 (EST 48-87), polimerazg
RNA (EST 6-111), biatko zawierajace domene zwigzang z transpozaza (EST 103-189), biatko
zwigzane z syntezg wybutozyny (EST 35.2-183) oraz czynnik inicjacji translacji 3 (EST 125-247);
6) biatka zwigzane z budowa cytoszkieletu: biatko COBRA 6 (EST 22-6), hydrolaze ksyloglukanu
(EST 58-92), galakturonozylotransferaze 13 (EST 114-189) oraz biatko zwigzane z mikrotubulami
futsch-like (EST 43-183). Materiat roslinny do badan stanowito 7 genotypow roslin z rodzaju Brassica
o réznym poziomie odporno$ci na kite kapusty oraz genotyp wrazliwy, infekowane P. brassicae
patotyp 2. Ekspresja badanych gendéw w roslinach zainfekowanych P. brassicae zalezna byta od
genotypu i czasu, jaki uptynat od wysiania nasion do zakazonego podioza.

Podwyzszone warto$ci wzglednej ekspresji genow kodujacych biatka zwigzane z reakcjami
odpornosciowymi: biatko PDR2, glikoproteing CD1a, biatko wigzgce rybosomy 1 oraz mediator —
enzym zwigzany z podjednostka polimerazy II RNA obserwowano u genotypéw wykazujgcych
wysoki poziom tolerancji na porazenie (DI<20). U brukwi ‘Wilhelmsburger’ i kapusty glowiastej
‘Kilaton Fi’, u ktorych nie obserwowano symptomoéw choroby (Dlpy2=0), podwyzszony poziom
ekspresji obserwowano dla genow kodujacych enzym zwigzany z podjednostka polimerazy II RNA,
biatko PDR2 oraz biatko wigzace rybosomy 1. U rzepy ECDO03, ktdra charakteryzowata si¢ najwyzsza
odpornoscig na infekcje wszystkimi rodzajami badanych patotypow patogena, zwigkszony poziom
ekspresji obserwowano dla wszystkich genéw badanych w tej grupie (najwyzsze dla genu kodujacego
biatko PDR2, glikoproteine CDla oraz biatko wigzace rybosomy 1). Podobnie byto w przypadku



kapusty pekinskiej ‘Bilko Fi’, dla ktorej wysoki poziom wzglednej ekspresji obserwowano dla
wszystkich badanych genow, jednak najwyzszy dla genu kodujacego enzym zwigzany z podjednostka
polimerazy II RNA. W przypadku rzepaku ‘Mendel F1’, dla ktorego DIps2 wynosit 21, zwickszonej
ekspresji ulegaty geny kodujace biatko PDR2 oraz biatko wigzace rybosomy 1. Natomiast u jarmuzu
‘Verheul’ oraz kapusty glowiastej ‘Bindsachsener’, dla ktérych DI wynosit odpowiednio 71 i 80,
nie obserwowano wzrostu ekspresji badanych gendéw odpornosciowych — poziom ich ekspresji byt
porownywalny z tym, ktéry obserwowany byl u genotypu kontrolnego — wrazliwej odmiany kapusty
pekinskiej ‘Granaat’. Podsumowujac, najwyzszy poziom wzglednej ekspresji obserwowano dla genow
kodujacych biatko PDR2, biatko wiazace rybosomy 1. oraz enzym zwiazany z podjednostka
polimerazy Il RNA.

Podwyzszone warto$ci wzglednej ekspresji gendw kodujacych biatka zwigzane z transdukcja
sygnatu: biatko z domenami IQ oraz SEC7, bialko KCTDS, kinazg X2 oraz fosfatazg PP1R26
obserwowano u genotypéw wykazujacych wysoki poziom tolerancji na porazenie (DI<20). Jednak
u brukwi ‘Wilhelmsburger’, u ktorej nie obserwowano symptomow choroby (DIpx=0),
nie obserwowano takze podwyzszonego poziomu ekspresji badanych genéw. U kapusty glowiastej
‘Kilaton F1’, u ktorej rowniez nie obserwowano symptomow choroby (DIpy2=0), podwyzszony poziom
ekspresji obserwowano dla trzech z badanych genéw kodujacych biatko KCTDS, kinaz¢ X2 oraz
fosfatazg PP1R26. U rzepy ECDO03, ktora charakteryzowala si¢ najwyzsza odpornoscia na porazenie
wszystkimi rodzajami badanych patotypow patogena, zwigkszony poziom ekspresji obserwowano dla
wszystkich genow badanych w tej grupie (najwyzsze dla genow kodujacych fosfataze PP1R26, biatko
z domenami 1Q oraz SEC7, biatko KCTDS8 oraz nieco nizsze dla genu kodujacego kinaze X2).
Podobnie wysokie wartosci wzglednej ekspresji badanych genéw obserwowano u kapusty pekinskiej
‘Bilko Fi’. W przypadku rzepaku ‘Mendel Fi’, dla ktorego DIpy; wynosit 21, obserwowano,
ze wzrost ekspresji badanych genow utrzymywat si¢ na podobnym poziomie i byl wyzszy niz
u genotypow okreslanych jako wrazliwe. U jarmuzu ‘Verheul’ oraz kapusty glowiastej
‘Bindsachsener’, dla ktorych DI wynosit odpowiedni 71 i 80, nie obserwowano wzrostu ekspresji
badanych genéw zwigzanych z transdukcjg sygnalu. Podsumowujgc, najwyzszy poziom wzglednej
ekspresji obserwowano dla genéw kodujacych fosfataze PP1R26, a takze kinazg X2.

Podwyzszone wartosci wzglednej ekspresji genow kodujacych cykliny obserwowano
u genotypobw wykazujgcych wysoki poziom tolerancji na porazenie (DI<20). Jednak u brukwi
‘Wilhelmsburger’, u ktérej nie obserwowano symptoméw choroby (DIpp=0), nie obserwowano takze
podwyzszonego poziomu ekspresji gendw kodujacych cykliny. U kapusty glowiastej ‘Kilaton Fy’,
u ktorej rowniez nie obserwowano symptomow choroby (DIpr2=0), bardzo wysoki poziom ekspresji
obserwowano dla genu kodujacego cykling B2, nizszy dla genu kodujacego cykling Y. Wysokie
warto$ci wzglednej ekspresji gendw kodujacych zarowno cykling Y, jak i B2, obserwowano u kapusty
pekinskiej ‘Bilko Fi’. U rzepy ECDO3, ktéra charakteryzowala si¢ najwyzsza odpornoscia na
porazenie wszystkimi rodzajami badanych patotypow patogena, obserwowano umiarkowanie wysoki
poziom wzglednej ekspresji genow kodujacych cykliny. W przypadku rzepaku ‘Mendel Fi’,
dla ktorego Dlpy, wynosit 21, obserwowano wysoki poziom ekspresji genu kodujacego jedynie
cykling Y. U jarmuzu ‘Verheul’ oraz kapusty glowiastej ‘Bindsachsener’, dla ktorych DI wynosit
odpowiedni 71 i 80, nie obserwowano wzrostu ekspresji genéw kodujacych cykliny. Nadekspresja
genoéw kodujacych cykliny moze mie¢ zwigzek ze zmianami zachodzacymi w komodrkach korzeni
podczas porazenia i rozwoju choroby. Nie obserwowano znaczacego wzrostu wzglednej ekspresji
gendéw kodujacych forminy u badanych genotypoéw. U genotypow wykazujacych wysoki poziom
tolerancji na porazenie (DI<20) podwyzszony poziom ekspresji genu kodujacego forming 5
obserwowano u kapusty glowiastej ‘Kilaton Fi° oraz rzepy ECDO03. U brukwi ‘Wilhelmsburger’
obserwowano nieznaczny wzrost ekspresji obu gendéw. U pozostatych genotypéw nie obserwowano
wzrostu ekspresji gendw kodujacych forminy.



Podwyzszone warto$ci wzglednej ekspresji genow kodujacych biatka zwigzane z transportem
komdrkowym:  biatko wigzace unc-119, bialkowy transporter ABC, transporter 4 glicerolo-3-
fosforanu oraz biatko z rodziny NRT1/PTR obserwowano u genotypdéw wykazujacych wysoki poziom
tolerancji na porazenie (DI<20). U brukwi ‘Wilhelmsburger’, u ktérej nie obserwowano symptomow
choroby (Dlpp2=0), podwyzszony poziom ekspresji obserwowano dla genow kodujacych biatko
wigzace unc-119 i transporter 4 glicerolo-3-fosforanu. U kapusty gltowiastej ‘Kilaton F1’, dla ktorej
rowniez Dlpy=0, oraz u rzepy ECDO03, ktora charakteryzowala si¢ najwyzsza odpornoscig
obserwowano wysoki poziom wzglednej ekspresji wszystkich badanych genow. W przypadku kapusty
pekinskiej ‘Bilko Fi’, najwyzszy poziom wzglgdnej ekspresji obserwowano rowniez dla genow
kodujacych biatko wigzace unc-119 oraz transporter 4 glicerolo-3-fosforanu. U rzepaku ‘Mendel Fy’
(Dlpp2=21) bardzo wysoka i najwyzsza wérdd badanych w tej grupie genow ekspresje obserwowano
dla genu kodujacego biatko wigzace unc-119. U jarmuzu ‘Verheul’ oraz kapusty glowiastej
‘Bindsachsener’, dla ktorych DI wynosit odpowiedni 71 i 80, nie obserwowano wzrostu ekspresji
badanych gendéw zwigzanych z transportem komorkowym. Najwyzszy poziom wzglednej ekspresji
obserwowano dla genéw kodujacych biatko wigzace unc-119, a takze biatkowy transporter ABC
i transporter 4 glicerolo-3-fosforanu.

W naszych badaniach podwyzszone warto$ci wzglednej ekspresji gendéw kodujgcych
metylotransferazy — biatka zaangazowane w regulacje ekspresji genéw obserwowano u genotypow
wykazujacych wysoki poziom tolerancji na porazenie (DI<20). Najwyzszy poziom wzglednej
ekspresji genow kodujacych zarowno metylotransferaze PMT24, jak i ATX5 obserwowano u rzepy
ECDO03, ktora charakteryzowata si¢ najwyzsza odpornoscia na porazenie wszystkimi rodzajami
badanych patotypow patogena. Wzrost ekspresji tych genow obserwowano takze u kapusty pekinskiej
‘Bilko F1’ i kapusty glowiastej ‘Kilaton F1’. Podobnie, jak w przypadku innych grup badanych genéw,
u brukwi ‘Wilhelmsburger’, u ktorej nie obserwowano symptomow choroby (DIpy=0),
nie obserwowano takze podwyzszonego poziomu ekspresji genéw kodujacych metylotransferazy.
U rzepaku ‘Mendel F;’, dla ktorego DIp,=21, obserwowano wysoki poziom ekspresji genu
kodujacego jedynie metylotransferaze ATX5. U pozostatych genotypoéw nie obserwowano wzrostu
ekspresji tych gendw. Bardzo wysoki poziom ekspresji obserwowano dla genu kodujacego biatko typu
PPR; najwyzszy u rzepy ECDO03, ktora charakteryzowala si¢ najwyzsza odpornoscig na badane
patotypy patogena, a takze u kapusty pekinskiej ‘Bilko F1’ 1 kapusty glowiastej ‘Kilaton F1’. Wzrost
ekspresji tych genow obserwowano takze u rzepaku ‘Mendel F1’. Podobne profile ekspresyjne, jednak
na duzo nizszym poziomie, obserwowano takze w przypadku ekspresji genu kodujacego biatko ZATS
z domeng palca cynkowego. W naszych badaniach podwyzszone warto$ci wzglednej ekspresji genu
kodujacego biatko zawierajace domene zwigzana z transpozaza oraz biatko zwigzane z synteza
wybutozyny (metylacja DNA) obserwowano u genotypdéw wykazujacych wysoki poziom tolerancji na
porazenie (DI1<20); przede wszystkim u kapusty glowiastej ‘Kilaton F1’ i kapusty pekinskiej ‘Bilko
Fi’oraz u rzepy ECDO03. W przypadku genu kodujacego biatko zwigzane z syntezg wybutozyny
obserwowano wzrost ekspresji u jarmuzu ‘Verheul’, dla ktorego DI=71. W przypadku genow
kodujacych polimerazg¢ RNA i czynnik inicjacji translacji 3 obserwowano zupelnie inne profile
ekspresyjne — wzrost ekspresji tych genéw nastepowat u genotypow, dla ktoérych DI>70 — u jarmuzu
‘Verheul’ oraz kapusty glowiastej ‘Bindsachsener’, a takze w przypadku genu kodujacego polimeraze
RNA u rzepaku ‘Mendel F1’.

Obserwowano takze podwyzszone wartosci wzglednej ekspresji gendw kodujacych biatka
zwigzane z budowa cytoszkieletu: biatlko COBRA 6, hydrolaze ksyloglukanu, biatko zwigzane
z mikrotubulami oraz galakturonozylotransferaze 13. U brukwi ‘Wilhelmsburger’, u ktorej nie
obserwowano symptomow choroby (Dlpy2=0), podwyzszony poziom ekspresji obserwowano dla
wszystkich badanych genow. U kapusty glowiastej ‘Kilaton Fi’, dla ktorej roéwniez DIppo=0,
obserwowano podwyzszony poziom wzglednej ekspresji dwoch z badanych gendw — najwyzszy



dla genu kodujacego biatko zwigzane z mikrotubulami i biatko COBRA 6. U rzepy ECDO03, ktora
charakteryzowata si¢ najwyzsza odpornoscia, obserwowano bardzo wysoki wzrost ekspresji genu
kodujacego biatko COBRA 6, biatko zwigzane z mikrotubulami oraz galakturonozylotransferaze 13.
W przypadku kapusty pekinskiej ‘Bilko F1i’, najwyzszy poziom wzglednej ekspresji obserwowano
jedynie dla genéw kodujacych hydrolaze ksyloglukanu oraz biatko zwigzane z mikrotubulami.
W przypadku rzepaku ‘Mendel Fi’ (DIp>=21) bardzo wysoka ekspresje obserwowano dla genu
kodujacego biatko zwigzane z mikrotubulami, a takze biatlko COBRA 6. U odmian okreslonych jako
wrazliwe, dla ktorych DI>70 obserwowano wzrostu ekspresji dwoch gendw z tej grupy kodujacych
hydrolazg ksyloglukanu oraz biatko COBRA 6.

Temat badawczy 2. Analiza i opracowywanie wynikéw przeprowadzonych badan — walidacji oraz
mapowania genOw zwiazanych z reakcjami odpornosciowymi roslin z rodzaju Brassica na porazenie
P. brassicae

Celem tematu badawczego 2. byto mapowanie produktow cDNA-AFLP na genomy roslin
kapustowatych; wytypowanie genow kandydackich bioracych udziat w reakcjach odpornosciowych
roslin kapustowatych podczas infekcji P. brassicae na molekularne markery odpornosci oraz
Zaproponowanie, na podstawie uzyskanych wynikoéw badan, molekularnego mechanizmu odpornosci
na kit¢ kapusty u roslin z rodzaju Brassica. Temat zostat zrealizowany w 100%.

Wykonano mapowanie 104 zidentyfikowanych produktéw cDNA-AFLP (dEST), dla ktorych
na podstawie analizy BLAST okreSlono homologi¢ do gendéw kodujacych znane biatka,
uaktywniajacych si¢ pod wplywem infekcji P.brassicae (differentially expressed sequence tags,
dESTs). Do analiz jako sekwencje referencyjne wykorzystano genomy: 1) B. napus (genom AACC);
2) B. oleracea (genom CC) oraz 3) B. rapa (genom AA). Srednio 76.92% dEST wykazywato
podobienstwo do referencyjnych sekwencji genomowych, najwigksza ich ilo§¢ (84.62%) mapowata
si¢ na genomie B. napus (genom AACC), a najmniejsza (67.31%) na genomie B. rapa (genom AA).
Przeprowadzono réwniez analizy dotyczgce mapowania wytypowanych 28 markerow
funkcjonalnych.

Okreslono korelacje pomigdzy wartosciami wzglednych ekspresji analizowanych genéw
u badanych genotypow w probach pobranych w 35 dniu wzrostu w podlozu zakazonym
P. brassicae Pb2, a indeksem porazenia (DI) roslin ocenionym w tym samym terminie. Na podstawie
warto$ci korelacji, na markery molekularne, najbardziej przydatne w hodowli odpornosciowe;j,
wytypowano tzw. markery funkcjonalne — EST (Expressed Sequence Tags) kodujace biatka
odpornosciowe, regulujace ekspresje gendéw, zwigzane z transportem komorkowym, transdukcja
sygnatu, regulacja cyklu komodrkowego oraz budowag cytoszkieletu. Na podstawie uzyskanych
wynikdw, do dalszej pracy nad okre$leniem markeréw wytypowano w sumie 28 EST. Zgrupowano je
w trzy zespotly: 1) bardzo wysoko (>]0.7|) negatywnie skorelowane z odpornoscia roslin z rodzaju
Brassica na porazenie P. brassicae, tj. ekspresja danego genu wzrastata wraz ze spadkiem wskaznika
DI dla danego genotypu (wyzsza odpornos¢): 11 EST: 81-1, 26.1-140, 77-110, 77-171, 70-207, 23-
135, 48-87, 47-87, 106-189, 71-171, 43-183; 2) wysoko (|0.7| — |0.6]) negatywnie skorelowane z
odpornoscia roslin z rodzaju Brassica na porazenie P. brassicae, tj. ekspresja danego genu wzrastala
wraz ze spadkiem wskaznika DI dla danego genotypu (wyzsza odporno$¢): 15 EST: 62-105, 29-17,
14-201, 127-247, 26.2-140, 1-201, 22-3, 35.1-183, 80-171, 46-87, 29-15, 67-207, 11-3, 47-1, 54-92;
3) bardzo wysoko (>/0.7|) dodatnio skorelowane z odpornoscia roslin z rodzaju Brassica na porazenie
P. brassicae, tj. ekspresja danego genu wzrastala wraz ze wzrostem wskaznika DI dla danego
genotypu (nizsza odpornos¢): 2 EST: 70-108, 6-111. Wsrod markeréw bardzo wysoko i wysoko
negatywnie skorelowanych z odpornoscig roslin znajduja si¢ fragmenty genow kodujacych biatka
oporno$ciowe (biatka N, PDCD1; kinazy At5g24010 i cdc7; proteaze SBT3.3; dehydrogenazg B7;



hydrolazg Sgpp; dioksygenazg PcbC; syntaze germakrenu D; biatka z domeng snare oraz wigzace
rybosomy), bialka zwigzane z transdukcja sygnatu (blonowy receptor KCTD8; fosfataza PP1R26),
transportem komdrkowym (transporter 4 i NRT1/PTR), regulacja ekspresji genéw (metylotransferazy
PMT24 i ATXS; czynniki transkrypcyjne bHLH118 oraz ERF109; biatka PPR i ZATS5), regulacja
cyklu komorkowego (cyklina Y) oraz budowa cytoszkieletu (formina 3 i biatko zwigzane z
mikrotubulami). Natomiast w§rdd markeréw bardzo wysoko dodatnio skorelowanych z odpornoscia
ros$lin znajdujg si¢ fragmenty gendéw kodujacych biatko opornosciowe (dioksygenaze PcbC) oraz
zwigzane z regulacja ekspresji gendw (podjednostke polimerazy RNA).

Na podstawie przeprowadzonych analiz wnioskowa¢ mozna, ze reakcja odpornosciowa roslin
z rodzaju Brassica podczas porazenia P. brassicae zwigzana jest ze zmianami w transkrypcji genow
zaangazowanych prawdopodobnie z odpornoscig typu SAR. Podczas analizy transkryptomow
zidentyfikowano EST, ktére koduja biatka zwigzane z niemalze kazdym etapem patogenezy:
rozpoznaniem patogena, transdukcjg sygnatu (poprzez kaskady sygnatowe) i odpowiedzig obronna
konstytutywng (wytwarzanie reaktywnych form tlenu 1 metabolitow wtornych, zwigzkow
antagonistycznych wobec patogena, wzmocnienie $cian komorkowych). Sposrod zidentyfikowanych
genow znajduja sie te, ktore bezposrednio zaangazowane sa w reakcje obronne ro$lin oraz w interakcje
migdzy gospodarzem a patogenem. W tej grupie znajdujg si¢ geny kodujace biatka odpornosciowe
(biatko N, Pid3, TAO1, PDR2, PDCDI1 i biatko z domeng MA3), kinazy serynowo-treoninowe (ATM,
TMKI1, cdc7 oraz At5g24010), proteaze SBT3.3, dehydrogenazg B7, hydrolazy Sgpp and ABH,
dioksygenazg PcbC, syntaze germakrenu D i bialko z domeng snare. Bardzo prawdopodobne, ze
reakcja roslin z rodzaju Brassica na infekcj¢ moze mie¢ rowniez charakter lokalny i by¢ zwigzana z
reakcja nadwrazliwosci (HR, Hypersensitive Response) oraz programowang $miercig komorki (PCD,
Programmed Cell Death). Zidentyfikowano bowiem geny kodujace biatka zwigzane z PCD: biatko N,
biatko Pid3, biatko TAOI, biatko z domeng MA3, biatko PDCD1, biatko z domeng bHLH, czynnik
transkrypcyjny ERF109 oraz biatko optaszczajace coatomer 2.

Podsumowanie i najwazniejsze osiagniecia badan realizowanych w zadaniu PB99
w latach 2015-2020

Celem badan bylo poznanie molekularnego i komorkowego mechanizmu odpornosci na kile
kapusty u ro$lin z rodzaju Brassica.

Badania realizowano w ramach 4 gléwnych tematow badawczych: 1) Ocena podatno$ci
na porazenie réznymi patotypami P.brassicae wybranych genotypéw roslin z rodzaju Brassica (2015-
2018); 2) Analiza transkryptoméw zdrowych i porazonych P.brassicae Pb2 genotypow roslin
z rodzaju Brassica (2016-2018); 3) Walidacja gendéw kandydackich na markery odpornosci na kite
kapusty u ro$lin z rodzaju Brassica (2019-2020); 4) Analiza ekspresji genéw zwigzanych z reakcjami
odporno$ciowymi u genotypéw roslin z rodzaju Brassica podczas infekcji réznymi patotypami
patogena (2017-2018).

Osiagniecia projektu:

- Wykazano, ze odporno$¢ badanych genotypoéw zostata przetamana przez wybrane patotypy — nie sa
one odporne, ale tolerancyjne w stosunku do testowanych patotypéw patogena. Najwyzsza
odpornos¢ w stosunku do badanych patotypéw wykazata rzepa ECDO03, najnizszg — kapusta
glowiasta ‘Bindsachsener’.

- Okreslono skuteczne metody oceny podatnosci genotypow Brassica na porazenie przez rdzne
patotypy P. brassicae w warunkach laboratoryjnych oraz szklarniowych. Brak objawow choroby



w poczatkowym okresie wzrostu roslin wymaga stosowania metod molekularnych lub oceny
mikroskopowej wlosnikow korzeni roslin do wykrywania patogena.

Wykazano, ze rosliny Brassica bedac gospodarzami dla P.brassicae, niezaleznie od ich odpornosci
czy tolerancyjnos$ci, moga przyczyni¢ si¢ do zwigkszenia zakazenia gleby patogenem.
Obserwowano wzrost ilosci zarodnikéw P. brassicae w podtozu, w ktorym rosty badane genotypy.
Wykazano, ze patotypy Pb9 oraz Pb3 charakteryzuja si¢ wigksza agresywnoscia wzgledem roslin
Brassica niz powszechny w Polsce patotyp Pb2. Wystgpienie objawdéw choroby obserwowano
u wszystkich badanych genotypow z rodzaju Brassica infekowanych tymi patotypami.
Zidentyfikowano 150 genoéw zwigzanych z reakcja roslin z rodzaju Brassica na porazenie
P. brassicae. Podczas infekcji zroéznicowanej ekspresji ulegaja roslinne geny kodujace biatka
odpornosciowe (kinazy, hydrolazy, dehydrogenazy, enzymy syntezy metabolitow wtornych),
regulujace ekspresj¢ genow (czynniki transkrypcyjne, metylazy), zwigzane z transportem
komoérkowym (transportery ABC, NRTI1/PTR), transdukcja sygnatu (receptory blonowe),
potranslacyjna modyfikacja biatek (ligaza ubikwityny), regulacja cyklu komorkowego (cykliny)
oraz budowg cytoszkieletu (forminy).

Zidentyfikowano takze geny zwigzane z reakcjg nadwrazliwosci (HR) i programowang $miercig
komorki (PCD) (biatka N, Pid3, TAO1, PDCDI1, ERF109, biatka z domeng MA3 oraz bHLH).
Wytypowano 45 gendw kandydackich zwigzanych z odpowiedzig roslin na porazenie i okreslono
ich potencjal na markery odpornosci.

Zaproponowano molekularny i komérkowy mechanizm odpornosci na kitg kapusty roslin Brassica
zwigzany z odpornoscig systemiczng nabyta (SAR) oraz z reakcja nadwrazliwosci (HR)
i programowang $miercig komorki (PCD).

Wytypowano 28 funkcjonalnych markerow odpornosci do wykorzystania w dalszych pracach
hodowlanych, kodujacych m. in. biatka: opornos$ciowe (biatka N, PDCD1; kinazy At5g24010 i
cdc7; proteazg SBT3.3; dehydrogenaze B7; hydrolazg Sgpp; dioksygenazg PcbC; syntaze
germakrenu D; biatka z domeng snare oraz wigzace rybosomy; dioksygenaze PcbC), zwigzane
z transdukcjg sygnatu (btonowy receptor KCTD8; fosfataza PP1R26), transportem komoérkowym
(transporter 4 i NRT1/PTR), regulacja ekspresji genéw (metylotransferazy PMT24 i ATXS5;
czynniki transkrypcyjne bHLH118 oraz ERF109; biatka PPR i ZATS), regulacja cyklu
komorkowego (cyklina Y) oraz budowa cytoszkieletu (formina 3 i biatko zwigzane
z mikrotubulami).



