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Opis projektu: Z uwagi na brak odmian odpornych na rdzę źdźbłową żyta (Puccinia graminis 

f. sp. secalis), choroba ta jest jedną z najgroźniejszych zarówno w Niemczech, jak i Polsce. 

Zastosowanie wcześniejszego zabiegu fungicydowego zwalczającego jednocześnie rdzę 

brunatną jest nieefektywne, dlatego hodowla odpornościowa pozostaje jedynym skutecznym 
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środkiem kontroli tej choroby. Pierwsze geny oporności dla rdzy źdźbłowej żyta zostały 

zidentyfikowane za pomocą testów polowych na dojrzewających roślinach. Testy te są „złotym 

standardem”, ale pracochłonnym i czasochłonnym. Dzięki zastosowaniu wysokowydajnej 

techniki opartej na testach liściowych ‒ tzw. leaf-segment test (LST), nakłady i czas potrzebny 

na identyfikację genów oporności może być znacznie skrócony. Można przeanalizować więcej 

populacji i zasobów genetycznych w celu zapewnienia przyszłym użytkownikom nowych, 

efektywnych genów oporności.  

Celem projektu jest: 

 odkrycie nowych genów oporności na rdzę źdźbłową w segregujących populacjach 

pochodzących z zasobów genetycznych z pomocą testów liściowych (LST), 

 porównanie wyników testów liściowych (LST) i doświadczeń polowych dla segregujących 

pokoleń, 

 mapowanie QTL (genów cech ilościowych) na podstawie testów liściowych (LST) i badań 

polowych w celu umożliwienia selekcji wspomaganej  markerami (MAS), 

 monitorowanie zróżnicowania i złożoności patogena w niemieckiej i polskiej populacji 

rdzy źdźbłowej poprzez rozszerzony zestaw badanych prób, 

 testowanie nowoodkrytych genów oporności pod kątem ich skuteczności przy użyciu 

nowych, wysoko wirulentnych izolatów. 


