SPRAWOZDANIE

z realizacji w 2025 r. zadania nr 20 pt.

„Analiza molekularna układów allelicznych genów wczesności oraz opracowanie i identyfikacja markerów funkcjonalnych dla genów determinacji pędu, pękania strąków, cech plonotwórczych i jakościowych nasion soi”

Prace zostały wykonane w ramach badań podstawowych na rzecz postępu biologicznego w produkcji roślinnej na podstawie decyzji MR i RW nr DHR.hn.802.11.2025 z dnia 4.06.2025 r.

Kierownik zadania: prof. UPP dr hab. Danuta Kurasiak-Popowska 
Wykonawcy: 

Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu:

- Katedra Genetyki i Hodowli Roślin: prof. UPP dr hab. Jerzy Nawracała, prof. UPP dr hab. Agnieszka Tomkowiak, 
- Katedra Metod Matematycznych i Statystycznych: dr Ewa Skotarczak
Instytut Genetyki Roślin PAN w Poznaniu: prof. IGR PAN dr hab. Michał Książkiewicz, dr Wojciech Bielski
Uniwersytet Przyrodnicze we Wrocławiu:  dr Sandra Rychel-Bielska, dr Bartosz Kozak
DANKO Hodowla Roślin Sp. z o. o.: dr Agnieszka Kaczmarek

Wstęp
W warunkach Polski soja pozostaje gatunkiem silnie uzależnionym od długości dnia, co utrudnia pełne dojrzewanie wielu zagranicznych genotypów. Zrozumienie układów allelicznych genów wczesności (E1–E10), determinacji wzrostu (Dt1/Dt2) oraz genów decydujących o odporności na pękanie strąków (m.in. qPDH1) jest krytyczne dla tworzenia odmian przystosowanych do krajowych warunków uprawy. Znalezienie markerów molekularnych na podstawie analizy GWAS skorelowanych z najważniejszymi cechami może być podstawa do znacznie szybszej i efektywniejszej selekcji a co za tym idzie przyspieszenie hodowli nowych polskich odmian soi. 
Cele zadania 

W 2025 r. realizowano cztery tematy badawcze:

1. Wyprowadzenie linii F7 populacji mapujących i ocena ich cech w warunkach polowych.

2. Analiza markerów SNP – opracowanie wyników genotypowania (280 linii), identyfikacja loci związanych z cechami fenotypowymi.

3. Konwersja markerów SNP na markery PCR (CAPS/dCAPS) oraz ich walidacja.

4. Genotypowanie populacji mapujących metodą DArTseq do mapowania genów determinacji pędu i pękania strąków.

Wszystkie cele zadania zostały zrealizowane.

Materiał, metody i wyniki

1. Rozmnożenie pokoleń F5, F6 i wyprowadzenie F7
Materiałem badawczym były rośliny z krzyżowań wykonanych w latach 2021–2022, reprezentujące różne typy wzrostu pędu (zdeterminowany, semizdeterminowany, niezdeterminowany) oraz kontrastujące fenotypy podatności na pękanie strąków. Warunki pogodowe w maju 2025 r. były wyjątkowo niekorzystne dla soi (obfite opady, niskie temperatury), co spowodowało słabe wschody i wymusiło dodatkowe namnażanie pokoleń w szklarni. Zebrano łącznie kilkaset roślin F7 w każdej kombinacji krzyżowania, co pozwala na pełne wyprowadzenie populacji mapujących w roku 2026. Przeprowadzono również ocenę odporności na pękanie strąków metodą „oven test”. W 46 z 72 prób strąki nie pękały, co wskazuje na niską podatność badanych materiałów na dehiscencję.

2. Genotypowanie i analiza procesu mapowania asocjacyjnego

W 2025 r. opracowano pełny zestaw danych z genotypowania 280 linii soi wykonanych w latach 2023–2024 (NJAU 355K SoySNP Array). Po filtracji uzyskano 154 208 wysokiej jakości markerów SNP. Analiza struktury populacji (SNMF, DAPC) ujawniła podział kolekcji na 8 grup ancestralnych, wykazujących stabilność w replikacjach. W ramach GWAS przeanalizowano 267 zestawów cech, obejmujących fenologię (DTF, DTM), cechy morfologiczne (PLH, FPH), jakościowe (PRO, OIL), plonowanie (SYP, TGY) oraz cechy środowiskowe i ich pochodne (GDD, opady). Najsilniejsze i powtarzalne asocjacje wykazały m.in.:

Affx_91817611 (Gm06) — marker związany z wysokością roślin i wczesnością,

E4 (Gm20) — kluczowy dla plonowania i długości wegetacji,

Affx_91921225 (Gm14) — związany ze składem tłuszczu,

Affx_91878016 (Gm08) — związany z zawartością białka.

Zestaw ten stanowi stabilną podstawę do konwersji markerów na markery PCR oraz do dalszego mapowania QTL.

3. Markery PCR typu CAPS/dCAPS

Na podstawie sekwencji SNP zaprojektowano 32 pary starterów PCR obejmujące 31 loci.

Wytypowano 5 markerów o największej liczbie istotnych asocjacji w środowiskach Dłoń–Szelejewo–Strzelce i poddano walidacji. Dla trzech markerów potwierdzono pełną zgodność segregacji z mikromacierzami NJAU 355K, co wskazuje na ich przydatność do selekcji odmian o pożądanych cechach.

4. Genotypowanie populacji F7 metodą DArTseq

Do genotypowania przygotowano 646 linii F7 oraz linie rodzicielskie. Otrzymano wysokiej jakości DNA (A260/A280 = 1,94–2,15), umożliwiające przygotowanie bibliotek sekwencyjnych.

Dla dwóch populacji uzyskano kompletny zestaw markerów SNP i SilicoDArT. Dla trzeciej populacji genotypowanie będzie kontynuowane w roku 2026. Uzyskane dane będą wykorzystane do konstrukcji map genetycznych oraz identyfikacji QTL cech determinacji pędu i pękania strąków.
Najważniejsze wnioski:
1. Uzyskano liczebne i wysokiej jakości linie F7, wystarczające do pełnego mapowania QTL.

2. Otrzymano ponad 154 tys. markerów SNP, co zapewnia bardzo wysoką rozdzielczość analiz asocjacyjnych.

3. Zidentyfikowano stabilne loci powiązane z cechami fenotypowymi, w tym plonowaniem, wczesnością, wysokością roślin oraz składem chemicznym nasion.

4. Opracowano zestaw markerów PCR, które mogą być wykorzystywane w selekcji hodowlanej już na wczesnych etapach programu.

5. Genotypowanie populacji F7 metodą DArTseq dostarczyło pełnego zestawu danych markerowych niezbędnych do budowy map genetycznych w kolejnych latach.

6. Wszystkie zadania zrealizowano w 100%, a uzyskany materiał umożliwia kontynuację projektu zgodnie z harmonogramem.

PAGE  
4

