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Identyfikacja uktadow allelicznych genow
fotoneutralnosci 1 wczesnosci oraz opracowanie
metodyki otrzymywania ro$lin homozygotycznych u soi

Identification of alleles arrangement of photoneutrality and earlines genes
and development of methodology of obtaining homozygous soybean plant

Stowa kluczowe: fotoneutralno$¢, geny wczesnosci, homozygotyczno$¢, metoda pojedynczych
nasion, soja

WSTEP

Niedostosowanie wigkszosci genotypow soi do szerokosci geograficznej Polski
wynika z faktu, ze soja jest gatunkiem dnia krotkiego. Dlatego tez, genotypy soi
przeniesione w warunki dnia diugiego wydtuzaja okres wegetacji i nie dojrzewaja lub
dojrzewaja zbyt p6zno w warunkach Polski. Dlugos$¢ okresu wegetacji zalezy od wielu
genéow (EI1-E10) i QTL kontrolujgcych czas kwitnienia i dojrzewania u soi,
wplywajacych jednoczesnie na reakcje fotoperiodyczng roslin. Drugg istotng cecha jest
typ konczenia wzrostu pedu, rzutujacy rowniez na dlugos¢ okresu kwitnienia roslin.
W warunkach Polski do uprawy korzystny jest semizdeterminowany typ wzrostu
warunkowany przez dominujacy allel genu Drf2. Znajomos$¢ uktadu alleli gendw
wczesno$ci 1 determinacji pedu w materiatach wyjsciowych pozwoli na lepsze dobranie
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genotypow do programoéw hodowli w warunkach Polski. W zwiazku ze wzrostem
zainteresowania uprawg soi w Polsce bardzo wazne jest szybkie wyhodowanie nowych
odmian. Jedng z szans na przyspieszenie hodowli jest zastosowanie metody pojedynczych
nasion (SSD — single seed descend).

CELE ZADANIA

W ramach zadania 105 w 2018 r. realizowano trzy cele: 1) uzyskanie metodyki
genotypowania soi markerami molekularnymi gwarantujacej powtarzalnos¢ i odtwarzal-
no$¢ pomiaréw w zakresie wariantow allelicznych pigciu genow wczesnosci kwitnienia
i dwoch genow zdeterminowania wzrostu u soi przy uzyciu linii referencyjnych oraz
wybranych materialow kolekcyjnych o r6znym fenotypie, 2) przeprowadzenie obserwacji
fenotypowych (terminu kwitnienia i dojrzewania) 150 genotypow referencyjnych
i kolekcyjnych soi w warunkach polowych oraz 3) przeprowadzenie do$wiadczenia
szklarniowego w celu otrzymania 2 pokolen soi w jednym roku.

W pierwszym temacie badawczym materialem do badan bylo 20 genotypoéw soi
wybranych z materiatéw kolekcyjnych KG i HR, w tym genotypow referencyjnych o zna-
nym uktadzie alleli genéw wczesnosci sprowadzonych z Soybean Germplasm Collection
(USA), z kolekcji Japanese Soybean Core Collection (Japonia) i z kolekcji Plant Gene
Resources of Canada (Kanada).

WYNIKI

Wstepng optymalizacje procedur diagnostycznych przeprowadzono na kilku liniach
dla wszystkich opublikowanych markerow (36) w celu rozeznania mozliwosci
wykorzystania ich do genotypowania materiatow hodowlanych (wybrania 20 markerow
do analiz). Wykazano, ze tradycyjnymi metodami mozna okresli¢ polimorfizm dla 33
markerow. Na podstawie przeprowadzonej optymalizacji wybrano 20 markerdéw, dla
ktorych wykonano analize genotypow referencyjnych (stosujac trzy powtodrzenia
biologiczne i 2 powtorzenia techniczne w celu weryfikacji powtarzalno$ci uzyskiwanych
wynikow). Analizy genotypow referencyjnych wykazaty, ze np. genotyp nr 1 (Fiskeby V)
ma nastepujacy uklad alleli (genotyp): dti-b, dt2, e2, e4-SORE-1, E7, e9-toyo, el0.
Natomiast genotyp nr 13 — odmiana Harosoy nalezaca do II grupy wczesnosci (bardzo
pozna) ma uktad alleli: Dtl, Dt2, E2-In, E3, E4, E9 i el(0. Uzyskano wysoka
powtarzalnos¢ wynikow 1 wydajno$¢ amplifikacji PCR dla wszystkich analizowanych 20
markerow. W przypadku markerow flankujacych polimorfizm krétkich powtérzen
sekwencji (SSR) zaobserwowano wystepowanie kilku alleli (marker nr 7 dla genu Dt2
i marker nr 27 dla genu E7). Wielkos¢ produktu tych alleli jest zgodna z wielko$ciami
podawanymi w danych literaturowych.
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WNIOSKI

— Polimorfizm 33 z 36 markeréw jest mozliwy do odczytania przy uzyciu typowych
procedur diagnostycznych stosowanych w laboratoriach (PCR, -elektroforeza,
trawienie restrykcyjne).

— Analize¢ 26 markerow mozna przeprowadzi¢ przy uzyciu standardowego zelu
agarozowego, za§ 7 wymaga agarozy wysokiej rozdzielczos$ci.

— Walidacja 20 markeréw w puli 20 linii referencyjnych molekularnych potwierdzita ich
przydatno$¢ do oceny podloza molekularnego wczesno$ci kwitnienia i zdetermino-
wania wzrostu w zréznicowanym materiale genetycznym pochodzacym z europej-
skich, azjatyckich i amerykanskich kolekeji soi.

W drugim temacie badawczym materiatem do badan byly genotypy referencyjne
o znanym uktadzie alleli gendw wczesnosci badane w temacie 1 oraz linie wlasne
i odmiany wczesne wybrane z kolekcji KGiHR. Razem w do$wiadczeniu oceniano 150
genotypow soi.

Doswiadczenie zatozono 20.04.2018 na polu doswiadczalnym KG i HR w RGD Dton.
W doswiadczeniu jedno-powtérzeniowym wysiewano od 20 do 50 nasion w zaleznosci
od liczby nasion otrzymanych z bankow gendéw. Nasiona wysiewano na poletkach
o wielkosci 2 m* w rozstawie 50 cm. Przeprowadzono obserwacje faz fenologicznych
oraz opracowano biometryczne cechy morfologiczne i komponentéw plonu.

WNIOSKI

— Oceniane w doswiadczeniu 150 genotypoéw soi roznito si¢ znacznie pod wzgledem
przebiegu kwitnienia, dlugosci okresu wegetacji oraz analizowanych cech
morfologicznych i komponentéw plonu.

— Dlugo$¢ okresu wegetacji genotypow referencyjnych byla zroznicowana (118-178
dni), co $wiadczy o ich prawidlowym wyborze i umozliwi powigzanie ukladoéw
allelicznych genoéw wczesnosci z ich wptywem na dojrzewanie ro$lin soi w warun-
kach klimatycznych Polski.

— Zmienno$¢ cech morfologicznych i komponentow plonu genotypow referencyjnych
odzwierciedlata zmienno$¢ badanych cech w calym do$wiadczeniu, a $rednie warto$ci
cech genotypow referencyjnych byly takie same jak $rednie wartosci cech catego
doswiadczenia.

Trzeci temat badawczy dotyczacy otrzymania 2 pokolen soi w jednym roku metoda
pojedynczych nasion byt realizowany w szklarni KG i HR oraz szklarni w Szelejewie
(Danko Hodowla Roslin Sp. z o. 0.). Materiatem do do$wiadczenia byly 2 pokolenia
mieszancowe soi (F3 i F4) z 2 kombinacji krzyzowania migdzyodmianowego (Szelejewo)
i 2 kombinacji krzyzowania miedzygatunkowego G. max x G. soja (KG i HR). Zatozono
Tacznie 4 doswiadczenia w 2 (Szelejewo) i 3 (KG 1 HR) powtoérzeniach. W doswiad-
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czeniach badano wplyw obsady ro§lin na 1m’ na zawigzanie strakow i nasion.
Zastosowano obsady: 156, 363 i 630 roslin/m’.

WYNIKI

Dos$wiadczenie w terminie wiosennym, z pokoleniem F;, zatozono w KG i HR
i w Szelejewie w podobnym czasie 5 i 11 kwietnia. W Szelejewie rosliny zebrano 11
lipca, tj. po 98 dniach od siewu, natomiast w KG 1 HR dojrzewanie ro$lin byto w obrebie
palet bardzo zr6znicowane. W konsekwencji tego zbierano z roslin dojrzate straki od 11
do 18 lipca, tj. po 91-98 dniach od siewu. Zebrane z roslin pokolenia F; nasiona wysiano
w KG i HR 3 sierpnia, a w Szelejewie 22 sierpnia. Pomimo wcze$niejszego o 19 dni
siewu, rosliny soi w szklarni KG i HR, pochodzace z krzyzowania mi¢dzygatunkowego,
zbierano w okresie 4-20 grudnia, podczas gdy w Szelejewie rosliny zebrano 19 listopada,
tj. po 89 dniach od siewu.

WNIOSKI

— Srednia liczba strakoéw i nasion z roéliny byta najwyzsza przy najmniejszej obsadzie
roslin i malala wraz ze wzrostem obsady. Najwicksza obsada ro$lin 630/m’
zapewniala otrzymanie z rosliny $rednio 3,15-5,6 nasion, co jest wystarczajaca liczba
nasion dla metody pojedynczych nasion.

— W warunkach szklarniowych zaréwno w KG i HR, jak i w Szelejewie mozna
otrzyma¢ dwa pokolenia soi w jednym roku.
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