Zadania realizowane na rzecz postepu biologicznego w produkcji roslinnej
finansowane przez Ministerstwo Rolnictwa i Rozwoju Wsi:

Fenotypowanie i genotypowanie lubinu waskolistnego pod wzgledem wybranych cech

morfologicznych, plonotworczych i parametréw technologicznych nasion_2015-2017 zadanie 93

Propozycja Wniosku o udzielenie dotacji na pokrycie kosztow wykonania badan podstawowych
na rzecz postepu biologicznego - zadanie 93 ,Fenotypowanie i genotypowanie lubinu
waskolistnego pod wzgledem wybranych cech morfologicznych, plonotworczych i parametrow

technologicznych nasion”

Badania zaproponowane w projekcie sa ukierunkowane na identyfikacje obszaréw QTL
sprzezonych z cechami morfologicznymi, w tym grubo$cia okrywy nasiennej i Scian straka,
plonotwérczymi i wlasciwosciami technologicznymi nasion u tubinu waskolistnego.
Proponowany projekt badawczy stanowi nowos¢, poniewaz dotychczas nie opracowano dla
hubinu waskolistnego QTL sprzezonych z wczeSniej wymienionymi cechami. Beda to rowniez
pierwsze badania u ‘tubinu waskolistnego umozliwiajace poréwnanie stopnia
odziedziczalno$ci cech w zaleznosci od kierunku krzyzowania oraz wplywu epigenetyki na
ekspresje cech. Proponowane badania wniosa tez nowe informacje o powigzaniu markeréw
molekularnych z cecha grubosci okrywy nasiennej i Scian strgka oraz wybranymi cechami
morfologicznymi i elementami struktury plonu. Materialem badawczym beda formy
kolekcyjne L. angustifolius oraz mieszance pokolenia F, uzyskane ze skrzyzowania skrajnych
genotypow pod wzgledem parametrow jakoSciowych nasion - przede wszystkim grubosci
okrywy nasiennej (genotyp o cienkiej okrywie x genotyp o grubej okrywie oraz genotyp o
grubej okrywie x genotyp o cienkiej okrywie) oraz zawartosci biatka, alkaloidéw i
polisacharydéw.

Celem projektu jest skonstruowanie mapy genetycznej dla populacji mapujacej
utworzonej ze skrzyzowania skrajnych linii pod wzgledem grubosci okrywy nasiennej w
oparciu o markery SNP. Zaplanowane fenotypowanie pokolenia F, w dwoch

miejscowo$ciach pozwoli na probe powigzania markeréw molekularnych sprzezonych z



cechg cienkosciennosci, oraz cechami morfologicznymi i plonotwérczymi. Przeprowadzane
badania pozwola na okreSlenia stopnia odziedziczalnosci analizowanych cech. Uzyskana
populacja mapujaca da podstawe do wyprowadzenia linii wsobnych (RIL), w ktorych
oczekiwane bedzie zréznicowanie pod katem gruboSci okrywy nasiennej oraz zawarto$ci
biatka ogblnego, poziomu alkaloidéw oraz tluszczu. Ponadto utworzenie platformy opartej na
okreslonych sekwencyjnie markerach SNP bedzie istotnym elementem w poznaniu genomu
hubinu waskolistnego, a w przysztosci pozwoli na praktyczne zastosowanie markerow
molekularnych w selekcji pozadanych genotypow (MAS).

Opracowanie mapy w trakcie realizacji projektu, w oparciu o sekwencyjnie okreslone
markery, bedzie stanowilo znaczne poszerzenie wiedzy genetycznej, gdyz aktualnie sg
opracowane dwie mapy bazujace wylacznie na materialach australijskich a nie rodzimych.
Wykorzystanie zdefiniowanych sekwencyjnie markerow da rowniez podstawe do

sporzadzenia mapy konsensusowej z mapg opublikowang przez Yanga i wsp. (2013).

¢ Planowany okres realizacji zadania to lata 2015-2017.
* Wyniki uzyskane w kazdym roku realizacji zadania beda niezwlocznie zamieszczane na
stronie internetowej, nie pdzniej niz do dnia 15 stycznia nastepnego roku i beda dostepne

nieodptatnie dla wszystkich zainteresowanych.
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