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Cele projektu w 2023 r.

W temacie badawczym 1 (Opracowanie markeréw DNA dla genow pospiechowatosci):

- opracowanie markeréw PCR do wnioskowania o sktonnosci roslin buraka ¢wiktowego do
pospiechowatosci)

W temacie badawczym 2 (Analizy bioinformatyczne wynikow sekwencjonowania locus
restorera X (Rf1)):

- wskazanie réznic pomiedzy sekwencjami przeciwstawnych alleli locus X/x (Rf1/rf1)

W temacie badawczym 3 (Celowane genotypowanie poprzez sekwencjonowanie (GBS)
w kontekscie identyfikacji genu jednonasiennosci):

- wskazanie genéw kandydujacych, ktore mogg odpowiadac¢ genowi m warunkujgcemu
jednonasiennosé

Cele zostaty zrealizowane.



Materiaty i metody

W temacie badawczym 1 (Opracowanie markeréw DNA dla genow
pospiechowatosci):

Materiaty roslinne
* populacje Ai B segregujace na rosliny normalne i pospiechowate.

Metody
* markery SCAR i CAPS

W temacie badawczym 2 (Analizy bioinformatyczne wynikow sekwencjonowania locus
restorera X (Rf1)):

Materiaty roslinne

* rosliny homozygotyczne typu Rf1/Rf1 oraz rf1/rfl1 z segregujgcego potomstwa nr 538
Metody

* BLASTn, BLASTp, wirtualna translacja.

W temacie badawczym 3 (Celowane genotypowanie poprzez sekwencjonowanie (GBS)
w kontekscie identyfikacji genu jednonasiennosci):

Materiaty roslinne
* populacje 593ai593b segregujace na rosliny jedno- i wielokietkowe

Metody
e platforma NGS Illuminy, PE150
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N - nommalne
P - pospiechowate
Produkty PCR [pz] ze starterami
BNP-BTC-f2/BNP-BTC-r1
Fenotyp roslin Liczba [%] 210 [ 525 [ 210/525
Genotyp locus B/b
BB [ bb [ Bb kosegregacja [%]:
Populacja A
normalne 26 [32,1%] 11[1,2%] 18 [22,2%] 7 [8,6%] 90.1
pospiechowate 55 [67,9%] 22 [27,2%] 0 [0,0%] 33 [40,7%] ’
Populacja B
normalne 45 [38,5%] 2 [1,7%] 30 [25,6%] 13 [11,1%] 872
pospiechowate 72 [61,5%] 36 [30,8%] 0 [0,0%] 36 [30,8%] !
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Analizy bioinformatyczne wynikéw sekwencjonowania locus restorera X (Rf1)

Lista produktéw amplifikacji z homologiami do otwartych ramek odczytu
locus Rf1/rf1 (bvORF)

Dtugos¢ odcinka
Dtugos¢
Nazwa sekwencji homologicznego Allel zrodtowy
sekwencji [nt]
do bvORF [nt]
k141 230474 987 824 Rf1
k141 450613 1062 1062 Rf1
k141 839348 646 646 Rf1
k141 547503 4679 58 Rf1
k141 406409 1+4 791 703 Rf1
k141 406409 2 791 703 Rf1
k141 406409 3 791 697 Rf1
k141 313464 7614 53 Rf1
k141 584771 927 50 Rf1
k141 584769 850 50 Rf1
k141 491217 7543 2 086 rfl




Celowane genotypowanie poprzez sekwencjonowanie (GBS) w kontekscie identyfikacji
genu jednonasiennosci

Parametry statystyczne uzyskanych odczytéw sekwencyjnych

Populacja 593a Populacja 593b
Parametr Wartos¢ Parametr Wartos¢

Zsumowana dfugosé odczytéow* 1374935 800,4 Zsumowana dfugo$é odczytéw* 1681 054 916,7
Liczba odczytow* 9166 238,7 Liczba odczytow* 11207 032,38

min. 150 min. 150
Dtugos¢ odczytu | maks. 150 Dtugos¢ odczytu | maks. 150

$rednia 150 $rednia 150
Procent GC 36,4 Procent GC 36,6
N50 150 N50 150
N95 150 N95 150
%Q20 96,7 %Q20 96,5
%Q30 91,4 %Q30 91,0

min. 35,00 min. 35,00
Phred maks. 70,00 Phred maks. 70,00

Sredni 68,5 Sredni 68,4




Whioski
W temacie badawczym 1 (Opracowanie markerow DNA dla genéw pospiechowatosci):

1. W obydwu testowanych populacjach cecha pospiechowatosci jest determinowana obecnoscig genu
BvBT(Cl1.

2. Gen ten wykazuje ograniczong penetracje — gtdwnie w przypadku heterozygot. Moze to wynikac z
obecnosci innych segregujgcych determinant pospiechowatosci np. BvBBX19.

3. Zrédtem poépiechowatosci w obydwu analizowanych populacjach byto niekontrolowane zapylenie
pytkiem buraka cukrowego lub pastewnego.

W temacie badawczym 2 (Analizy bioinformatyczne wynikow sekwencjonowania locus
restorera X (Rf1)):

1. Wsrdd fragmentow DNA zamplifikowanych z homozygot Rf1/Rf1 oraz rf1/rf1 wyselekcjonowano
wykazujgce homologie do otwartych ramek odczytu locus Rf1/rf1 (bvORF).

2. Sekwencje te sg obecnie poréwnywane w celu identyfikacji polimorfizmow réznigcych allel
dopetniajgcy od restorerowego.



W temacie badawczym 3 (Celowane genotypowanie poprzez sekwencjonowanie (GBS)
w kontekscie identyfikacji genu jednonasiennosci):

1. W przeprowadzonym eksperymencie GBS dla pojedynczej rosliny uzyskano ok. 1,5 Gb danych
sekwencyjnych.

2. Parametry statystyczne uzyskanych danych wskazujg na ich wysoka jakos¢, co wynika m.in. z
rygorystycznej filtracji odczytow sekwencyjnych przez dostawce ustugi.

Zatozone mierniki zostaty zrealizowane.

Prezentacja wynikow

Wesotowski W., Domnicz B., Szklarczyk M. RNA-seq reveals massive down-regulation of

genes in cytoplasmic male-sterile beet plants; IV Kongres Polskiego Towarzystwa
Biochemicznego BIO02023, Szczecin, 13-16.09.2023; poster

Podziekowania

Ministerstwo Rolnictwa i Rozwoju Wsi — finansowanie
PlantiCo Zielonki Sp. z 0.0. — materiaty roslinne
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