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Celem tematu badawczego było wysokoprzepustowe genotypowanie materiałów

kolekcyjnych soi (tych samych, które będą fenotypowane) w celu uzyskania zestawu

markerów do mapowania asocjacyjnego – w trakcie realizacji

Cel tematu badawczego 3
Celem doświadczenia było rozmnożeniem pokolenia Celem planowanych badań było

rozmnożenie pokoleń F3, F4 i F5 do otrzymania populacji mapujących do poszukiwania

markerów na geny determinacji pędu i pękania strąkówmieszańców otrzymanych w 2021

i 2022 roku - cel został osiągnięty

Cel zadania

W ramach zadania realizowano 3 tematy badawcze

Cel tematu badawczego 1

Cel tematu badawczego 2

Celem tematu było fenotypowanie w warunkach polowych kolekcji genotypów (w 3 

lokalizacjach) do genomowego mapowania asocjacyjnego (GWAS) - cel został osiągnięty



Materiał roślinny: 96 genotypów (linie) soi wybrane z kolekcji KG i HR, z 

zestawu 280 linii poddanych fenotypowaniu

Izolat DNA uzyskano dla wszystkich badanych genotypów. 

Średnie stężenie DNA na poziomie 762 ng/µl (min. 390,7 ng/µl, maks. 1572 

ng/µl). 

Wartości stosunku absorbancji:

– przy długościach fali 260 nm i 280 nm (A260/A280) wyniosła 

średnio 2,10 (min. 1,98; maks. 2,20)

– przy długości fali 260 nm i 230 nm (A260/A230) 2,16 (min. 1,93; 

maks. 2,32).

Podczas przygotowania matrycy do genotypowania stężenie prób 

wyrównano do wartości 350 ng/µl.

Próby DNA wysłano do firmy wykonującej usługę genotypowania przy 

użyciu mikromacierzy NJAU 355 K SoySNP Array (Eurofins Genomics

Germany GmbH). 

Wyniki genotypowania zostaną przedstawione w ostatecznej wersji 

sprawozdania

Temat badawczy 1



Temat badawczy 2

•Materiały i metody: Materiałem do fenotypowania było 280 genotypów soi należących 

przede wszystkim do „000” lub ”00” grupy dojrzałości (MG) wybranych z kolekcji KG i HR 

na podstawie obserwacji przeprowadzonych w latach poprzednich również w trakcie realizacji 

zadań nr 43 i 105. Genotypy te zostały namnożone w RGD Dłoń w roku 2021. Wysiane zostały 

te same genotypy, które były analizowane polowo w 2022 i 2023 roku. 

Doświadczenia zostały założone w trzech lokalizacjach:

• 23.04.2024w RGD Dłoń,

• 24.04.2024 w Szelejewie,

• 6.05.2024 w Strzelcach.

Układ doświadczeń bloki losowane w dwóch powtórzeniach. Wielkość poletek 10 m2. W

czasie wegetacji przeprowadzono obserwacje fenologiczne początku kwitnienia i długości

okresu wegetacji, morfologicze: wysokości roślin (średnia 10 typowych roślin z poletka) i

wysokości osadzenia pierwszego strąka (średnia 10 typowych roślin z poletka) oraz

determinacji pędu, wylegania, pękania strąków. Po zbiorze, na podstawie masy nasion zebranej

z poletek, obliczono potencjał plonowania oraz oznaczono MTN (2 próby po 500 nasion).

Odnotowano występowanie chorób i szkodników. Przeprowadzono analizy jakościowe nasion:

zawartości białka i tłuszczu na posiadanych w hodowlach aparatach (NIRS i FOSS).



Lp. Genotyp

Dłoń Szelejewo Strzelce

Długość okresu 

od siewu do 

kwitnienia 

(dni)

Długość 

okresu 

wegetacji 

(dni)

Długość 

okresu od 

siewu do 

kwitnienia 

(dni)

Długość 

okresu 

wegetacji 

(dni)

Długość 

okresu od 

siewu do 

kwitnienia 

(dni)

Długość 

okresu 

wegetacji 

(dni)

Minimum 45,0 122,0 46,0 115,0 47,0 120,0

Średnia 52,5 150,8 53,1 144,3 59,7 140,5

Maximum 69,0 182,0 73,5 174,5 76,0 154,0

Charakterystyka przebiegu faz fenologicznych 280 genotypów soi w 2024 roku w 

doświadczeniach w trzech lokalizacjach

Warunki pogodowe w okresie wegetacji soi w trzech lokalizacjach doświadczeń w 2024 r.

Miesiąc Temperatura (OC) Opady (mm)

Dłoń Szelejewo Strzelce Dłoń Szelejewo Strzelce

Kwiecień 11,7 11,6 11,0 29,2 28,6 32,6

Maj 17,2 17,6 17,2 37,6 52,4 20,9

Czerwiec 19,1 18,9 19,4 88,0 59,6 46,7

Lipiec 20,2 20,7 21,8 111,3 61,2 74,7

Sierpień 20,9 21,0 20,7 240,5 154,8 78,1

Wrzesień 16,9 16,9 17,3 116,8 78,7 63,6

Październik 10,9 11,1 9,8 29,0 17,3 22,8

Średnia/suma 16,7 16,8 16,7 624,4 452,6 339,4



Lp. Genotyp

Wysokość 

rośliny 

(cm)

Wysokość 

osadzenia 1 

strąka (cm)

Wylega

nie

Pękanie 

strąków

Potencjał 

plonowa nia 

(dt/ha)

MTN 

(g)

RGD Dłoń

Minimum 34,9 5,1 3,5 3,5 15,0 111,0

Średnia 75,2 13,1 7,3 8,9 36,3 209,8

Maximum 139,5 24,15 9,0 9,0 65,0 292,0

Szelejewo

Minimum 40,9 6,0 2,0 4,0 15,43 119,6

Średnia 70,14 10,68 7,08 8,96 38,05 212,1

Maximum 106,8 20,6 9,0 9,0 74,7 296,3

Strzelce

Minimum 55,0 3,0 1,0 9,0 16,3 111,8

Średnia 88,62 9,51 6,16 9,0 45,16 175,85

Maximum 140,0 18,0 9,0 9,0 63,0 230,1

Charakterystyka cech morfologicznych i cech struktury plonu 280 genotypów soi w 2024

Wnioski:

1.Różnice w przebiegu faz fenologicznych oraz wartości prawie wszystkich obserwowanych

cech pomiędzy lokalizacjami doświadczeń potwierdzają konieczność prowadzenia

fenotypowania badanych genotypów przynajmniej w następnych dwóch latach.

2.Olbrzymie zróżnicowanie wszystkich badanych cech 280 genotypów soi dowodzi, że jest to

materiał odpowiedni do zaplanowanych analiz molekularnych.



Wyniki namnożeń nasion z ustalonych kombinacji  w poszczególnych pokoleniach w 2024

Kombinacja
Pokolenie F4 Pokolenie F5 Pokolenie F5 Pokolenie F6

Wysiew Zbiór Wysiew Zbiór Wysiew Zbiór Wysiew Zbiór

1 Z X S - - - - 860 821 821 640

2 S X N - - - - 440 424 424 310

3 S X Z 1660 1504 1504 1200 - - - -

4 N X S 420 381 381 300 390 373 373 280

5 Nie X P 1140 1028 1028 820 - - - -

6 P X Nie - - - - 420 374 374 275

7 S X S 480 408 408 320 - - - -

8 Z X N 1160 1046 1046 830 540 479 479 380

9 N X Z 600 531 531 420 540 501 501 400

Temat badawczy 3

S – semizdeterminowany, Z – zdeterminowany, N – niezdeterminowany,

P – strąki pękające, Nie – strąki niepękające

Materiał roślinny: W 2024 r. przeprowadzono rozmnożenie nasion mieszańców zebrane z

roślin pokolenia F3, F4 oraz F5 uzyskane z krzyżowań z roku 2021 i 2022 genotypów soi



Wnioski:

1.Rozmnożenie roślin wszystkich pokoleń \w warunkach

szklarniowych pozwoliło na otrzymanie wystarczającej

liczby nasion do dalszego wyprowadzenia linii populacji

mapującej z każdej kombinacji krzyżowania.



Miernik zadania – stopień realizacji

Podsumowanie realizacji badań w 2024 r.

Lp. miernik 

wartość 

miernika podana 

w opisie zadania 

wartość 

miernika 

zrealizowana 

stopień 

realizacji 

zadania 

1 2 3 4 5 

temat badawczy 1 

1. 
Liczba linii soi poddanych 

genotypowaniu 
96 

W trakcie 

realizacji 
 

temat badawczy 2 

2.1 Liczba obserwowanych genotypów  280 280 1,00 

2.2 

Liczba obserwowanych cech: długość 

okresu od siewu do kwitnienia, 

długość okresu wegetacji, wysokość 

roślin, wysokość osadzenia I strąka 

typ kończenia wzrostu pędu, 

wyleganie, pękanie strąków, MTN, 

potencjał plonowania, zawartość 

białka i zawartość tłuszczu w 

nasionach 

11 11 1,00 

temat badawczy 3 

3 liczba kombinacji krzyżowania   9 9 1,00 

Średnia 1,00 

% realizacji zadania 100 

 



Prezentacja wyników badań w 2024:

D. Kurasiak-Popowska *, A. Katańska-

Kaczmarek, P. Matysik, P. Stefański, P. 

Przybył, E. Skotarczak, J. Nawracała

Stability of early maturing soybean 

genotypes in Poland. Agriculture 224, 14

W publikacji wykorzystano wyniki

badań polowych z 280 genotypami soi

przeprowadzone w roku 2022 (temat

badawczy 3, strony 31-60 w

sprawozdaniu z 2022) i 2023 (temat

badawczy 2, strony 13-44 w

sprawozdaniu z 2023).


