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Cele projektu w 2024 r.

W temacie badawczym 1 (Opracowanie markeréw DNA dla alleli locus restorera X (Rf1)):

- opracowanie markeréw PCR do wnioskowania o sktadzie allelicznym locus X/x (Rf1/rf1)

W temacie badawczym 2 (Analizy bioinformatyczne wynikow GBS):

- identyfikacja polimorfizméw sekwencyjnych z chromosomu 4 wykazujgcych sprzezenie z
cecha jednonasiennosci

- wskazanie genéw kandydujacych, ktore mogg odpowiadac genowi jednonasiennosci (m)

W temacie badawczym 3 (Opracowanie markeréw DNA dla genu jednonasiennosci):

- opracowanie markeréw PCR dla cechy jednonasiennosci

Cele zostaty zrealizowane (opracowanie czesci wynikdéw jest w toku).



Materiaty i metody

W temacie badawczym 1 (Opracowanie markeréw DNA dla alleli locus restorera
X (Rf1)):

Materiaty roslinne

* populacje 506 i 740 segregujgce na rosliny meskosterylne i meskoptodne.

Metody
* markery SCAR i CAPS

W temacie badawczym 2 (Analizy bioinformatyczne wynikow GBS):

Materiaty roslinne

e populacje 593ai593b segregujace na rosliny jedno- i wielokietkowe

Metody

* Identyfikacja polimorfizmow sekwencyjnych (program VCFtools; program VCFtools; skrypt
napisany w jezyku Awk; program Excel (MS Office 2007)).

Mapowanie odczytow sekwencyjnych do sekwencji chromosomu 4 buraka (program BWA).
* Mapowanie genetyczne (JoinMap).

W temacie badawczym 3 (Opracowanie markeréw DNA dla genu jednonasiennosci):
Materiaty roslinne

* populacje 593ai593b segregujgce na rosliny jedno- i wielokietkowe

Metody

* markery SCAR i CAPS
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Weryfikacja polimorficznych
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Analizy bioinformatyczne wynikéw GBS pod katem mapowania genu jednonasiennosci m

Srednio dla pojedynczej roéliny z populacji 593a i 593b wygenerowano ponad 37 min
odczytow sekwencyjnych. Sposrdd nich 40,7 % zmapowano i prawidtowo sparowano w
sekwencji chromosomu 4 buraka (NC_025815.2).

Statystyka mapowania odczytéw do sekwencji referencyjne;j

(chromosomu 4) — wartosci srednie dla roslin z obydwu populacji - 593a i
593bh.

Parametr Liczba Procent
Wszystkie odczyty (forward &
reverse) 37 303 684 100,0
Odczyty zmapowane 20854 217 55,9
Odczyty zmapowane i sparowane 18 470 643 49,5
Odczyty niezmapowane 16 449 468 44,1
Odczyty prawidlowo sparowane 15183 234 40,7




Na bazie tej frakcji przeprowadzono identyfikacje polimorfizmow sekwencyjnych, ktorych
znaleziono ok. 2,72 min. W tej puli ok. 20,6 % stanowity polimorfizmy bialleliczne o wysokie;j
jakosci, sposréd ktérych wybrano te, dla ktorych liczba nieokreslonych genotypéw (w
analizowanej populacji) nie byta wyzsza od 5. Takie polimorfizmy stanowity 6,5 % puli
poczatkowej. Wsrdd nich 13 603 polimorfizmow (ok. 0,5 % puli poczatkowej) wykazywato
segregacje oczekiwang dla badanej populacji (1 : 1).

Liczebnos¢ polimorfizméw sekwencyjnych z chromosomu 4 w populacjach
593a i 593b na réznych etapach filtracji.

: . Liczba
Etap filtracji polimorfizméw
Polimorfizmy wygenerowane przez program Platypus 2 720 886
Selekcja polimorfizmow wysokiej jakosci 697 823
Selekcja polimorfizméw biallelicznych 560 110
Selekcja polimorfizmow posiadajacych maksymalnie 5
) ! . 176 759
nieokreslonych genotypow
Selekcja polimorfizmdéw o wlasciwej segregaciji (1 : 1) 13 603
Se.lekCJa. p(.)pmorﬁzmow znajdujacych si¢ w odlegtosci selekcja w toku
wickszej niz 10 kb




Whioski
W temacie badawczym 1 (Opracowanie markerow DNA dla alleli locus restorera X (Rf1)):
1. Wiekszo$¢ analizowanych markerow z chromosomu 3 nie réznicowata roslin meskosterylnych i

meskoptodnych z testowanych populacji. Dotyczyto to takze markera Rf1-Mors zakotwiczonego w
obrebie sekwencji kodujgcych biatko OMAL.

2. Wyjatek stanowit marker 3-363 / Tagl u roslin z populacji 506, ktéry wykazat prawie 78-procentowsg
kosegregacje z cecha przywracania ptodnosci.

3. Uzyskane wyniki sugeruja, iz w chromosomie 3 oprdécz genu X/Rf1 wystepuje dodatkowy restorer.

W temacie badawczym 2 (Analizy bioinformatyczne wynikow GBS):

1. Do chromosomu 4 (w jego obrebie jest zlokalizowany gen jednonasiennosci m) zmapowano ponad
15 mln prawidtowo sparowanych odczytéw sekwencyjnych.

2. Umozliwito to identyfikacje ponad 2,7 min. polimorfizmow sekwencyjnych, z ktérych po
rygorystycznej selekcji pozostawiono 13 603, ktdre nadajg sie do analizy sprzezen.



W temacie badawczym 3 (Opracowanie markeréw DNA dla genu jednonasiennosci):

Opracowanie wynikéw jest w toku.

Zatozone mierniki zostaty zrealizowane.

Prezentacja wynikow

Szklarczyk M., Wesotowski W., Cieptak E., Domnicz B. New aspects of fertility restoration in
beets; 13th International Conference for Plant Mitochondrial Biology (ICPMB 2024), 26-30
maj 2024 r., Saint-Malo, Francja; poster

Podziekowania

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