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Cel zadania
W ramach zadania w 2023 r. realizowano 3 tematy badawcze

Cel tematu badawczego 1

Celem tematu badawczego byto wysokoprzepustowe genotypowanie materiatow
kolekcyjnych soi (tych samych, ktore beda fenotypowane) w celu uzyskania zestawu
markeréw do mapowania asocjacyjnego — w trakcie realizacji

Cel tematu badawczego 2

Celem tematu byto fenotypowanie w warunkach polowych kolekcji genotypow (w 3
lokalizacjach) do genomowego mapowania asocjacyjnego (GWAS) - cel zostat osiggniety

Cel tematu badawczego 3
Celem doswiadczenia bylo rozmnozeniem pokolenia F; F,, F; i F, mieszancow
otrzymanych w 2021 i 2022 roku - cel zostat osiggniety




Temat badawczy 1

Materiat roslinny: 192 genotypy (linie) soi wybrane z kolekcji KG i HR, z
zestawu 280 linii poddanych fenotypowaniu

Izolat DNA uzyskano dla wszystkich badanych genotypoéw.

Srednie stezenie DNA na poziomie 1059,3 ng/ul (min. 255,4 ng/ul, maks. 2345,2
ng/ul).

Wartosci stosunku absorbancji:

— przy dtugosciach fali 260 nm i 280 nm (A260/A280) wyniosta $rednio 2,11 (min. 2,03; maks. 2,23)
— Przy dtugosci fali 260 nm i 230 nm (A260/A230) 2,21 (min. 2,03; maks. 2,36 za wyjgtkiem 1 proby

Podczas przygotowania matrycy do genotypowania stezenie prob wyrownano do
wartosci 350 ng/ul.

Proby DNA wystano do firmy wykonujgcej ustuge genotypowania
przy uzyciu mikromacierzy NJAU 355 K SoySNP Array (Eurofins
Genomics Germany GmbH).

Wyniki genotypowania zestang przedstawione w ostatecznej wersji sprawozdania i
zgodnie z przedstawionym harmonogramem beda analizowane w kolejnych latach realizacji
projektu w celu identyfikacji loci SNP zasocjowanych z cechami badanymi w
doswiadczeniach polowych



Temat badawczy 2

Materialy i metody: Materiatem do fenotypowania byto 280 genotypow soi
nalezgcych przede wszystkim do ,,000” lub ”00” grupy dojrzatosci (MG). Genotypy te
zostaty namnozone w RGD Dton w roku 2021. W roku 2022 przeprowadzono
pierwszy rok fenotypowania. Wysiane zostaty te genotypy, ktore byty analizowane
polowo po raz pierwszy w 2022 roku.
Doswiadczenia zostaty zatozone w trzech lokalizacjach:
e 26.04.2023 w RGD Dton,
e 25.04.2023 w Szelejewie
 5.05.2023 w Strzelcach.
Uktad doswiadczen - bloki losowane w dwdch powtdrzeniach (poletko = 10 m?).
W czasie wegetacji przeprowadzono:
 obserwacje fenologiczne:
- poczgtku kwitnienia i dtugosci okresu wegetacji

* morfologiczne:

— wysokosci roslin, wysokosSci osadzenia pierwszego strgka, determinacji

pedu, wylegania, pekania strgkéw

— odnotowano wystepowanie choréb i szkodnikow.
Po zbiorze:
* obliczono potencjat plonowania oraz oznaczono MTN.
* przeprowadzono analizy jakosciowe nasion: zawartosci biatka i ttuszczu na

posiadanych w hodowlach aparatach (NIRS i FOSS).



Warunki pogodowe w okresie wegetacji so1 w trzech lokalizacjach doswiadczen w 2023 r.

Miesiac Temperatura (°C) Opady (mm)

Dton Szelejewo | Strzelce Dton Szelejewo | Strzelce
Kwiecien 7,8 8,2 10,1 48,3 34,8 40,9
Maj 13,3 13,5 13,6 33,0 22,0 25,5
Czerwiec 18,9 18,9 19,3 53,3 47,0 31,0
Lipiec 20,9 20,7 20,3 45,0 36,4 40,3
Sierpien 20,1 19,9 20,6 135,4 104,2 62,7
Wrzesien 18,9 18,7 18,4 14,5 4,6 17,0
Pazdziernik 11,6 11,9 10,6 126,5 26,2 43,4
Srednia/suma | 159 15,9 16,1 456,0 275,2 260,8

Charakterystyka przebiegu faz fenologicznych 280 genotypow soi1 w 2023 roku w
doswiadczeniach w trzech lokalizacjach

Do | Szelefewo | Strzelce |

Dtugosc Dtugosc Dtugosc Dtugosc Dtugosc Dtugosc
okresu od okresu od okresu od

Lp. Genotyp . okresu . okresu . okresu
siewu do wegetacii siewu do wegetacii siewu do wegetaci
kwitnienia (ini) J kwitnienia e(ien.z)aq kwitnienia e(ii.?q

(dni) (dni) ! (dni) !

Minimum 49,0 119,0 53,5 132,0 43,0 98,0

§rednia 60,2 147,6 58,1 149,0 51,0 133,7

Maximum 82,0 160,0 71,0 169,0 72,0 164,0




Charakterystyka cech morfologicznych i cech struktury plonu 280 genotypow soi w 2023

Wysokos¢ | Wysokos¢ Potencjat
Wylega | Pekanie
Lp. Genotyp rosliny | osadzenia 1 plonowania | MTN (g)
nie stragkow
(cm) stragka (cm) (dt/ha)
Minimum 32,5 54 5,0 7,0 14,0 104,60
RGD Dtory | Srednia 62,6 14,1 8,5 9,0 30,8 224,31
Maximum 96,4 25,2 9,0 9,0 51,5 315,70
Minimum 46,3 5,6 2,0 7,0 10,53 106,9
Szelejewo | Srednia 63,4 12,2 8,8 9,0 32,79 211,3
Maximum 96,6 22,9 9,0 9,0 52,53 284.,4
Minimum 53,50 4,50 5,0 6,0 8,5 118,95
Strzelce |Srednia 75,56 10,46 8,8 8,9 3359 | 174,17
Maximum 105,00 17,50 9,0 9,0 64,1 229,75

Whioski:

1.R6znice w przebiegu faz fenologicznych oraz wartosci prawie wszystkich obserwowanych
cech pomigdzy lokalizacjami doswiadczen potwierdzaja konieczno$¢ prowadzenia
fenotypowania badanych genotypow przynajmniej w nastgpnych dwoéch latach.

2.0lbrzymie zréznicowanie wszystkich badanych cech 280 genotypow soi dowodzi, ze jest to
material odpowiedni do zaplanowanych analiz molekularnych.



Wyniki namnozenh nasion z ustalonych kombinacji w poszczegdlnych pokoleniach w 2023

Temat badawczy 3
Material roslinny: W 2023 r. przeprowadzono rozmnozenie Nasion mieszancow:

* mieszance otrzymane w 2021 rozmnozone byly w dwoch cyklach jako F; 1 F,
* mieszance uzyskane w 2022 roku w trzech cyklach jako F;, F, I F5.

combinaca | _POkclenieFL | PokolenieF2 | PokolenieF3 | PokolenieFa |
Wysiew | Zbidr | Wysiew | Zbidr |Wysiew | Zbidr | Wysiew | Zbidr
1 ZXS 1 23 23 330 819 795 489 456
2 SXN 362 317 317 287
3 SXZ 15 262 257 459 1334 1302 875 869
4 NXS 3 51 50 275 838 830 563 558
5 Nie X P 3 78 78 345 642 627 286 254
6 P X Nie 3 53 51 312 291 295 295 281
7 SXS 1 43 43 327 625 601 280 268
8 ZXN 3 86 86 347 917 896 564 512
9 NXZ 2 36 36 316 644 635 328 301

S — semizdeterminowany, Z — zdeterminowany, N — niezdeterminowany,
P — strgki pekajgce, Nie — straki niepekajgce




Whioski:

1.Zapewnienie optymalnych warunkéw wzrostu i rozwoju soi w warunkach szklarni w
Szelejewie pozwolilo na otrzymanie 2 pokolen w roku, a w przypadku kombinacji
krzyzowania przeprowadzonego w 2022 r nawet 3 pokolen w 2023 r..

2.Rozmnozenie ro$lin wszystkich pokolen F, — F, w warunkach szklarniowych
pozwolito na otrzymanie wystarczajacej liczby nasion do dalszego wyprowadzenia linii
populacji mapujacej z kazdej kombinacji krzyzowania.




Podsumowanie realizacji badan w 2023 r.

Miernik zadania — stopien realizacji

warto$¢ wartos¢ stopien
Lp. miernik miernika podana miernika realizacji
w opisie zadania | zrealizowana zadania
1 2 3 4 5
temat badawczy 1
1 Liczba linii soi poddanych 192 W trakcie
' genotypowaniu realizacji
temat badawczy 2
2.1 | Liczba obserwowanych genotypoéw 280 280 1,00
Liczba obserwowanych cech: dlugos¢
okresu od siewu do kwitnienia,
dhugos¢ okresu wegetacji, wysokos¢
roslin, wysokos$¢ osadzenia I strgka
2.2 | typ konczenia  wzrostu  pedu, 11 11 1,00
wyleganie, pekanie strgkow, MTN,
potencjat plonowania, zawartos¢
bialka 1 =zawartos¢ tluszczu w
nasionach
temat badawczy 3
3 liczba kombinacji krzyzowania 9 9 1,00
Srednia

% realizacji zadania
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Introduction
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soybean genotypes may be suitable for breeding. Ongoing climate change has caused more favorable thermal conditions for soybean in Poland. Nevertheless,
soybean cultivation under long-day photoperiod (up to 17 hours) during relatively short growing season requires efficient reselection of adapted germplasm.

Aims
The study aimed on implementation of a PCR array to the allelic of soybean diversity panel (200 genotypes) for early maturity
(E1-E4, E7, E9 and E10), pod shattering (gPHD1) and growth determination (Dt1) genes.
Materials Methods

The tested soybean genotypes (200) came from the Department of Genetics and Plant
Breeding, Poznarh University of Life Sciences

In the present study, a PCR array has been implemented (Figure 1),

accessions obtained from Soybean Germplasm Collection, NPGS (USA), Plant Gene
Resources of Canada (Canada), Japanese Soybean Core Collection, NIAS (Japan),
Leguminous Crops Genetic Resources Department from N. I. Vavilov Research Institute

early maturity (E1-E4, E7, E9 and E10), pod shattering
(gPHD1) and growth determination (Dt1) genes. This array was
optimized for routine screening and subsequently 31 markers were
used for pnotvpln( of soybean germplasm diversity panel (200

of Plant Industry (Russia) and varieties from China and European countries. were in 3-year field trials for

and yield traits. An analysis

Results of the b the of markers

m-MMMManmmhmMnnmﬂ lndmlumdtnlbm:wndumd Toperfonnd\mulwhﬂom the
the presence of alleles of genes and pod 2 growth, a

shattering. The markers m-nmmmmumuwkwmmm were coded as 1, while the oppoﬂte(wlld)lllelesmeoded as 2. The

all tested genes (Table 1). 35 alleles were identified in total: 15 dominant and 20  Point-biserial and the values

recessive. Genotyping of soybean diversity panel with the PCR array revealed 41 allelic associated with the two-tailed Student's t-distribution were calculated.
combinations when simple classification to recessive or dominant alleles was applied,
whereas when diversity among dominant or muﬁudhlumshhnimolmm
the number of raised to 98.

studied traits and allelic phases of analyzed genes were identified (Table 2).

Identified alleles:

Dominant: Dt1, Dt (dt1-b), E1, E2-in, E3-Mi, E3-Ha, E3-Mo, E4, E7, E9-Harosoy, E9-
Hayahikari, E9-SNP#17, E9-indel10, E10, gPHD1(G)

Recessive: el-as, el-fs, el-nl, e2, e3-ns, e3-fs, e3-tr, ed-kam, ed-kes, e4-SORE-1, e7, e9-

€10-3UTRSNP, e10- NP, dt1-b/dti-tb, dt1-b/dt1-ab, dti-tb, dti-ab,

dti-ta, qPHD1(A) Table 2. The values of the point-biserial correlation coefficients

2 calculated between the dates of the phenological phases of soybean —

Table 1. Selected allelic combinations of Dt1, E1, E2, E3, E4, E9, E10 and GPHD1 genes flowering (1) and maturity (2), the values of morphological traits — plant

Kdentifiad in analyzed soybean geomplassidiversity panel: height (3), first pod height (4) and number of branches (), the values of

Figure 1. Samph electropherogram of the E4_22 marker for the £4 gene.
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realizacji zadania nr 20:

The study showed a huge genetic diversity of tested prmplasm (almost every second genotype had a different wmblnnﬂons of alleles) and
demonstrated high applicability of PCR array for mols of soybean towards to Polish agrocl

rok 2021 — Sprawozdanie str. 3- 17 oraz e e

unfavorable in northern regions of Poland.
3. A specific allele should be selected for each region in Poland due to differences in the length of growing season and photoperiod.

2022- sprawozdanie str. 3-20

This study received funding from the Polish Ministry of Agriculture and Rural Development, Poland
(Basic Research for Progress in Crop Project No 20).




