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Cel badan

Pospiechowatosé, czyli kwitnienie w pierwszym roku uprawy
jest w przypadku uprawy buraka cukrowego zjawiskiem skrajnie
niekorzystnym. W przypadku form pospiechowatych obserwuje sie
znaczne obnizenie masy korzeni i zawartosci cukru, co skutkuje
znacznym obnizeniem produkcyjnosci plantacji. Szacuje sie, ze
pojawienie sie form pospiechowatych w ilosci 1 szt./m? powoduje
spadek dochodu siegajgcy nawet 20%.

Dotychczasowe badania genetyczne dotyczace indukgji
kwitnienia i zagadnienia pospiechowatosci w przypadku buraka
ograniczajg sie do analiz strukturalnych. W literaturze naukowej
brak jest informacji na temat funkcjonalnych aspektéw tego
zagadnienia. Z tego wzgledu celem badan byta analiza sekwencji
transkryptomow uzyskanych dla 12 form buraka cukrowego o
zroznicowanej tendencji do pospiechowatosci, a nastepnie
identyfikacja ~w  obrebie  transkryptow  polimorfizmoéw
pojedynczych nukleotydéw (SNP), ktére wykazujg asocjacje z ta
cecha.

Rys. 1. Fenotypowanie roslin buraka
4 cukrowego w warunkach doswiadczenia
polowego na poletkach KHBC Sp. z 0.0. w
¥ Celbowie.

Materiat i metody

W pracach wykorzystane zostaty dane obejmujgce sekwencje
transkryptoméw 12 linii  hodowlanych buraka cukrowego
pochodzacych z kolekcji KHBC Sp. z o0.0. Linie te zostaty wczesniegj
scharakteryzowane pod wzgledem tendencji do uzyskiwania roslin
pospiechowatych na podstawie wieloletnich obserwacji w
warunkach doswiadczenia polowego. Odsetek roslin
pospiechowatych dla badanych materiatéw wahat sie w granicach
od 0 do 100%. Z roslin badanych linii wyizolowano RNA, a
nastepnie wykonano sekwencjonowanie transkryptomu technika
RNAseq. Uzyskane sekwencje zmapowane zostaty do genomu
referencyjnego buraka cukrowego Beta vulgaris.RefBeet-1.2.2.48.

W kolejnym etapie prac dokonano analizy i oceny
polimorfizmoéw typu SNP obecnych w transkryptomach wszystkich
analizowanych w panelu linii w oparciu o model CDS. Nastepnie
dokonano okreslenia asocjacji zidentyfikowanych SNPs z tendencja
do pospiechowatosci technikg Associative Transcriptomics.

Wyniki

Uzyskane wyniki pozwolity na identyfikacje licznych
polimorfizméw typu SNP asocjowanych z tendencjg roslin buraka
do kwitnienia w pierwszym roku uprawy. Najsilniejszg asocjacje z
cechg wykazaty w badaniach SNPs zlokalizowane w obrebie
sekwencji transkryptu genu kodujacego biatko zawierajace
bromodomene potozonego na chromosomie 4 buraka cukrowego
(Rys. 2.). W obrebie tej sekwencji kodujacej zidentyfikowano 3
polimorfizmy pojedynczych nukleotydéw (Tab. 1.).
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Rys. 2. Wykres Manhattan plot asocjacji analizowanych transkryptow
z tendencjg buraka cukrowego do pospiechowatosci.

Tab. 1. SNPs w obrebie sekwencji transkryptu genu biatka zawierajgcego
bromodomene zlokalizowanego na chromosomie 4.

479 T 6,25
1557 (¢ 5,87
1942 G 6,55

Biatka zawierajgce bromodomene petnig role czynnikéw
regulatorowych zwigzanych z kontrolg struktury chromatyny, ktore
Wigzg sie z acetylowanymi ogonami histonow. Najnowsze badania
wykazaty, ze u Arabidopsis thaliana mutacje powodujgce utrate

aktywnosci przez biatka tego rodzaju skutkuja
m.in. przyspieszeniem kwitnienia roslin [DOI:
10.1016/j.xplc.2021.100174].

Whioski

Poznanie mechanizmoéw regulujacych kwitnienie jest w
przypadku roslin dwuletnich jednym z kluczowych zagadnien
badawczych. Umozliwia to opracowanie metodyki identyfikacji na
wczesnym etapie hodowli roslin, ktorych termin kwitnienia
odbiega od oczekiwanego i ich eliminacje. Dotychczas
najwazniejszym opisanym genetycznym regulatorem kwitnienia
buraka cukrowego jest gen BvBTC1, ktéry zmapowany zostat na
chromosomie 2.

Uzyskane wyniki wskazywa¢ moga na potencjalnie nowe
genetyczne zrodio kontroli kwitnienia u Beta vulgaris
funkcjonujgce w oparciu o wyposazony w bromodomene biatkowy
regulator ekspresji genow.

Prezentowane wyniki uzyskane zostaty w ramach realizacji projektu pt: ,Opracowanie nowych narzedzi biotechnologicznych pozwalajgcych na skuteczng ocene odpornosci buraka cukrowego na pospiechowatos¢ oraz wybdr
form rodzicielskich do hodowli heterozyjnej tego gatunku” finansowanego przez MRiRW.w ramach Programu badan podstawowych na rzecz postepu biologicznego w produkcji roslinnej [zadanie nr 24].
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