Rosliny stragczkowe naleza do liczacej okoto 18000 gatunkéw rodziny Leguminosae. Posiadajg one zdolno$¢ symbiotycznego
wigzania azotu atmosferycznego przez co ich uprawa ma korzystny wptyw na zyzno$¢ gleby i umozliwia obnizenie
zapotrzebowania na nawozenie mineralnymi nawozami azotowymi. Rosliny straczkowe zapewniajg okoto jedna trzecia biatka
przyswajanego przez ludzi na $wiecie, ponadto sg istotnym Zrodiem sktadnika biatkowego paszy dla zwierzat hodowlanych.
Groch siewny (Pisum sativum) jest jedng z najczesciej uprawianych roslin straczkowych na $wiecie. W Polsce jego areat uprawy
wynosi 12 tysiecy hektaréw. Nasiona grochu sg bogate w biatko (23-25%), skrobie (50%), cukry rozpuszczalne (5%), btonnik,
witaminy oraz mineraty.

Pomimo swoich zalet groch nie jest chetnie uprawiany przez rolnikéw w Polsce. Spowodowane jest to duzg niestabilnoscia
plonowania. Groch jest bardzo podatny na wyleganie - zjawisko polegajace na uginaniu si¢ fodygi tuz przy powierzchni ziemi pod
wptywem cigzaru lisci i strgkow. Wyleganie moze doprowadzi¢ do "ktadzenia sie¢" na ziemi duzych obszardéw uprawy. Powoduje
to utrudniony zbiér plondw i powstanie korzystnych warunkdw do rozwoju choréb grzybowych. W rezultacie plon jest nizszy i
gorszej jakosci. Straty spowodowane wyleganiem moga siega¢ nawet 70%.

Niestety nie istniejg odmiany grochu catkowicie odporne na wyleganie. Podtoze genetyczne odpornosci na wyleganie nie

jest
dobrze poznane. Wiadomo, ze jest to cecha ztozona - warunkowana przez wiele genéw i podatna na wptyw Srodowiska. Badania
dotyczace grochu wykazaty, ze bardziej odporne na wyleganie sa odmiany posiadajace sztywniejsza todyge, a takze
charakteryzujace sie wieksza zawartoscia lignin i celulozy. Badania prowadzone na Medicago truncatula - roslinie modelowej dla
stragczkowych pozwolity na zidentyfikowanie genéw zwigzanych z biosyntezg $ciany komorkowej. Geny te kodujg miedzy innymi
enzymy uczestniczace w syntezie lignin i celulozy. Wykazano, ze rosliny u ktérych zaobserwowano zmniejszong ekspresje
badanych gendw sg bardziej wiotkie.

Celem niniejszego projektu jest analiza ekspresji wybranych genéw, zwigzanych z biosyntezg Sciany komorkowej, w

odmianach
grochu réznigcych sie sztywnoscia todygi, odpornoscia na wyleganie oraz zawartosciag lignin w todydze. Dotychczsowa wiedza
pozwala na postawienie hipotezy, ze poziom ekspresji wybranych genéw jest zwigzany z obserwowanymi cechami
fenotypowymi. Badania majg charakter podstawowy, jak dotad nikt nie podjat sie analizy ekspresji genéw zwigzanych z
biosyntezg $ciany komdérkowej w grochu. Do tego celu konieczna jest identyfikacja w genomie grochu ortologéw wybranych
gendw, opisanych dla rosliny modelowej - Medicago truncatula. Nastepnie mozliwa bedzie analiza poziomu ekspresji
zidentyfikowanych gendéw w todygach grochu. Dodatkowo planowana jest analiza zawartosci lignin w todygach badanych odmian
grochu w celu potwierdzenia wynikéw analizy molekularnej.

Proponowane badania wzbogacg wiedze na temat podtoza genetycznego obserwowanych cech. Potwierdzenie zaleznosci

miedzy
poziomem ekspresji wybranych genéw, a zawartoscig lignin, sztywnoscig todygi i odpornoscig na wyleganie otworzy droge do
dalszych badan, majacych na celu identyfikacje markeréw molekularnych, zwiazanych z odpornoscig na wyleganie. Markery
molekularne znacznie ukatwiajg i przyspieszajg selekcje osobnikéw posiadajacych korzystne cechy, dlatego stanowig wygodne
narzedzie dla hodowcow nowych odmian uprawnych.



