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I. Cel naukowy projektu

Obserwowane od wielu lat, gwattowne zmiany klimatyczne wraz z nieustajacym wzrostem populacji
wymagajg ciaglego ulepszania znanych odmian roslin uprawnych, ale takze zmuszaja do poszukiwania,
nowych, efektywnych zrédel bialka roslinnego zaréwno w celu uzupelnienia diety czlowieka jak i
hodowli zwierzat. Lubin biaty (Lupinus albus L.) jest jednym z najwazniejszych, alternatywnych dla soi
(Glycine max L.) Zzrodet biatka roslinnego. Charakteryzuje si¢ przede wszystkim wysoka zawartoscig biatka
(34-45%) 1 olejow (10-13% w tym glownie nienasyconych kwasow thuszczowych) w nasionach. Ponadto tubin
jest rosling dnia dtugiego, co w przeciwienstwie do soi, stanowi znacza przewage adaptacyjna do warunkdéw
panujacych w Polsce. Tym samym, zdaniem specjalistéw i hodowcow, L. albus moze staé si¢ kluczowym
skladnikiem Zywnosci, a takze pasz dla zwierzat i nawozu zielonego w ciagu kilku najblizszych lat.
Jednak obecne odmiany nadal wymagaja udoskonalenia genetycznego, aby zmaksymalizowac ich potencjat
agronomiczny i przystosowa¢ do krotkiego sezonu wegetacyjnego. Obecnie jednym z gtéwnych ograniczen
hodowlanych tubinu biatego jest dlugi czas kwitnienia i dojrzewania.

Wiyniki naszych dotychczasowych badan, wykorzystujace nasiona ze swiatowej kolekcji linii i odmian
tubinu bialego, jednoznacznie wskazujg na bardzo zlozony mechanizm indukcji kwitnienia u tego gatunku.
Zidentyfikowano co najmniej kilka Loci Cech ITlosciowych (QTLS) zlokalizowanych w kilku chromosomach.
Ponadto, wykazaliémy réwniez, ze cecha wczesnoéci kwitnienia Lupinus angustifolius L., uwazanego za
gatunek referencyjny w obrebie rodzaju, zwigzana jest z wystepowaniem delecji 1,4-kb w regionie
promotorowym homologu genu Flowering Locus T (FT). Porownujac uzyskane wyniki mozna jednoznacznie
stwierdzi¢, ze pomimo bliskiego pokrewienstwa obu gatunkéw, mechanizm warunkujacy wezesne kwitnienie
hubinu biatego zdecydowanie r6zni si¢ od gatunku referencyjnego. Z uwagi na to, L. albus zostat wybrany jako
odpowiedni model do badania szlakéw inicjacji kwitnienia w tym projekcie.

Gléwnym celem projektu jest identyfikacja znanych i nowych, niekodujacych RNA, zaangazowanych
w indukcje kwitnienia L. albus oraz stworzenie nowego, kompleksowego modelu indukcji kwitnienia nie
tylko dla lubinow, ale takze calej rodziny roslin straczkowych. Aby to osiagnaé niezbedne jest
przeprowadzenie kompleksowej analizy sekwencji genomowej, transkryptomu i degradomu, a takze
potwierdzenie uzyskanych wynikéw z uzyciem techniki RT-gPCR.

I1. Opis badan realizowanych w projekcie

W trakcie realizacji projektu zalozone zostang 2 doswiadczenia w kontrolowanych warunkach temperatury
i wilgotnosci oraz roznych fotoperiodach. Jeden zestaw roslin bedzie uprawiany w 8-godzinnym dniu, a drugi
w 12-godzinnym. Polowa roslin z obu zestawdéw bedzie poddana wernalizacji przed siewem. W celu
przeprowadzenia dalszych analiz (sekwencjonowania krotkich RNA i analiz RT-gPCR) proby lisci beda
zbierane co tydzien, na poczatku fazy jasnej i godzing przed jej koncem. Zaréwno znane, jak i nowe mikroRNA
zostang zidentyfikowane i poddane adnotacji funkcjonalnej z wykorzystaniem dostepnych zasobow
genetycznych, a takze oprogramowania do przewidywania miRNA de novo. Analiza RT-qPCR zostanie
przeprowadzona z wykorzystaniem specyficznych starterow dla kandydujacych miRNA jak rowniez ich
docelowych gendéw zwigzanych z indukcja kwitnienia, zidentyfikowanych za pomoca analizy degradomu.

I111. Powody podjecia tematyki badawczej

W ramach realizacji poprzedniego projektu okreslono roznorodnos$¢ genetyczng i strukturg genetyczng
kolekgji linii tubinu biatego, a takze utworzono zestaw subpopulacji, grupujacych genetycznie podobne linie
i odmiany. Potwierdzono istotng korelacje miedzy fenotypem, a rozmieszczeniem linii w subpopulacjach.
Jednak obserwowane wysokie odchylenie standardowe sugeruje, ze pomimo dokladnego dopasowania
do zidentyfikowanej grupy, liczba dni od siewu do kwitnienia w obrebie subpopulacji, dla kilku linii jest
rézna. Potwierdza to istnienie dodatkowego mechanizmu kontroli indukcji kwitnienia u tego gatunku.
Pomimo okreslenia genetycznego podtoza indukcji kwitnienia u L. albus, bgdacego glownym celem projektu
SONATINA, zaobserwowano rowniez dodatkowa zmienno$¢ w obrebie subpopulacji. Analizy asocjacji
calego genomu (GWAS) ujawnily ponadto, kilka markerow genetycznych skorelowanych z czasem
kwitnienia, zlokalizowanych w regionach migdzygenowych, w ktorych potwierdzono wystepowanie
hipotetycznych klastrow miRNA. Sugeruje to, ze dodatkowa, rownie wazna regulacja opiera si¢ na miRNA.

Ze uwagi na globalne ocieplenie klimatu optymalny czas siewu lubinow zaleznych od wernalizacji ulega
skroceniu, dlatego termoneutralnos¢ i krotki okres dojrzewania powinny by¢ najwazniejszymi cechami w
selekcji nowych odmian. Badania zaproponowane w tym projekcie sa kontynuacja poprzednich prac
badawczych. Uzyskane dane, wraz z wczesniejszymi wynikami, stanowi¢ beda pierwsza kompleksowa analizg
mechanizméw indukcji kwitnienia L. albus, uwzgledniajaca tlo genetyczne, regulacje oparta o mate RNA, a
takze sekwencje transkryptomu i degradome. Pozwoli to okresli¢ rol¢ kazdej z warstw regulacji w procesie
indukcji kwitnieniu tubinu biatego i stworzy¢ nowy, kompleksowy model indukcji kwitnienia, nie tylko dla
tubinu, ale takze dla catej rodziny roslin straczkowych. Ponadto, utatwi rowniez zrozumienie mechanizmu
indukcji kwitnienia tubinu bialego i umozliwi¢ $wiadoma selekcj¢ komponentéw krzyzowania genetycznego.



