Summary in Polish - Streszczenie

Lubin biaty (Lupinus albus L.) jest roslina straczkowa, wartosciowa szczegolnie w
kontekscie rolnictwa zréwnowazonego, zaréwno ze wzgledu wysoka wartos¢
odzywcza nasion, jak i korzystny wptyw na ekosystem w okresie wegetacyjnym.
Jednak jego optacalna produkcja w regionach o klimacie umiarkowanym jest
utrudniona przez dwa gtéwne wyzwania: podatnos¢ na antraknoze (wywolywana
przez patogenicznego workowca Colletotrichum lupini) oraz wysoka i niestabilng
zawarto$¢ alkaloidow chinolizydynowych w nasionach. Niniejsza rozprawa
przedstawia aktualny stan selekcji wspomaganej markerami w odniesieniu do tych
dwoch cech. Ponadto, wykorzystujac réznorodne analizy molekularne, dostarcza
nowe, zweryfikowane pod katem funkcjonalnosci, markery molekularne.

Analiza segregantow zbiorczych (ang. Bulked Segregant Analysis) w populacji F»
segregujacej sie pod wzgledem dwodch loci o niskiej zawartosci alkaloidow
chinolizydynowych (QA) pozwolila na zidentyfikowanie nowego locus cechy
ilosciowej (QTL) w chromosomie Lalb_Chr05. Stanowi on nowe zrodlo genetyczne
obnizonej zawartosci alkaloidow, niezalezne od dobrze scharakteryzowanego i
wdrozonego do hodowli allela pauper. Laczac genotypowanie znanego locus pauper,
nadajacego chemotyp o niskiej zawartosci QA, z nowo scharakteryzowanym QTL,
zidentyfikowano, w nastepnym pokoleniu (Fs), 50 rekombinantow niosacych
skumulowane allele obu loci. Linie te wykazaty wyjatkowo niska catkowita zawartos¢
alkaloidéw (22,8 £10,4 ppm), znacznie nizsza nawet od genotypow typu pauper (171,7
+18,5 ppm).

Biorac pod uwage kwestie odpornosci tubinu bialego na antraknoze, dziewiec
wczesniej opublikowanych markeréw molekularnych zostato poddanych walidacji w
kilku panelach pochodzacych z réznych srodowisk. Ponadto, ponowna analiza
istniejacych zbiorow danych umozliwita (i) odkrycie pieciu dodatkowych markeréw
polimorfizmu pojedynczego nukleotydu (ang. single nucleotide polymorphism, SNP)
w ramach badania asocjacyjnego calego genomu (ang. genome-wide association
study, GWAS) oraz (ii) opracowanie modelu predykcji genomowej (ang. genomic
prediction, GP) opartego na podstawie 42 loci SNP. Pozytywnie zweryfikowano
opublikowany wczesniej QTL zlokalizowany w chromosomie Lalb_Chr10, zwigzany
z odpornosciag odmiany , Frieda”. Dwa markery wykazaly spdjne, istotne statystycznie
asocjacje w obrebie kilku paneli, podczas gdy siedem byto specyficznych dla danego
panelu. Model GP osiagnat wysoka doktadnos¢ prognozowania w populacji uczacej
(0,84 = 0,13), ale wymagal ponownego uczenia dla niezaleznych paneli w celu
utrzymania wysokiej wydajnosci prognostycznej.

Podsumowujac, badania te dostarczyly uzupelniajacych si¢ narzedzi molekularnych
do dalszego udoskonalania tubinu biatego jako rosliny uprawnej. Identyfikacja
nowego QTL o niskiej zawartosci alkaloidéw i opracowanie zasocjowanych z nim



markeréw umozliwia ulepszona selekcje pod katem jakosci nasion, podczas gdy
potwierdzone markery SNP i narzedzia do prognozowania genomowego powinny
ulatwi¢ hodowle pod katem odpornosci na antraknoze. Przeprowadzone badania
podkreslity wartos¢ potaczenia analizy znanych loci z nowo odkrytymi wariantami, a
takze potrzebe walidacji markerow molekularnych w niezaleznych, a czasem takze
wezszych pulach genowych. Wyniki te oferuja solidne, zintegrowane podstawy
umozliwiajace przyspieszenie opracowania odpornych na antraknoze odmian tubinu
biatego o wysokiej jakosci nasion.



