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Cele projektu w 2025 roku

— Ocena fenotypowa wybranych genotypow fasoli pod katem tolerancji na stres suszy w
fazie kietkowania i kwitnienia oraz kontynuacja wysokoprzepustowego genotypowania
T1 metodg DArTseq.

— Rozpoczecie analizy asocjacyjnej (GWAS) celem identyfikacji kluczowych regiondow
genomu odpowiedzialnych za tolerancje fasoli na niedobdr wody w fazie kietkowania.

— Kontynuacja prac nad wyprowadzaniem biparentalnej populacji mapujacej (FAS097 x
T2 FAS052), sktadajqcej sie z rekombinacyjnych linii wsobnych (RIL), na potrzeby analizy
molekularnych uwarunkowan odpornosci fasoli na ostrg bakterioze.

—> Charakterystyka zgromadzonej kolekcji Xanthomonas spp. i Pseudomonas spp. ze
T3 szczegolnym uwzglednieniem analizy patogenicznosci oraz genetycznego zréznicowania
pozyskanych szczepow (kontynuacja badan).

Zatozone w projekcie cele zostaty zrealizowane w 100%



Materialy i Metody

T1 Ocena reakcji fasoli na stres niedoboru wody w fazie:

Kwitnienie

94 obiekty

warunki szklarniowe

wilgotnos¢ podtoza: 55%-65% (kontrola) i 38% (stres) pF
traktowanie suszg kontynuowane przez 21 dni

po zakonczeniu trwania suszy: przywrdcenie podlewania
do poziomu 55%-65% pF do momentu dojrzatosci strgkow
ocena zdolnosci regeneracji plonu po stresie

Kietkowanie

v/ 188 obiekty

v warunki laboratoryjne
v’ testy szalkowe

v’ stres suszy: 18% PEG
v' 8 dni
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Genotypowanie metodq DArTseq - 94 obiekty badawcze (druga tura) - Diversity Arrays Technology Ltd. (Canberra, Australia)
Przygotowanie uzyskanych danych do analizy GWAS

T2 Generowanie populacji RIL do mapowania genéw 13 Charakterystyka zgromadzonej kolekcji Xanthomonas spp. i

odpornosci na ostra bakterioze fasoli Pseudomonas spp.

v" populacja mapujgca: FAS097 X FAS052 Charakterystyka patogenicznosci wybranych szczepow bakteru
v materiat wyj$ciowy: 204 linie RIL F, v 8 szczepow XANTFF (X. citri pv. fuscans) m £/
v warunki szklarniowe v 6 szczepov’v XANTPH _(X. phaseoli pv. phc:;;_seoli) | _ &
/2 cykle reprodukeyjne: v 15 s_zczepg)yv _z rodza?Ju Pseudomonas (rozne’ gatunki) %‘W
(uzyskanie pokolenia F- i F.) v analiza zréznicowania genetycznego szczepow g o .
> 6 patogenicznych na podstawie sekwencji s
¥ metoda SSD repetytywnych BOX i ERIC -




Wyniki (wybrane) i Wnioski

T1: Ocena fasoli pod wzgledem reakcji na stres niedoboru wody - faza kietkowania

Wpltyw stresu osmotycznego indukowanego 18% PEG na parametry kietkowania i wartosc¢ indeksu stresu
(Srednie z lat 2022-2025) dla 188 obiektow fasoli

Cecha Warunki | Srednia + Sd Mediana Zakres CV (%)
P kontrola 98,4 + 4,4 100,0 73,4-100 4,5
(% skietkowanych nasion w|  Stres 44,5 + 26,9 44,6 47,5-100 60,4
0smej dobie) SI (%)* | 45,1 + 26,9 46,6 0-99,0 59,6
kontrola 94,8 £ 9,9 100,0 0-99,0 10,5

GP4

(% skiefkowanych nasion w stres 33,3 £ 24,6 29,5 0-96,8 74,0
ST ClEAS) SI (%)* | 34,6 + 24,5 33,0 0-96,8 71,0
GSI kontrola 14,1 £ 4,3 13,5 5,5-27,9 38,0
(indeks szybkosci stres 3,7 2,9 3,3 0-16,6 79,0
efkowania) SI (%)* | 25,1 + 17,4 22,5 0-96,6 69,6

Obiekty najbardziej | FAS012, FAS030, FAS059, FAS083A, FAS099, FAS116, FAS119, FAS135,
wrazliwe (10): FAS147, FAS220

Obiekty najbardziej | FAS026, FAS053, FAS091, FAS137, FAS186, FAS214, FAS215, FAS241,
tolerancyjne (10): FAS243, FAS245

*SI: wartosc indeksu stresu wg wzoru: SI = ((wartosc¢ w stresie) x (wartos¢ w kontroli)-1) x 100




Wyniki (wybrane) i Wnioski

T1: Ocena fasoli pod wzgledem reakcji na stres niedoboru wody - faza kietkowania cd.

O Zastosowanie 18% PEG istotnie obnizyto
A N wartosci FGP, GP4 i GSI oraz zwiekszyto ich
Srodnio wraziiwe GSl zmiennosc¢, ujawniajgc szerokie
ol b zroznicowanie reakcji 188 obiektéw fasoli
na stres osmotyczny.

2.54

1.51

 Indeksy stresu (SI) odzwierciedlity petne
spektrum reakcji: od niemal catkowitego
N zahamowania kietkowania do utrzymania
wysokiej stabilnosci parametréw. Pozwolito
to na wiarygodne wyrdznienie czterech
klas: wrazliwych (n = 69), srednio
wrazliwych (n = 56), Srednio tolerancyjnych
(n = 42) oraz tolerancyjnych (n = 21).
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 Analiza PCA potwierdzita uporzadkowanie
3 p ; ; : : ; genotypow zgodnie z gradientem tolerancji

Pe1 (34.2%) na susze, wskazujgc na spéjnosc¢
klasyfikacji i podstawe do dalszych analiz
asocjacyjnych.

-1.51

Analiza PCA wykonana na skalowanych wartosciach SI (FGP, GP4,
GSI) dla 188 genotypdéw w warunkach stresu 18% PEG.

*SI: wartosc¢ indeksu stresu wg wzoru: SI = ((wartos¢ w stresie) x (wartos¢ w kontroli)-1) x 100




Wyniki (wybrane) i Wnioski

T1: Ocena fasoli pod wzgledem reakcji na stres niedoboru wody — faza kwitnienia

Wplyw stresu niedoboru wody na indeksy stresu (SI) parametrow plonowania w

fazie kwitnienia i zawigzywania stragkow - analiza po regeneracji
dla 94 obiektow fasoli

Kwitnienie i zawigzywanie strgkow

Cecha | |iczba strakéw | Sucha masa Liczba nasion Masa nasion

(PN) strakow (PY) (SN) (SY)
Srednia + Sd 101,0 £ 23,6 74,9 + 14,1 75,2 +£ 15,6 71,0 + 13,9
Min-Max 36,3-173,8 36,5-108,7 33,4-117,9 36,4-104,5

CV (%) 23,4 18,9 20,7 19,6

5 obiektow
najbardziej
wrazliwych

FAS062, FAS074, FAS076, FAS091, FAS101

5 obiektow
najbardziej
tolerancyjnych

FAS092, FAS121, FAS133, FAS135, FAS185

Kontrola Susza

Kontrola Susza

FAS186

Wiekszos¢ badanych genotypdw wykazata wyrazng regeneracje po ustgpieniu

stresu, osiggajac wysokie wartosci SI. Obiekty wrazliwe utrzymaty niskie wartosci

SI, natomiast najbardziej tolerancyjne efektywnie kompensowaty plon poprzez
ponowne kwitnienie i zawigzywanie strgkow.




Wyniki (wybrane) i Wnioski

T1: Ocena fasoli pod wzgledem reakcji na stres niedoboru wody — faza kwitnienia cd.
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Mapa cieplna wartosci indekséw tolerancji wraz z
dendrogramem grupujgcym 94 genotypy fasoli na
podstawie podobienstwa reakcji po ustgpieniu deficytu

wody.

Kazda kolumna reprezentuje inny parametr, a kazdy wiersz inny obiekt
fasoli. Intensywnos¢ koloru swiadczy o réznicach w wartosci w obrebie
danego parametru pomiedzy obiektami.

) Wartosci indeksow tolerancji (YSI,
GMP, STI,TOL) wyraznie roznicowaty
badane genotypy fasoli pod
wzgledem zdolnosci regeneracji
plonu po ustgpieniu stresu suszy.

Analiza skupien oraz PCA
potwierdzity obecnos¢ czterech grup
reakcji na stres: wrazliwych, srednio
tolerancyjnych, tolerancyjnych oraz
wysoko tolerancyjnych,
odzwierciedlajgcych zréznicowang
zdolnos¢ kompensacji plonu.

PC2 (46.2%)
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YSI - wspédtczynnik stabilnosci plonu okreslajgcy proporcje plonu w
stresie wzgledem kontroli.

GMP - geometryczna $rednia plonu w warunkach kontrolnych i
stresowych.

STI - indeks pordwnujgcy plon genotypu w stresie i w kontroli
wzgledem s$redniego plonu populacji

TOL - réznica miedzy plonem w kontroli a plonem w stresie.

Srednio tolerancyjne
Tolerancyjne

> o

Wrazliwe
¢ Wysoko tolerancyjne

25 0.0 25
PC1 (52.8%)

PCA indekséw tolerancji dla 94 genotypdéw fasoli.
Wektory ilustrujg udziat poszczegdlnych indeksow w
réznicowaniu genotypow wzdtuz gtéwnych sktadowych.




Wyniki (wybrane) i Wnioski

T1: Przygotowanie danych z genotypowania DArTseq do analizy asocjacyjnej

Genotypowanie DArTseq:

Dane z lat 2024-2025 scalono, uzyskujgc kompletny zestaw dla 188 obiektow. Macierz obejmuje dwa
typy markeréw: SNP i silicoDArT, zapewniajgce wysokie zageszczenie sygnatdw w catym genomie.

Filtrowanie markerow

Zastosowano standardowe kryteria jakosci (MAF>0,05, heterozygotycznos¢<10%, brakujgce dane
<30%).

Po filtracji pozostawiono: 10782 SNP (z 22524), 19065 silicoDArT (z 30515).

Usunieto markery zduplikowane oraz markery silicoDArT, dla ktérych istniaty odpowiedniki wsréd
markerow SNP.

Finalna baza danych

Zintegrowana macierz obejmuje 26695 markerow, w tym 21959 o jednoznacznie przypisanej pozycji
chromosomowej.

Zestaw ten stanowi podstawe do identyfikacji regiondw genomu powigzanych z tolerancjg fasoli na
stres suszy w fazie kietkowania oraz fazie kwitnienia.



Wyniki i Wnioski

T2: Generowanie populacji RIL do mapowania genéw odpornosci na ostra bakterioze fasoli

FAS052
N

O W wyniku rozmnozenia wsobnego
metodgq SSD uzyskano nasiona
pokolenia F5 i Fg dla 204 linii RIL
pochodzacych ze skrzyzowania
odpornego obiektu FAS097 z podatnym
FAS052 na wysoce zjadliwe szczepy
XANTPH i XANTFF, co umozliwi
realizacje dalszych etapow badan.

O Na podstawie przeprowadzonego

fenotypowania stwierdzono, ze linie RIL 2023 r.: 210 F,
pokolenia Fg byty zréznicowane pod
wzgledem m.in. wysokosci roslin, 2024 r.: 210 F4

wzrostu, typu uzytkowego, wybarwienia
kwiatow oraz cech nasion.

Sl Sy pE YR

2024 r.: 210 F,
2025 r.: 204




Wyniki (wybrane) i Wnioski

T3: Charakterystyka wybranych izolatow Xanthomonas z wlasnej kolekcji (pozyskane w 2024r)

Wzrost intensywnosci objawéw
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Stopien porazenia odmian kontrolnych przez poszczegdlne szczepy w 21 dniu po inokulacji, wg
skali 1-9, gdzie 1 oznacza brak objawdéw, a 9 - najwyzszg intensywnos¢ porazenia.

1 Niezaleznie od gatunku Xanthomonas,
wszystkie badane szczepy (6 XANTPH oraz 8
XANTFF) byty patogeniczne wzgledem fasoli,
ale cechowaty sie zréznicowang agresywnoscia.

-l Wyniki te potwierdzajg state i realne zagrozenie
bakteryjng plamistoscig fasoli w warunkach
Polski.

) Zrdznicowana agresywnosc¢ szczepow XANTPH
i XANTFF podkresla koniecznosc biezacego
monitorowania populacji oraz opracowywania
skutecznych metod ochrony upraw.

) Szczepy XANTPH i XANTFF o roznym poziomie
agresywnosci stanowig cenny materiat
referencyjny do identyfikacji gendéw
warunkujacych odpornosc fasoli i mogg byc¢
wykorzystywane w programach hodowlanych.




