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Cele tematow w roku 2017: a) bioinformatyczna identyfikacja sekwencji repetytywnych i
sekwencji tandemowych w genomowym DNA pszenicy zlokalizowanych w bliskim
sasiedztwie genow bioragcych udziat w reakcji na stres suszy w celu opracowania markerow
SSR sprzgzonych z tymi genami, b) eksperymentalna weryfikacja obecnosci i polimorfizmu
sekwencji repetytywnych potencjalnych markeréw SSR zidentyfikowanych w gDNA
pszenicy w temacie 1.

Wyniki

Zidentyfikowany 3  skafoldy z genem Talnvl: i) TRIAE_CS42_ 4AL_TGACv1_
288495 AA0950120, 166.487 (pz), ii) TRIAE_CS42_5BL_TGACv1_ 404129 AA1285630,
432.623pz oraz iii) TRIAE_CS42 5DL_TGACv1 435640 AA1452940, 40.476pz.
Importowano sekwencje nukleotydowe oraz identyfikowano w nich regiony repetytywne przy
uzyciu programéw GAMATA, ISFD, SSRIT. W skafoldach zidentyfikowano od 2 do 43
sekwencji repetytywnych, dla ktorych opracowano startery i sprawdzono polimorfizm we
wczesniej wyselekcjonowanych genotypach pszenicy. Wielkosci oczekiwanych produktow
zawieraly si¢ od 99 do 511 pz. Duzy rozrzut wielkosci wynikat ze zlozonej struktury
sekwencji repetytywnych. Dlugo$¢ najwiekszego fragmentu 511pz byta wymuszona bardzo
roznym sktadem par AT/GC w DNA flankujagcym ten region.

WhioskKi

1. Uzyte do przeszukiwania EnsemblePlants narzedzia pozwalajg identyfikowaé¢ homeologi
poszukiwanego genu i lokalizowac je na okre$lonych chromosomach jednego z genoméw
pszenicy.

2. Sekwencja nukleotydowa homeologéw oraz warianty splicingowe umozliwig
indywidualne sprawdzenie ekspresji kazdego z homeologow.

3. Wszystkie programy uzyte do identyfikowania sekwencji repetytywnych byty podobnie
skuteczne w identyfikacji regionow mikrosatelitarnych w fragmentach genomu o dtugos$ci
od 40 do 400 tysigcy par zasad.

4. Polowa z 28 sekwencji repetytywnych zidentyfikowanych w wybranych regionach gDNA
pszenicy byta amplifikowana stanowigc potencjalny marker mikrosatelitarny tego regionu.

5. Z 14 potencjalnych markerow mikrosatelitarnych w 3 przypadkach potwierdzono
wystepowanie polimorfizmu dlugosci tego markera w badanych genotypach pszenicy.

6. Sposrod 3 potencjalnym markeréw mikrosatelitarnych, polimorfizmu Reg28-404 byt
podobny do rozktadu wartosci wspotczynnika WKs/WKk (bedacego miarg tolerancji na
susze we wczesnej mikrosporogenezie).w tych genotypach.



