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strategie genow kandydujacych
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Cele tematéow w roku 2018: 1. Sekwencjonowanie fragmentow gDNA pszenicy z
okreslonymi regionami SSR w genotypach pszenic rdznigcych si¢ tolerancjg na stres suszy w
czasie mikrosporogenezy. 2. Eksperymentalna weryfikacja poznanych sekwencji w
genotypach pszenic rdznigcych si¢ tolerancja na stres suszy w czasie mikrosporogenezy.

Wyniki

W 3 skafoldach pszenicy zawierajacych wybrany gen kandydujacy Talnvl sekwencjonowano
9 regiondow SSR. Byly to Reg29-404 zawiera dwa motywy (CT)2-AC-(CT)6 1 jest
zlokalizowany na skafoldzie 4041295BL, Reg32-404 zlokalizowany na skafoldzie 404129
SBL zawiera dwa sprz¢zone motywy (CAGC)3-(AAGA)S, Reg35-404 zlokalizowany na
skafoldzie 404129 5BL zawiera sekwencj¢ mikrosatelitarng z motywem AG powtorzong 18
razy, Reg41-404 zlokalizowany na skafoldzie 404129 5BL zawiera dwa sprz¢zone motywy
(GGC)5-(GCG)5 oraz Reg3-435 zlokalizowany na skafoldzie 435640 SDL zawiera dwa
sprzezone motywy (GAT)10-(GAA)9.

Podsumowanie i wnioski

1. Na wszystkich analizowanych skafoldach genomu pszenicy zidentyfikowano sekwencje
mikrosatelitarne (SSR).

2. Najwigcej SSR bylo na najdluzszym skafoldzie 4041295BL, na tym skafoldzie
zageszczenie SSR bylo najwicksze, 1 SSR na 10 tysigcy pz (tpz).

3. Wérod zidentyfikowanych SSR motywy 2-nukleotydowe byly w 6 SSR, motyw 3-
nukleotydowy byt w 3 SSR. Przewazaly motywy niedoskonate tj. przedzielone krotka
wstawka. W 2 przypadkach regionom SSR towarzyszyl region o niepoznanej sekwencji
nukleotydowe;j.

4. Projektowanie starterow w praktycznie wszystkich regionach napotkato duze trudnos$ci ze
wzgledu na i) nierbwnomierny rozklad par AT i GC w obszarach flankujacych SSR, ii)
znacznie zwigkszony udzial AT lub GC w catym regionie 1 iii) niedoskonate powtorzenia
kilkunukleotydowych motywéw w regionach gdzie powinny by¢ startery do amplifikacji.

5. Wyniki sekwencjonowania potwierdzity obecno$¢ regionow SSR wytypowanych we
wczesniejszych analizach in silico w badanych genotypach pszenic.

6. Wyniki sekwencjonowania regionow SSR wykazaty polimorfizm dtugosci tych regionow
w wybranych genotypach pszenic.

7. Rozdzialy elektroforetyczne amplikonéw zawierajacych regiony SSR potwierdzity
polimorfizm dlugosci tych regionéw w 12 testowanych genotypach pszenic.

8. Dla przynajmniej czterech regiondéw zawierajagcych sekwencje mikrosatelitarne
polimorfizm zidentyfikowany po sekwencjonowaniu byt réwniez obserwowany po
rozdziale amplikonow w zelu poliakrylamidowym. W kolejnym etapie analizowana bedzie
zbiezno$¢ tych polimorfizméw z obserwowanymi wczesniej danymi zywotnosci pytku i
stopnia wypetnienia ktosow.



