PROPOZYCJA PROJEKTU BADAWCZEGO

W ramach dotacji MR i RW na pokrycie kosztów wykonania badań podstawowych 

na rzecz postępu biologicznego w produkcji roślinnej w roku 2016
Analiza bioróżnorodności zasobów genowych soi przydatnej do hodowli w warunkach klimatycznych Polski i opracowanie metodyki krzyżowania międzygatunkowego
 Glycine max x Glycine soja

Kierownik projektu – dr hab. Jerzy Nawracała, Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu, Wydział Rolnictwa i Bioinżynierii, Katedra Genetyki i Hodowli Roślin.
Streszczenie
Soja jest jedną z najważniejszych roślin oleistych i białkowych na świecie. Uprawa soi ma największe znaczenie wśród roślin strączkowych, jej udział w tej grupie roślin wynosi aż 75%. Produkcja wysokobiałkowej śruty sojowej stanowi około 70% produkcji śrut roślinnych. W Polsce śruta sojowa jest podstawowym źródłem białka w żywieniu drobiu, trzody chlewnej i bydła. W 2010 roku jej import wyniósł prawie 2 mln ton, głównie z Argentyny (ponad 50%), USA i Brazylii. Jest to śruta z odmian genetycznie modyfikowanych (GM). Uprawa soi w Polsce jest prowadzona na ograniczonej powierzchni głównie z powodu braku odpowiednich odmian. Polska jest jednym z najbardziej wysuniętych na północ państw na świecie, w których prowadzona jest hodowla twórcza soi, dlatego napotyka na szereg problemów - m. in. na konieczność znalezienia genotypów tolerancyjnych na zmianę długości dnia oraz zawiązujących strąki w temperaturach niższych niż optimum biologiczne. W konsekwencji z ogromnej zmienności gatunku Glycine max w warunkach środowiskowych Polski tylko nieliczne genotypy mogą stanowić materiał wyjściowy do hodowli. Brak odpowiednich materiałów wyjściowych w dużym stopniu ogranicza możliwości hodowli nowych odmian. Gatunkiem szeroko już wykorzystywanym w hodowli soi jako cenne źródło genów jest Glycine soja. Jest to dziki gatunek rosnący w Chinach, Rosji, Korei i Japonii. W Chinach G. soja występuje od 240 do 530 szerokości geograficznej północnej, od 1,8 do 2650 m n.p.m., w różnych warunkach glebowych i klimatycznych. W Rosji występuje na Dalekim Wschodzie – Obwód Amurski, Kraj Chabarowski i Kraj Nadmorski (Primorski Kraj) do 550 szerokości geograficznej północnej. Z punktu widzenia potrzeb hodowli soi w Polsce ważny jest fakt występowania gatunku G. soja w naturalnych warunkach w szerokości geograficznej zbliżonej do położenia Wielkopolski (51O10’N - 53O66’N). Wykorzystanie genotypów pochodzących z tych rejonów w hodowli soi w Polsce może dać szansę na wyselekcjonowanie genotypów dobrze zaadaptowanych do naszego klimatu. Dlatego też głównym celem projektu będzie zgromadzenie i stała analiza światowych zasobów genowych soi pod kątem ich przydatności do warunków klimatycznych Polski, ocena przydatności dzikiego gatunku Glycine soja jako materiału wyjściowego do hodowli, opracowanie efektywnych metod krzyżowania soi i otrzymanie mieszańców międzygatunkowych pomiędzy Glycine max i Glycine soja
Cel projektu

Celem projektu w 2016 r. będzie zasadnicza ocena 65 genotypów soi ocenionych wstępnie w latach 2014-2015, 100 genotypów soi ocenionych w 2015 oraz ocena 100 nowych genotypów soi uprawnej (Glycine max) otrzymanych z banków genów i innych źródeł pod kątem ich przydatności do warunków klimatycznych Polski. Celem jest również przeprowadzenie obserwacji przebiegu kwitnienia soi w warunkach polowych i szklarniowych oraz ocena mieszańcowości roślin otrzymanych z krzyżowania w 2015 r. 

Metody badań

Materiałem do badań będzie łącznie 265 genotypów soi G. max zgromadzonych w KG i HR w latach 2014 – 2016. Zostały one otrzymane z Soybean Germplasm Collection znajdującej się w Urbanie, należącej do USDA, ARS, National Genetic Resources Program w USA, z kolekcji Leguminous Crops Genetic Resources Department z N. I. Vavilov Research Institut of Plant Industry w St. Petersburgu w Rosji, z Japanese Soybean Core Collection należącej do National Institute of Agrobiological Sciences,  z Krajowego Centrum Roślinnych Zasobów Genowych w Radzikowie oraz z Czech, Austrii, Szwajcarii i Niemiec.

Przewiduje się przeprowadzenie 3 doświadczeń polowych, które będą przeprowadzone w Rolniczym Gospodarstwie Doświadczalnym Dłoń, na polu Stacji Doświadczalnej Katedry Genetyki i Hodowli Roślin Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu, Ogrodzie Doświadczalnym KG i HR w Poznaniu oraz w DANKO Hodowla Roślin Sp. z o.o. Do wszystkich doświadczeń zostaną włączone jako genotypy kontrolne odmiany aktualnie zarejestrowane i uprawiane w Polsce: Augusta, Aldana, Mavka, Madlen, Aligator i Merlin. Obserwacje będą dotyczyły cech fenologicznych i morfologicznych oraz cech komponentów plonu.
W ramach projektu przewiduje się również przeprowadzenie obserwacji kwitnienia wybranych genotypów G. soja w warunkach szklarniowych i polowych oraz ocena mieszańcowości roślin otrzymanych z krzyżowania w 2015 r. Obserwacje roślin w warunkach szklarniowych i polowych będą dotyczyły faz fenologicznych: terminu kwitnienia, długości okresu kwitnienia i długości okresu wegetacji. W celu uściślenia obserwacji kwitnienia przeprowadzonych w 2015 r. dotyczących pory dnia, w której kwiaty są w najodpowiedniejszym stadium do kastrowania i zapylania przewiduje się przeprowadzenie obserwacji momentu zapylenia w kwiatach i kiełkowania łagiewek pyłkowych z wykorzystaniem metodyki fluoroscencyjnej. Ocena mieszańcowości roślin zostanie dokonana na podstawie porównania genotypów rodzicielskich i roślin pokolenia F1 pod względem cech morfologicznych: barwa kwiatu, typ wzrostu pędu, wielkość i kształt blaszek liściowych, barwa owłosienia i barwa okrywy nasiennej.
Planowany okres badań

Przewiduje się okres realizacji projektu w roku 2016 

Spodziewane rezultaty

Realizacja projektu pozwoli na identyfikację genotypów mogących stanowić nowe źródło zmienności genetycznej soi zaadaptowanej do warunków klimatycznych Polski oraz na opracowanie elementów metodyki krzyżowania międzygatunkowego, która pozwoli na otrzymanie mieszańców międzygatunkowych G. max x G. soja.
Wyniki uzyskane w każdym roku realizacji zadania będą niezwłocznie zamieszczane na stronie internetowej, nie później niż do dnia 15 stycznia następnego roku. Wyniki te są nieodpłatnie dostępne dla wszystkich zainteresowanych na stronie wnioskodawcy pod adresem: http://bip.puls.edu.pl/?q=web/dotacje-mrirw
