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Celem tematu badawczego było wysokoprzepustowe genotypowanie materiałów

kolekcyjnych soi (tych samych, które będą fenotypowane) w celu uzyskania zestawu

markerów do mapowania asocjacyjnego – w trakcie realizacji

Cel tematu badawczego 3
Celem doświadczenia było rozmnożeniem pokolenia F1, F2, F3 i F4 mieszańców

otrzymanych w 2021 i 2022 roku - cel został osiągnięty

Cel zadania

W ramach zadania w 2023 r. realizowano 3 tematy badawcze

Cel tematu badawczego 1

Cel tematu badawczego 2

Celem tematu było fenotypowanie w warunkach polowych kolekcji genotypów (w 3 

lokalizacjach) do genomowego mapowania asocjacyjnego (GWAS) - cel został osiągnięty



• Materiał roślinny: 192 genotypy (linie) soi wybrane z kolekcji KG i HR, z 
zestawu 280 linii poddanych fenotypowaniu

• Izolat DNA uzyskano dla wszystkich badanych genotypów. 

• średnie stężenie DNA na poziomie 1059,3 ng/µl (min. 255,4 ng/µl, maks. 2345,2 
ng/µl). 

• Wartości stosunku absorbancji:
– przy długościach fali 260 nm i 280 nm (A260/A280) wyniosła średnio 2,11 (min. 2,03; maks. 2,23)

– Przy długości fali 260 nm i 230 nm (A260/A230) 2,21 (min. 2,03; maks. 2,36 za wyjątkiem 1 próby 

• Podczas przygotowania matrycy do genotypowania stężenie prób wyrównano do 
wartości 350 ng/µl.

• Próby DNA wysłano do firmy wykonującej usługę genotypowania
przy użyciu mikromacierzy NJAU 355 K SoySNP Array (Eurofins
Genomics Germany GmbH). 

• Wyniki genotypowania zostaną przedstawione w ostatecznej wersji sprawozdania i

zgodnie z przedstawionym harmonogramem będą analizowane w kolejnych latach realizacji

projektu w celu identyfikacji loci SNP zasocjowanych z cechami badanymi w

doświadczeniach polowych

Temat badawczy 1



Temat badawczy 2
Materiały i metody: Materiałem do fenotypowania było 280 genotypów soi
należących przede wszystkim do „000” lub ”00” grupy dojrzałości (MG). Genotypy te
zostały namnożone w RGD Dłoń w roku 2021. W roku 2022 przeprowadzono
pierwszy rok fenotypowania. Wysiane zostały te genotypy, które były analizowane
polowo po raz pierwszy w 2022 roku.
Doświadczenia zostały założone w trzech lokalizacjach:
• 26.04.2023 w RGD Dłoń,
• 25.04.2023 w Szelejewie
• 5.05.2023 w Strzelcach.
Układ doświadczeń - bloki losowane w dwóch powtórzeniach (poletko = 10 m2).
W czasie wegetacji przeprowadzono:
• obserwacje fenologiczne:

- początku kwitnienia i długości okresu wegetacji
• morfologiczne:

– wysokości roślin, wysokości osadzenia pierwszego strąka, determinacji
pędu, wylegania, pękania strąków

– odnotowano występowanie chorób i szkodników.
Po zbiorze:
• obliczono potencjał plonowania oraz oznaczono MTN.
• przeprowadzono analizy jakościowe nasion: zawartości białka i tłuszczu na

posiadanych w hodowlach aparatach (NIRS i FOSS).



Lp. Genotyp

Dłoń Szelejewo Strzelce

Długość 
okresu od 
siewu do 

kwitnienia 
(dni)

Długość 
okresu 

wegetacji 
(dni)

Długość 
okresu od 
siewu do 

kwitnienia 
(dni)

Długość 
okresu 

wegetacji 
(dni)

Długość 
okresu od 
siewu do 

kwitnienia 
(dni)

Długość 
okresu 

wegetacji 
(dni)

Minimum 49,0 119,0 53,5 132,0 43,0 98,0

Średnia 60,2 147,6 58,1 149,0 51,0 133,7

Maximum 82,0 160,0 71,0 169,0 72,0 164,0

Charakterystyka przebiegu faz fenologicznych 280 genotypów soi w 2023 roku w 

doświadczeniach w trzech lokalizacjach

Warunki pogodowe w okresie wegetacji soi w trzech lokalizacjach doświadczeń w 2023 r.

Miesiąc Temperatura (OC) Opady (mm)
Dłoń Szelejewo Strzelce Dłoń Szelejewo Strzelce

Kwiecień 7,8 8,2 10,1 48,3 34,8 40,9

Maj 13,3 13,5 13,6 33,0 22,0 25,5

Czerwiec 18,9 18,9 19,3 53,3 47,0 31,0

Lipiec 20,9 20,7 20,3 45,0 36,4 40,3

Sierpień 20,1 19,9 20,6 135,4 104,2 62,7

Wrzesień 18,9 18,7 18,4 14,5 4,6 17,0

Październik 11,6 11,9 10,6 126,5 26,2 43,4

Średnia/suma 15,9 15,9 16,1 456,0 275,2 260,8



Lp. Genotyp

Wysokość 

rośliny 

(cm)

Wysokość 

osadzenia 1 

strąka (cm)

Wylega

nie

Pękanie 

strąków

Potencjał 

plonowania 

(dt/ha)

MTN (g)

RGD Dłoń

Minimum 32,5 5,4 5,0 7,0 14,0 104,60

Średnia 62,6 14,1 8,5 9,0 30,8 224,31

Maximum 96,4 25,2 9,0 9,0 51,5 315,70

Szelejewo

Minimum 46,3 5,6 2,0 7,0 10,53 106,9

Średnia 63,4 12,2 8,8 9,0 32,79 211,3

Maximum 96,6 22,9 9,0 9,0 52,53 284,4

Strzelce

Minimum 53,50 4,50 5,0 6,0 8,5 118,95

Średnia 75,56 10,46 8,8 8,9 33,59 174,17

Maximum 105,00 17,50 9,0 9,0 64,1 229,75

Charakterystyka cech morfologicznych i cech struktury plonu 280 genotypów soi w 2023

Wnioski:

1.Różnice w przebiegu faz fenologicznych oraz wartości prawie wszystkich obserwowanych

cech pomiędzy lokalizacjami doświadczeń potwierdzają konieczność prowadzenia

fenotypowania badanych genotypów przynajmniej w następnych dwóch latach.

2.Olbrzymie zróżnicowanie wszystkich badanych cech 280 genotypów soi dowodzi, że jest to

materiał odpowiedni do zaplanowanych analiz molekularnych.



Wyniki namnożeń nasion z ustalonych kombinacji  w poszczególnych pokoleniach w 2023

Kombinacja
Pokolenie F1 Pokolenie F2 Pokolenie F3 Pokolenie F4

Wysiew Zbiór Wysiew Zbiór Wysiew Zbiór Wysiew Zbiór

1 Z X S 1 23 23 330 819 795 489 456

2 S X N 362 317 317 287

3 S X Z 15 262 257 459 1334 1302 875 869

4 N X S 3 51 50 275 838 830 563 558

5 Nie X P 3 78 78 345 642 627 286 254

6 P X Nie 3 53 51 312 291 295 295 281

7 S X S 1 43 43 327 625 601 280 268

8 Z X N 3 86 86 347 917 896 564 512

9 N X Z 2 36 36 316 644 635 328 301

Temat badawczy 3

S – semizdeterminowany, Z – zdeterminowany, N – niezdeterminowany,

P – strąki pękające, Nie – strąki niepękające

Materiał roślinny: W 2023 r. przeprowadzono rozmnożenie nasion mieszańców:

• mieszańce otrzymane w 2021 rozmnożone były w dwóch cyklach jako F3 i F4

• mieszańce uzyskane w 2022 roku w trzech cyklach jako F1, F2 i F3.



Wnioski:

1.Zapewnienie optymalnych warunków wzrostu i rozwoju soi w warunkach szklarni w

Szelejewie pozwoliło na otrzymanie 2 pokoleń w roku, a w przypadku kombinacji

krzyżowania przeprowadzonego w 2022 r nawet 3 pokoleń w 2023 r..

2.Rozmnożenie roślin wszystkich pokoleń F1 – F4 w warunkach szklarniowych

pozwoliło na otrzymanie wystarczającej liczby nasion do dalszego wyprowadzenia linii

populacji mapującej z każdej kombinacji krzyżowania.



Miernik zadania – stopień realizacji

Podsumowanie realizacji badań w 2023 r.

Lp. miernik 

wartość 

miernika podana 

w opisie zadania 

wartość 

miernika 

zrealizowana 

stopień 

realizacji 

zadania 

1 2 3 4 5 

temat badawczy 1 

1. 
Liczba linii soi poddanych 

genotypowaniu 
192 

 W trakcie 

realizacji 
    

temat badawczy 2 

2.1 Liczba obserwowanych genotypów  280 280 1,00 

2.2 

Liczba obserwowanych cech: długość 

okresu od siewu do kwitnienia, 

długość okresu wegetacji, wysokość 

roślin, wysokość osadzenia I strąka 

typ kończenia wzrostu pędu, 

wyleganie, pękanie strąków, MTN, 

potencjał plonowania, zawartość 

białka i zawartość tłuszczu w 

nasionach 

11 11 1,00 

temat badawczy 3 

3 liczba kombinacji krzyżowania   9 9 1,00 

   Średnia  

  % realizacji zadania  

 



Prezentacja wyników badań w 2023:

-poster na konferencji World Soybean 

Research Conference 11

Na konferencji prezentowano wyniki

analiz molekularnych otrzymane ramach

realizacji zadania nr 20:

rok 2021 – sprawozdanie str. 3- 17 oraz

2022- sprawozdanie str. 3-20


