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Profil badawczy 

• analiza organizacji regionów genomu łubinu wąskolistnego (Lupinus angustifolius) 
zawierających geny związane z ważnymi procesami i cechami użytkowymi, 

• filogenetyka molekularna wybranych przedstawicieli z rodzaju Lupinus, ocena syntenii w 
obrębie rodzaju oraz pomiędzy łubinami a innymi gatunkami roślin strączkowych, 

• analiza podłoża genetycznego procesu indukcji kwitnienia łubinu wąskolistnego, białego 
i żółtego, 

• cytogenetyczny wgląd w strukturę genomu łubinu wąskolistnego, białego (L. albus) i 
żółtego (L. luteus), 

• integracja mapy genetycznej i fizycznej L. angustifolius, 
• generowanie markerów molekularnych sprzężonych z cechami o znaczeniu rolniczym 

oraz ocena przydatności tych markerów do selekcji pożądanych genotypów w 
programach hodowlanych. 

 
Projekty badawcze krajowe i mi ędzynarodowe  
 

• Międzynarodowe  
 

FP7 (KBBE.2013.1.2-02) Consortium Agreement no: 613551 “LEGumes for the 
Agriculture of TOmorrow” LEGATO. 29 partnerów z 12 krajów Europy. Wykonawca. 
01.01.2014-31.12.2017. 
 
FP5 QLK5-CT-2002-30379 “Centre of Excellence in Plant Agrobiology and Molecular 
Genetics [PAGEN]”. Kierownik pakietu WP9. 2003-2006. 

 
• NCN 
 

OPUS „Cytomolekularny wgląd w genomy Lupinus” nr 2011/03/B/NZ2/01420, 
Wykonawca.14.08.2012–13.02.2016. 
 
ETIUDA: „Analiza genetyczno-molekularna wybranych genów uczestniczących w 
wiązaniu azotu atmosferycznego u łubinu wąskolistnego (Lupinus angustifolius L.)” 
2013/08/T/NZ2/00796. Opiekun (Kierownik K. Wyrwa). 1.10.2013–30.09.2014. 

 



• MNiSW 
 

N N301 391939 „Genom jądrowy Lupinus angustifolius L.: struktura wybranych genów, 
ich lokalizacja genetyczna i fizyczna oraz analiza porównawcza wybranych regionów 
genomu z innymi gatunkami roślin strączkowych”.  
Kierownik. 15.09.2010–14.09.2013. 
 
Zad. nr PBZ-MNiSW-2/3/2006/3 „Identyfikacja markerów molekularnych sprzężonych z 
genem odporności na grzyb patogeniczny Diaporthe toxica wywołujący brunatną 
plamistość łodyg u łubinu wąskolistnego (Lupinus angustifolius L.)”.  
Wykonawca. 21.08.2007–20.02.2011 
 
N301 084 32/3234 „Analiza struktury regionu genomu Lupinus angustifolius 
zawierającego gen odporności na antraknozę”. Wykonawca. 9.05.2007–8.08.2010. 
 
3 P06A 009 24 „Struktura genomu jądrowego i filogeneza rodzaju Lupinus w świetle 
badań molekularnych i cytogenetycznych”. Kierownik. 31.03.2003-30.03.2006. 

 
• NCBiR 
 

PBS 224227 „Sekwencjonowanie nowej generacji i mapowanie asocjacyjne jako metody 
generowania markerów molekularnych cech użytkowych łubinu wąskolistnego” 
SEGENMAS. Wykonawca. 2015-2017. 

 
• MRiRW 
 

Postęp Biologiczny Zad. nr 39/2016 „Cecha wczesności kwitnienia u łubinu białego i 
łubinu żółtego – podstawy genetyczne i molekularne” 1.01.-31.12.2016. Wykonawca. 
 
Postęp Biologiczny Zad. nr 39/2015 „Cecha wczesności kwitnienia u łubinu białego i 
łubinu żółtego – podstawy genetyczne i molekularne” 1.01.-31.12.2015. Wykonawca. 
 
Postęp Biologiczny Zad. nr 39/2014 „Cecha wczesności kwitnienia u łubinu białego i 
łubinu żółtego – podstawy genetyczne i molekularne” 1.01.-31.12.2014. Wykonawca. 
 
HOR-hn-801-11/12/13. Zad. nr 79/2013: „Cecha wczesności kwitnienia u łubinu 
wąskolistnego (Lupinus angustifolius) – podstawy genetyczne i molekularne”. 1.01.-
31.12.2013. Wykonawca. 
 

 
Współpraca krajowa 
 
Uniwersytet Śląski w Katowicach, Katedra Anatomii i Cytologii Ro ślin . Cytomolekularna 
analiza genomu rodzaju Lupinus. 
 
Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu, Katedra Bioche mii i Biotechnologii . Poznanie 
sekwencji i organizacji wybranych genów kodujących enzymy szlaku fenylopropanoidów u 
łubinu wąskolistnego (Lupinus angustifolius L.). 



 
Instytutu Chemii Bioorganicznej PAN w Poznaniu, Pra cownia Biologii Molekularnej 
Roślin.  Poznanie sekwencji i organizacji genów kodujących enzymy związane z procesem 
symbiotycznego wiązania azotu i rozwojem brodawki korzeniowej oraz kodujących 
podjednostki karboksylazy acetylo–koenzymu A u łubinu wąskolistnego. 
 
Uniwersytet im. A. Mickiewicza w Poznaniu, Instytut  Biologii Molekularnej, 
Laboratorium Genomiki Obliczeniowej.  Funkcjonalna adnotacja sekwencji końców klonów 
BAC z biblioteki genomu jądrowego L. angustifolius w celu identyfikacji genów 
kandydujących dla ważnych cech użytkowych. 
 
Partnerzy konsorcjum w projekcie PBS NCBiR : 
Instytut Fizjologii Roślin PAN 
Uniwersytet Rolniczy w Krakowie 
Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu 
Uniwersytet Marii Curie-Skłodowskiej w Lublinie 
Poznańska Hodowla Roślin spółka zoo, Oddział Hodowli Roślin Wiatrowo 
Hodowla Roślin Smolice sp. zoo - Grupa IHAR, oddział Przebędowo. 
 
 
Współpraca zagraniczna   
 
- prowadzona w ramach umów 
 
Australia, Department of Agriculture and Food Western Australia, Perth. International 
Genetic Material Transfer Agreement. Wymiana materiałów roślinnych (populacje mapujące) 
oraz mapowanie genomu łubinu wąskolistnego i białego. 
 
- prowadzona bez umów 
 
Włochy, Consiglio per la Ricerca e la Sperimentazione in Agricoltura (CRA). Analiza 
zmienności genetycznej łubinu białego metodą genotypowania przez sekwencjonowanie 
(GBS). Partner w konsorcjum projektu FP7 EU. 

Australia, University of Western Australia Perth. Genetyczne i cytogenetyczne mapowanie 
genomu oraz badania struktury genu FT, odpowiedzialnego za wczesność kwitnienia u L. 
angustifolius.  

Francja, Université de Rennes, UMR CNRS Ecobio. Poznanie genów związanych z 
procesem nodulacji i symbiozy u łubinów.  

Republika Czeska, Institute of Experimental Botany, Olomouc, Laboratory of Molecular 
Cytogenetics and Cytometry. Konstrukcja biblioteki BAC genomu jądrowego L. angustifolius.  
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