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$mierci [7]. Wystgpowanie choroby moze doprowadzi¢ do utraty nawet 90% plonu [1].
Z tego powodu ochrona rzepaku ozimego przed wystepowaniem suchej zgnilizny
kapustnych w programach hodowlanych rzepaku ozimego w Biatorusi jest wyzwaniem.

Celem niniejszej pracy byla detekcja wystgpowania genu odpornosci na sucha
zgnilizng kapustnych R/m 4 w kolekcji rzepaku ozimego na Biatorusi.

W pracy Dusabenyagasani et al. (2008) [10] zidentyfikowano kodominujacy marker
SCAR BN204 $cisle sprz¢zony z lokus odpornosci Rpg3Dun. Ponadto jest on zlokali-
zowany w genie odpornosci R/m 4, ktory jest odpowiedzialny za odpornosé¢ siewek rzepaku
na izolaty L. maculans z avirulentnym allelem AvrLm4. Startery flankujace marker BN204
pozwolity na amplifikacje sekwencji o wielkosci 799 par zasad (pz). Obecnos¢ tej
sekwencji wskazuje na obecno$é¢ genu odpornosci RLM4 w kolekcji rzepaku ozimego.
Ponadto marker BN204 jest kodominujgcy, co pozwala na jego detekcje w uktadzie
homozygotycznym (799 pz), a takze heterozygotycznym (799 pz i 555 pz).

W do$wiadczeniu przeanalizowano kolekcje 138 odmian rzepaku jarego i ozimego
zebrang w Department of Oil Crops, Republican and Practical Center for Arable Farming.
Gen odpornosci Rim4 wykryto w 121 probach, z czego 114 bylo homozygotycznych,
a 8 heterozygotycznych dla genu Ri/m4.

Wiyniki przeprowadzonych analiz wskazuja, ze marker BN204 jest markerem funkcjo-
nalnym, ktéry moze by¢ wykorzystany w selekcji wspomaganej markerami molekularnymi.
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Celem badan byta analiza asocjacji pomigdzy fenotypem a genotypem linii i odmian
hodowlanych rzepaku z kolekcji IHAR-PIB, Oddzial w Poznaniu. Kolekcja ta obejmowata
25 genotypow stanowiacych: (1) polskie i zagraniczne odmiany podwdjnie ulepszone
rzepaku ozimego zrdznicowane pod wzgledem cech fenologicznych, struktury plonu,
odpornosci/tolerancji na stres abiotyczny i biotyczny, a takze cech jakosciowych nasion,
(2) mieszance F1 (otrzymane z wykorzystaniem systemu meskiej sterylnosci typu ogura)
1 ich linie rodzicielskie — mesko-sterylne z cytoplazma CMS ogura oraz linie restorera
z genem Rfo, (3) nowo wytworzone linie o zmienionych proporcjach osiemnastoweglo-
wych kwaséw thuszczowych, C18, jedno- i wielonienasyconych, uzyskane na drodze
mutagenezy chemicznej i ich rekombinanty, (4) genotypy charakteryzujace si¢ jasng barwa
nasion i obnizong zawarto$cig widkna, a takze (5) lini¢ B. napus otrzymang na drodze
resyntezy z gatunkow rodzicielskich, B. rapa i B. oleracea.

Doswiadczenia polowe dla 25 obiektdw badanej kolekcji prowadzono w uktadzie
blokéw kompletnych losowanych, w czterech powtorzeniach i w sze$ciu $rodowiskach.
Plon nasion oceniono na podstawie zbioru z catych poletek. Badano zawarto$¢ biatka
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i tluszczu w nasionach, sktad kwasow tluszczowych w oleju, a takze zawarto$¢
glukozynolandéw oraz frakcji wiokna ADF i NDF.

Genotypy charakteryzowano z sastosowaniem markerow 80 loci mikrosatelitarnych,
oraz 10 kombinacji starteréw AFLP, a takze przy uzyciu allelo-specyficznych markerow
CAPS i SNP dla niezmutowanych i zmutowanych genéw desaturaz, odpowiednio, FAD2
i FAD3, jak rowniez markerow SCAR dla mesko-sterylnej cytoplazmy typu ogura oraz
genu restorera Rfo. Lacznie analizowano 685 polimorficznych markeréw DNA.

Analizy asocjacyjne wykonano niezaleznie dla wynikow doswiadczen w szesciu sro-
dowiskach oraz dla $redniej wyznaczonej dla sze$ciu $rodowisk z zastosowaniem pakietu
GenStat 17. Markery DNA okreslajace poszczegolne cechy fenotypowe na poziomie
istotnosci p=0,05 scharakteryzowano pigcioma parametrami: wartogcia estymatora, bigdem
standardowym tej oceny, wartoscia statystyki testowej 7, wartoécig popelnienia bledu
pierwszego rodzaju oraz zakresem zmienno$ci badanej cechy fenotypowej okreslanej przez
dany marker; estymacji dokonano z uzyciem analizy regresji.

Zakres zmiennodci fenotypowej wyjasnianej przez poszczegolne markery wyniost,
odpowiednio: dla plonu nasion 22,4-36,1%, zawartosci tluszczu W nasionach 20,9-42,9%,
sumy glukozynolanow 23,5-36,7%, biatka 20,1-35,3% oraz dla widkna, frakcji ADF
29.8-73,2% i NDF 25,5-71,2%. Na podstawie uzyskanych wynikow wyselekcjonowano
markery DNA zasocjowane z plonem oraz waznymi gospodarczo cechami jakosciowymi
nasion.

Badania zostaly wykonane w ramach zadania nr 48 na rzecz Postgpu Biologicznego w Produkcji
Roélinnej finansowanego przez MRiRW.

Autorzy wyrazaja serdeczne podzigkowania Pani Profesor dr hab. T. Cegielskiej-Taras, dr Laurencji
Szata oraz dr Katarzynie Sosnowskiej za udostepnienie do badan linii podwojonych haploidéw oraz
linii resyntetyzowanej B. napus otrzymanych w Pracowni Kultur Tkankowych, a takze dr hab.
Stanistawowi Spasibionkowi za udostgpnienie genotypow rzepaku 0zimego 0 zmienionych pro-
porcjach kwasow tluszczowych w oleju nasion.

The aim of this work was the analysis of association between phenotype and genotype
among breeding lines and cultivars of rapeseed collected at the PBAI-NRI, Research
Division in Poznan, Poland. The collected 25 genotypes included: (1) selected Polish and
foreign canola-type winter rapeseed cultivars characterized by distinct phenological traits,
in addition to yield structure, resistance/ tolerance to abiotic and biotic stress, as well
as quality traits of seeds, (2) F1 hybrids (developed with the use of the ogura-type male ‘
sterility system) and their parental lines — the male sterile ogura CMS and the Rfo restorer
lines, (3) newly developed breeding lines characterized by the changed proportion of the
C18, mono- and polyunsaturated fatty acids in seed oil obtained as a result of the chemical
mutagenesis in addition to their recombinant inbred lines, (4) genotypes characterized
by bright seed cover and lowered fiber content, and also (5) de novo developed B. napus
resynthetsized line using B. rapa and B. campesrtis parental species.

Field trials including the analyzed 25 objects were performed in randomized complete
block design, in four repetitions and in six environments. Seed yield was estimated
for harvest from total plot. Seed protein and oil content, fatty acid composition in seed oil
as well as glucosinolates content and the ADF and NDF fiber fractions were analyzed.

Genotyping was done using 80 microsatellite loci and 10 AFLP primer combinations,
as well as allele-specific CAPS and SNP markers for non-mutated and mutant FAD2 and
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FAD3 desaturase genes, respectively, and also SCAR markers for the ogura male-sterile
cytoplasm and the Rfo restorer gene. In total, 685 polymorphic DNA markers were analyzed.

Association analyses were performed both, for each of the six environment separately,
and for the calculated mean value of the six environments using the Genstat 17 statistical
software. DNA markers determining particular phenotype traits with statistical significance
level of p=0.05 were estimated using five parameters: estimate of regression coefficients,
standard error of estimation, t-test value, P-value, and the range of phenotypic variation
accounted by particular marker; estimation was done using the regression analysis.

The range of phenotypic variation accounted by particular marker equaled, respectively:
for seed yield, 22.4-36.1%, for oil content 20.9-42.9%, total glucosinolates 23.5-36.7%,
protein content 20.1-35.3%, and for fiber, ADF 29.8-73.2%, NDF 25,5-71,2%. As a result,
DNA markers associated with seed yield and agronomically important grain quality traits
were selected.

This work was sponsored by the Polish Ministry of Agriculture and Rural Development in the project
Biological Progress in Plant Production, task No 48.

The Authors would like to thank Professor Teresa Cegielska-Taras, Dr Laurencja Szala and
Dr Katarzyna Sosnowska for kindly providing doubled haploid lines as well as a resynthetic B. napus
line used in this work, and also Dr hab. Stanislaw Spasibonek for kindly providing rapeseed
genotypes with the changed proportion of seed oil fatty acid.
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Nasiona ro$lin uprawnych petnig kluczowa role w plonowaniu, a wigc zapewnieniu
bezpieczenistwa zywnosciowego czlowieka. O jakosci i wielkosci plonu w duzej mierze
decyduje wigor nasion, ktéry warunkuje szybkie kietkowanie oraz wyréwnany rozwoj
siewek w odpowiednich warunkach $rodowiskowych. Ulepszenie wigoru nasion rzepaku
ma istotne znaczenie w hodowli plennych odmian tego gatunku i aby go uzyskaé, nalezy
pozna¢ genetyczne podstawy m.in. kietkowania. W tym celu wykorzystano populacje
mapujacg ztozong z 78 linii podwojonych haploidéw (DH) uzyskanych z mieszaficow
pochodzacych ze skrzyzowania linii réznigcych si¢ sila kielkowania: czarnonasiennej
(M305) oraz z6ttonasiennej (Z114). Analize kietkowania populacji mapujacej Z114xM305
przeprowadzono wykorzystujac wysokoprzepustowa, zautomatyzowana metode analizy
zdolnosci i energii kietkowania przez 14 dni (Joosen, Kodde et al. 2010). Analiza ta wyka-
zala, ze badane linie DH posiadaja zréznicowana zdolno$é kietkowania (Tsg) wzgledem
linii rodzicielskich, co wraz z zaobserwowanym zréznicowaniem zabarwieniem nasion tych
linii wskazuje na transgresje alleli w tej populacji. Kolejnym etapem badan bedzie sekwen-
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Analiza genotypéw rzepaku przy uzyciu réznych typéw markerow molekularnych pozwala na okreslenie rejonéw genomu zwigzanych z waznymi gospodarczo cechami.
Celem badan byta analiza asocjacji pomigdzy fenotypem i genotypem linii i odmian hodowlanych rzepaku z kolekcji IHAR-PIB, Oddziat w Poznaniu.

MATERIAL | METODY
Materiatem to badan byfa kolekcja 25 genotypow rzepaku ozimego, w sktad ktérej wehodzity: odmiany podwéjnie ulepszone rzepaku ozimego zréznicowane pod wzgledem
cech jakosciowych, mieszarce F; CMS ogura i ich linie rodzicielskie, linie o zmienionych proporcjach kwasow tluszczowych, C18, jedno- i wielonienasycone, linia DH o
jasnej barwie nasion, a takze linia resyntetyczna rzepaku otrzymana na drodze resyntezy z gatunkéw podstawowych B. rapa i B. oleracea. Fenotypowanie wykonano w
cztero-powtorzeniowych do$wiadczeniach polowych, w ukfadzie blokéw kompletnych zrandomizowanych w dwoch miejscowosciach — Borowo i tagiewniki i trzech
kolejnych sezonach wegetacyjnych. Oceniono plon nasion (z catych poletek), a po zbiorze wykonano analize chemiczng nasion i okre$lono zawarto$¢ tluszczu, biatka,
frakeji ADF | NDF wiokna, glukozynolanow i kwasow ttuszczowych w oleju nasion. Genotypy charakteryzowano z zastosowaniem markerow 80 loci mikrosatelitarnych, oraz
10 kombinacji starteréw AFLP, przy uzyciu allelo-specyficznych markeréw CAPS i SNP dla zmutowanych i niezmutowanych genéw desaturaz - FAD2 i FAD3, a takze
markerow SCAR CMS i SCAR CO02. tacznie analizowano 685 polimorficznych markerow DNA. Analizy asocjacyjne wykonano niezaleznie dla wynikéw doéwiadczen w
szesciu $rodowiskach (2 miejscowoéci x 3 lata) oraz dla $redniej wyznaczonej dla szeéciu $rodowisk z zastosowaniem pakietu GenStat 17.

WYNIKI
Wszystkie badane w szesciu srodowiskach genotypy kolekcji roznity sie istotnie poziomem plonowania oraz skiadem chemicznym nasion (Rysunek 1A-C). W sumie
zaobserwowano 3132 asocjacje. Wyniki analiz asocjacyjnych dla poszczegolnych cech przedstawiono w tabeli 1. Markery DNA okreslajace poszczegéine cechy fenotypowe
na poziomie istotnosci p=0,05 scharakteryzowano czterema parametrami: procentem zmiennosci badanej cechy wyjaénianej przez dany marker, wartoscig estymatora,
bledem standardowym tej oceny i wartoscig prawdopodobieristwa popetnienia biedu pierwszego rodzaju (warto$¢ F); estymacji dokonano z uzyciem analizy regresji.
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(1) Badane w sze$ciu $rodowiskach genotypy rzepaku wchodzace w skiad kolekcji wykazaty istotne zréznicowanie
pod wzgledem ocenianych cech fenotypowych.

WNIOSKI

-AGG joe:M-CAC~121 365
E-AGG joe:M-CAT~163 712
E-AGG ned:M-CAG-336 38,
SSRI0CG15-366 65,

locE04-242 48,

7 23713

S 9 37,
s 3 71,
SSRI0cG41-224 38,

(2) Na podstawie otrzymanych wynikéw wyselekcjonowano markery DNA zasocjowane z plonem oraz waznymi
gospodarczo cechami jako$ciowymi nasion.

j przez markery wynosit 31,9 -
36,9%, biatka 30,4 - 35,3%, a dla widkna frakcji ADF 35,8
—73,2% oraz frakcji NDF 36,5 — 71,2%.

Badanla zostaly wykonane w ramach zadanla nr 48 na rzecz Programu Postepu |
Biologicznego w Produkcji Roslinnej na lata 2014-2020 finansowanego przez ‘
MRIRW.
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