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Analiza asocjacji markeréw mikrosatelitarnych
i AFLP z elementami struktury plonu i plonem
kolekceji genotypdw rzepaku ozimego
(Brassica napus L.)*

Markery molekularne stosowane w programach hodowli roslin (marker-assisted
selection, MAS) stanowia dogodne narzedzie zwigkszajace efektywnosé procesu
selekeyjnego, jak réwniez podnoszace skutecznosé selekcji fenotypowej, zwlaszeza dla
cech dziedziczonych poligenicznie lub o niskim poziomie odziedziczalnosci.

Celem pracy byto okreslenie asocjacji pomigdzy cechami fenotypowymi zwigzanymi
z plonem a genotypem linii i odmian rzepaku ozimego z kolekcji IHAR — PIB, Oddziat
w Poznaniu. Badana kolekcja obejmowata: polskie i zagraniczne odmiany rzepaku
ozimego podwdjnie ulepszonego; mieszafice F, CMS ogura i ich komponenty
rodzicielskie — linie mesko-sterylne i linie restorera (Rfo); linie o zmienionych
proporcjach kwaséw  thuiszczowych C:18, jedno- i wielonienasyconych, uzyskane na
drodze mutagenezy chemicznej i ich rekombinanty; linia o jasnej barwie okrywy
nasiennej i obnizonej zawartosci widkna oraz linia rzepaku otrzymana na drodze
resyntezy de novo z gatunkéw podstawowych B. rapa i B. oleracea.

* Badania zostaly wykonane w ramach zadania nr 48 w programie Postep Biologiczny w Produkeji Roslinnej 2014—
2020 finansowanym przez MRiRW.

157



Alina Liersch ...

Doswiadczenia polowe kolekcji 25 genotypéw przeprowadzono w uktadzie blokéw
kompletnych losowanych, w czterech powtorzeniach, dwéch miejscowosciach i trzech
kolejnych sezonach wegetacyjnych. Plon nasion oceniono na podstawie zbioru z catych
poletek, a po zbiorze okreslono mas¢ 1000 nasion ($rednia z czterech préb dla kazdego
badanego obiektu). Pomiary biometryczne struktury plonu wykonano na 100 tuszczynach
z kazdego genotypu, pobranych 2 tygodnie przed zbiorem ze $rodkowej czgsci pedu
gtéwnego pigciu roslin,

Genotypy charakteryzowano z zastosowaniem 84 /loci mikrosatelitarnych oraz 10
kombinacji starteréw AFLP, jak réwniez przy uzyciu allelo-specyficznych markeréow
CAPS 1 SNP oraz markeréw SCAR dla mesko-sterylnej cytoplazmy typu ogura i genu
restorera Rfo. Lgcznie analizowano 779 polimorficznych produktéw amplifikacji DNA,
Analizy asocjacyjne wykonano niezaleznie dla wynikow doswiadczen w  szesciu
srodowiskach z zastosowaniem pakietu GenStat 18. Markery DNA okreslajgce takie
cechy fenotypowe jak plon nasion i strukturg plonu na poziomie istotnosci p=0,05
scharakteryzowano pigcioma parametrami, ktérymi sg: wartosé estymatora, blad
standardowy tej oceny, wartos¢ statystyki testowej t, wartog¢ popetnienia bledu
pierwszego rodzaju oraz zakres zmiennosci badanej cechy fenotypowej okreslanej przez
dany marker; estymacji dokonano z uzyciem analizy regresji.

Zakres zmiennosci fenotypowej wyjasnianej przez poszczegblne markery wyniost,
odpowiednio: dla plonu nasion 12,1%-45,7%, liczby tuszczyn na roslinie 12,3%-35,6%,
dtugosci tuszezyn 12,1%-38,5%, liczby nasion w tuszczynie 12,1%-61,3%, oraz MTN
12,0%-55,1%. Na podstawie uzyskanych wynikéw wyselekcjonowano markery DNA
zasocjowane z plonem, a takze najwazniejszymi cechami struktury plonu.
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Markery molekularne stosowane w programach hodowli roélin (ang. marker-assisted selection, MAS) stanowig dogodne narzedzie zwigkszajace efektywnosé

procesu selekcyjnego, jak réwniez podnoszace skutecznosé selekeji fenotypowej,

odziedziczalnosci.

zwiaszcza dla cech dziedziczonych poligeniczne lub o niskim poziomie

Celem pracy byto okreslenie asocjacji pomiedzy cechami fenotypowymi zwigzanymi z plonem a genotypem linii i odmian rzepaku ozimego z kolekcji IHAR-PIB
Oddziat w Poznaniu. Badana kolekcja obejmowata polskie i zagraniczne odmiany rzepaku ozimego oraz materiat wytworzony w IHAR-PIB Oddziat w Poznaniu w

wyniku wieloletnich prac badawczych i hodowlanych: mieszarice F1 i komponenty rodzicielskie,
skfadzie chemicznym nasion, linia o jasnej barwie okrywy nasiennej oraz linia rzepaku otrzymana n

linie podwojonych haploidéw i rekombinanty o zmienionym
a drodze resyntezy de novo z gatunkéw ancestralnych.

@ Genotypowanie Charakterystyka molekularna kolekcji genotypéw rzepaku PB14-17

W badanej kolekcji, obecnosé mesko-sterylnej cytoplazmy typu ogura (CMS ogura), genu restorera Rfo oraz form allelicznych genéw desaturaz FAD3 i FAD2
monitorowano, odpowiednio: markerami typu SCAR w systemie multipleks, metoda SNaPshot (Mikolajczyk i in., 2011), oraz markerami typu CAPS (Falentin i in.,
2007) (Rys. 1.; Tabela 1). Do analiz podobieristw genetycznych w obrebie badanej kolekcji wykorzystano 10 kombinacji starteréw AFLP i 85 markeréw loci
mikrosatelitarnych. Wyniki przedstawiono w formie dendrogramu (Rys. 2.); wykonano 102 réine analizy molekularne, uzyskujac 779 polimorficznych produktéw

amplifikacji DNA

SNapshot
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Rysunek 1.. Przykladowe wyniki analiz kolekcji

PB14-17 z zastosowaniem markerdw:

multipleks SCAR, SNaPshot oraz CAPS

25 genotypéw kolekcji PB14-17 badano w dwéch
$rodowiskach - Borowo i tagiewniki, w trzech
kolejnych sezonach wegetacyjnych: 2014/2015,
2015/2016, 2016/2017. Plon nasion oceniono na
podstawie zbioru z calych poletek, a po zbiorze

oceniono mase 1000 nasion.

Rysunek 3. Odleglosci fenotypowe 27
kolekeji genotypow rzepaku PB 14-17 e
na podstawie badafi plonu nasion | =25
jego struktury. o

O

Fenotypowanie Charakterystyka fenotypowa kolekcji genotypdw rzepaku PB 14-17

Tabela 1. Zestawienie wynikéw analiz kolekcji PB14-17 z zastosowaniem

analzy SNaPshot, markeréw SCAR oraz CAPS
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Asocjacje Analizy asocjacyjne pomigdzy genotypami i plonem oraz cechami struktury plonu ™2

by Rys. 2. Dendrogram podobieristw genetycznych
wi/wt w obrebie kolekcji PB14-17

Pomiary elementéw struktury plonu: liczby rozgatezieri na
roslinie i liczby fuszczyn na roslinie wykonano na 10 roglinach
pobranych z poletka na 2 tygodnie przed zbiorem nasion, a
diugosci tuszczyny, liczby nasion w tuszczynie wykonano na
100 ynach ych ze dkowej czesci pedu
giéwnego kazdego genotypu (Rys.3, Tab. 2). Badane genotypy
réznity sie istotnie pod wzgledem badanych cech, co
pozwolifo do wykorzystania tych materiaiéw do wykonania
analiz jnych z mark i molek e

Tabela 2. Plon i cechy struktury plonu w cyklu trzyletnich doéwiadczer polowych
w Borowie i tagiewnikach - 2015 - 2017
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‘cechami struktury plonu.

Dla szesciu Srodowisk obserwowano
asocjacje 19 markeréw DNA z plonem i
trzema cechami struktury plonu (Tab. 3):
= plon nasion - 8 SSR, 3 AFLP

= liczba rozgatezien - 1 SSR

= di. tuszczyny - 1 marker SSR, 2 AFLP

® MTN - 1 SSR, 3 AFLP
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Badania zostaly wykonane w ramach zadanie nr 48 w programie Postep
Biologiczny w Produkeji Roslinne] 2014-2020 finansowanym przez MRIRW

$rodowiskach dla plonu i cech struktury plonu

v’ Scharakteryzowano kolekcje rzepaku ozimego PB14-17 z zastosowaniem markeréw DNA typu SCAR, SNP oraz CAPS,
a takze 10 kombinacjami starteréw AFLP i 85 loci SSR
v Przeprowadzono precyzyjng analize fenotypowa kolekcji PB14-17 badanej w dwéch miejscowosciach i w trzech

v’ Okreslono asocjacje genotyp/srodowisko dla kolekcji PB14-17, w szesciu $rodowiskach, zidentyfikowano grupy

markeréw zasocjowanych z waznymi gospodarczo cechami takimi jak plon nasion i cechy struktury plonu

v' Planowana jest analiza genotypowa kolekcji z zastosowaniem technik nowej generacji, NG, w celu zwiekszenia

specyficznosci analiz asocjacyjnych i identyfikacji markeréw DNA mogacych znalezé praktyczne zastosowanie do
selekcji genotypow rzepaku o wysokiej wartosci agronomicznej






