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3. Cele zadania

- charakterystyka molekularna kolekcji genotypow rzepaku ozimego IHAR-PIB, Oddz. Poznan z
zastosowaniem markerow typu STR oraz markerow SCAR

- okreslenie dystansu genetycznego w oparciu o analiz¢ genoméw form rodzicielskich mieszancow
F1 rzepaku pochodzacych ze Spédtki HR Strzelce, z zastosowaniem markeréw typu AFLP oraz
wdrazanie do tego typu analizy markerow STR

- charakterystyka fenotypowa badanych genotypow z kolekcji IHAR-PIB, Oddz. Poznan w
doswiadczeniach polowych

3.1. Temat badawczy 1 Charakterystyka molekularna kolekcji genotypdw rzepaku ozimego
IHAR-PIB, Oddz. Poznan

Cel tematu badawczego 1

Celem tego tematu bylo zbadanie struktury kolekcji genotypéw rzepaku poprzez okreslenie
podobienstwa genetycznego i wyznaczenie markerow molekularnych charakterystycznych dla
badanych genotypdw z kolekcji IHAR-PIB, Oddz. Poznan

Material i metody

Materiat roslinny obejmowat 25 genotypow rzepaku ozimego zebranych w Kkolekcji PB16 i
obejmujacych polskie 1 zagraniczne odmiany populacyjne, genotypy rzepaku wytworzone w IHAR-
PIB, Oddz. Poznan w wyniku wieloletnich prac badawczych i hodowlanych, jak réwniez
zarejestrowane polskie 1 zagraniczne odmiany populacyjne i mieszancowe zgromadzone w kolekcji
IHAR-PIB, Oddz. Poznan.

Genomowy DNA wyizolowano metoda ekstrakcji buforem CTAB wedlug Doyle’a (1990); stezenie
prob zostato ujednolicone do ok. 50-100 ng/ pl. Obecnos¢ mesko-sterylnej cytoplazmy typu ogura
(CMS ogura), genu restorera Rfo oraz form allelicznych genéw desaturaz FAD3 i FAD2
monitorowano, odpowiednio: markerami typu SCAR oraz metodg SNaPshot w systemie ‘multipleks
fluorescencyjny’ (Mikotajczyk i in., 2011), jak rowniez kodominujagcymi markerami typu CAPS
(Falentin i in., 2007).

Wybrano 25 loci mikrosatelitarnych (Li i in., 2013), innych niz analizowane w roku poprzednim.
Analizg prowadzono metoda amplifikacji PCR z zastosowaniem par specyficznych starterow w
systemie ’M13-tailing’. Produkty amplifikacji rozdzielano metoda elektroforezy kapilarnej z
zastosowaniem ABI Prism 3130XL GeneticAnalyser firmy Applied Biosystems w systemie
wielokrotnym i odczytywano przy uzyciu oprogramowania PeakScanner, a nast¢pnie zapisano w
systemie binarnym i analizowano z zastosowaniem oprogramowania GenStat.

Wyniki
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Scharakteryzowano poszczegdlne genotypy badanej kolekcji PB16 ze wzgledu na wystgpowanie
mesko-sterylnej cytoplazmy CMS ogura, genu restorera Rfo oraz niezmutowanych (odpowiednio ‘A’
i ‘C’) 1 zmutowanych (‘a’ i ‘c’) alleli genow desaturazy FAD3 w genomach A i C rzepaku, a takze
form allelicznych gendéw desaturazy FAD2 w genomie A rzepaku. W oparciu o analizy z
zastosowaniem markeréw mikrosatelitarnych (STR) wyznaczono wartosci  podobienstwa
genetycznego pomi¢dzy badanymi obiektami, ktore wyrazono graficznie w formie dendrogramu.

Po zbiorze i ocenie materialu siewnego wybrano kolejnych 25 genotypdw (kolekcja PB17) do
doswiadczen polowych w nastepnym sezonie wegetacyjnym, 2016/ 17. W celu sprawdzenia czystosci
wybranych genotypoéw, wyizolowano genomowy DNA oraz przeprowadzono analizy na obecno$é
CMS ogura, genu restorera Rfo oraz form allelicznych genéw desaturaz FAD2 i FAD3.

Dyskusja

Markery mikrosatelitarne stanowig dogodne narzedzie analizy genotypdw, szczegdlnie w badaniach
mapowania QTL (Piquemal i in.; 2005; Delourme i in.; 2006; Basunanda i in., 2010) i asocjacyjnego
(Hasan i in., 2006; Basunanda i in., 2007). Stosowane sg w wielu osrodkach do badan podobienstwa i
zroéznicowania genetycznego w obrebie kolekeji genotypdéw (Hasan i in., 2008), co umozliwia badanie
struktury populacji, a takze optymalny dobor form rodzicielskich do dalszych krzyzowan (Zhao i in.,
2007; Mikotajczyk, 2007; Snowdon i in., 2009). Ponadto, sg szczegdlnie istotne do charakterystyki
nowych genotypéw wytworzonych na drodze resyntezy z gatunkéw podstawowych (Yang i in., 2016).
Analizy markerami mikrosatelitarnymi Stanowig istotne uzupetnienie nowych, wysokowydajnych
metod analizy genomu i fenomu. Ze wzgledu na ich uniwersalny charakter, mikrosatelity umozliwiaja
zestawianie wynikow analiz genotypow roznych populacji i kolekcji (Mikotajezyk, 2007; 2008;
Olejniczak i Mikotajczyk, 2013; Nurasanah i Ecke., 2016). W toku realizowanych prac otrzymano
powtarzalne i jednoznaczne wyniki genotypowania w postaci produktow amplifikacji poszczeg6lnych
loci o zdefiniowanych dtugos$ciach, zgodnych z danymi literaturowymi. Dotad, w tego typu badaniach
prowadzonych w IHAR-PIB, Oddziat w Poznaniu, stosowano markery RAPD (Bartkowiak-Broda i
in., 2003; Nowakowska i in., 2004; Bocianowski i in., 2014), oraz AFLP (Liersch i in., 2016). Obecne
badania maja na celu wdrozenie analiz markerami mikrosatelitarnymi i zastosowanie ich do okre$lania
struktury populacji, wzoréw prazkowych genotypow rzepaku, a takze badan asocjacyjnych.

Whnioski

Dotad, w wyniku badan z zastosowaniem markerow loci STR w Temacie badawczym 1.,
zdefiniowano pule 50 loci mikrosatelitarnych dogodnych do badan podobienstwa i zréznicowania
genetycznego pomiedzy réznymi genotypami form hodowlanych rzepaku. W roku ubieglym - 25, i
kolejne 25 - w biezacym. Znaczna wigkszo$¢ tych markeréw wykazywata polimorfizm w obrebie
badanych genotypow i cechowata si¢ powtarzalno$cia. Znajda one zastosowanie do analiz kolejnej
puli 25 nowych genotypow w nowej serii doswiadczen polowych i genetycznych. Ponadto, zostang
wykorzystane do planowanych badan zrdznicowania genetycznego w obrebie badanej kolekcji
genotypow rzepaku w perspektywie analiz asocjacyjnych z cechami fenotypowymi zwigzanymi ze
strukturg plonu oraz cechami jako$ciowymi, wptywajacymi na warto$¢ agronomiczng poszczegolnych
genotypdw. Jednak konieczne jest dalsze poszerzanie stosowanej puli loci STR, poniewaz zwigksza to
precyzyjno$¢ i wiarygodnos$¢ stosowanej metody. W dalszej realizacji projektu planowane jest
zastosowanie kolejnych markeréw loci STR.

3.2. OKreSlenie dystansu genetycznego w oparciu o analize genomoéw linii rodzicielskich
mieszancow F; rzepaku ozimego odmian rzepaku w hodowli heterozyjnej Spétki HR Strzelce,
Oddzial Borowo.

Cel tematu badawczego 2

Celem tematu byto poznanie na poziomie molekularnym zrdéznicowania genetycznego populacji linii
rodzicielskich mieszancow F1 z mesko-sterylng cytoplazma typu ogura oraz z genem restorerem Rfo,
a takze linii dopekniajacych, pochodzacych z materiatéw hodowlanych Spotki HR Strzelce - Grupa
IHAR.

Material i metody



Materiat ro$linny stanowito 30 nowych linii wykorzystywanych w hodowli odmian mieszancowych
F1 z wykorzystaniem systemu mgskiej sterylnosci typu ogura, znajdujgce si¢ w kolekcji Spotki HR
Strzelce - Grupa IHAR. Kolekcja ta obejmowata: linie CMS ogura, linie z genem restorerem (Rfo), a
takze linie dopetniajace dla CMS ogura i hodowlane.

Genomowy DNA wyizolowano z szeSciodniowych liScieni lub mitodych liSci rzepaku metoda
ekstrakcji buforem CTAB (Doyle i Doyle 1990). Jakos¢ i st¢zenie otrzymanych prob DNA oceniano
stosujac elektroforezg w 0.8% zelu agarozowym wybarwianym Roti® - GelStain (Carl Roth GmbH
+Co. KG Karlsruhe, Germany), a takze metodg analizy spektrofotometrycznej przy dtugosciach fal
260, 280 i 234 nm (NanoDrop 2000, ThermoFisher Scientific ).

Obecnos¢ mesko-sterylnej cytoplazmy typu ogura oraz genu restorera Rfo badano przy uzyciu
specyficznych markeréw SCAR w systemie multipleks (Mikotajczyk i in., 2010).

Analize markerami AFLP (Vos i in., 1995) prowadzono z zastosowaniem kombinacji 10 starteréw
AFLP znakowanych fluorescencyjnie, opartych na enzymach restrykcyjnych EcoRl i Msel, przy czym
reakcj¢ preamplifikacji weryfikowano stosujac elektroforeze w 1,5% zelu agarozowym. Otrzymane
produkty analizowano metodg elektroforezy kapilarnej w systemie ABI PRISM 3130XL, w kapilarach
o dlugosci 36 cm, polimerze POP7, stosujac filtr G5 i1 standardowy modut elektroforezy
FragmentAnalysis 36 _POP7, a nastgpnie odczytywano przy uzyciu oprogramowania PeakScanner1.0.

Do badan z zastosowaniem markeréw mikrosatelitarnych wykorzystano przetestowane w ubiegltym
roku pary starteréw specyficznych dla 25 loci, wedtug metody opisanej w temacie badawczym nr 1.

Wyniki

Na podstawie analizy molekularnej typu AFLP 30 genotypow rzepaku ozimego z zastosowaniem 10
kombinacji starterow AFLP otrzymano 441 produktow amplifikacji w tym 241 polimorficznych.
Jeden starter generowal S$rednio 44,1 markera. Liczba polimorficznych fragmentow DNA dla
pojedynczego startera wahata si¢ od 5 do 47. W reakcji ze starterem E-AGG JOE : M-CAT otrzymano
najwieckszg liczb¢ polimorficznych fragmentow DNA —47. Najwyzszy poziom polimorfizmu — 82,5%
otrzymano dla kombinacji starterow E-ACC NED : M-CTC. Poziom polimorfizmu dla
poszczegolnych kombinacji starterow wahat si¢ od 9,8% do 82,5%. Wszystkie kombinacje starterow
réznicowaly badane genotypy rzepaku ozimego. Zmienno$¢ genetyczng badanych obiektow
oszacowano stosujac miar¢ Nei 1 Li (1979), ktéra postuzyta do hierarchicznego grupowania 30
genotypoéw metodg srednich potgczen. Dendrogram utworzony na podstawie markeréw AFLP dzieli
badane genotypy na trzy zasadnicze grupy. W grupie pierwszej znajduje si¢ 17 genotypow, w tym 8
linii z genem restorerem (Rfo), dwie odmiany Alister i Kuga oraz 7 linii hodowlanych. Druga,
najmniej liczng grupe, 7 genotypow, stanowig linie z mesko-sterylng cytoplazma typu ogura. Trzeci
klaster tworza linie dopehiajace dla systemu CMS ogura oraz dwie odmiany i linie hodowlane
rzepaku ozimego.

W oparciu o analizy markerami mikrosatelitarnymi wyznaczono wartosci podobienstw genetycznych
pomigdzy badanymi obiektami oraz wyrazono graficznie w formie dendrogramu. Na tej podstawie
mozna wyrdzni¢ dwie zasadnicze grupy podobienstw. Jedna z nich obejmuje cze$¢ badanych
genotypow linii hodowlanych, a druga — linie z mesko sterylng cytoplazma CMS ogura, a takze linie
dopetniajace i pozostate odmiany hodowlane oraz linie z genem Rfo. Ponadto, linie CMS dzielg si¢ na
dwie kategorie, z ktorych jedna stanowi odrgbng grupe, druga natomiast wykazuje podobienstwo do
linii dopetiajacych oraz pozostatych odmian hodowlanych .

Ponadto, w badanych liniach rzepaku zweryfikowano i potwierdzono wystepowanie mesko-sterylnej
cytoplazmy CMS ogura oraz genu restorera Rfo.

Dyskusja

Warunkiem koniecznym do osiggnigcia postgpu biologicznego w rolnictwie jest wykorzystanie w
programach hodowlanych metod biometrycznych i nowoczesnych technik biotechnologicznych
opartych na najnowszej wiedzy z zakresu biologii i genetyki (Swiecicki i in. 2011; Jarska i in. 2015;
Switonski i Malepszy 2012). W procesie hodowlanym odmian mieszancowych rzepaku ozimego
poszukuje si¢ metod, ktore pozwolityby na wczesng selekcje  komponentow rodzicielskich



mieszancow F1. Na podstawie badan wykonanych w réznych gatunkach ro$lin uprawnych wykazano,
ze jednym z elementéw pozwalajacych na uzyskanie wysokiego efektu heterozji w plonie nasion jest
dystans genetyczny form rodzicielskich wykorzystywanych do tworzenia mieszanca F1 (Fu i in.
2014). Efektem prac z zastosowaniem markeré6w molekularnych jest wykazanie zréznicowania
genetycznego materiatdow hodowlanych pozwalajacych na selekcje komponentow rodzicielskich do
tworzenia odmian mieszancowych, czego przykladem jest odmiana mieszancowa zrestorowana
Poznaniak utworzona w oparciu o system CMS ogura, ktorej komponenty rodzicielskie (MS 83 x
BR26) wyselekcjonowano z odrgbnych klastréw (Liersch i in. 2012). Uzyskane wyniki badan zaréwno
w 2015 roku jak i biezacym roku wskazujg na mozliwo$¢ wykorzystania markerow molekularnych
AFLP oraz STR do oceny zmiennos$ci genetycznej linii rodzicielskich mieszancow. Potwierdzaja to
takze wyniki badan uzyskanych na réznych kolekcjach genotypdéw rzepaku analizowanych za pomoca
markeréw molekularnych typu AFLP (Faltusova i in. 2011; Lii in. 2011; Liersch i in. 2016; Szata i in.
2016), a takze STR (Nurasanah i Ecke 2016).

Whioski

Analiza molekularna linii rodzicielskich mieszancow F1 rzepaku ozimego pozwolita na oszacowanie
dystansu genetycznego migdzy nimi i pogrupowata je zgodnie z pochodzeniem, Zatem otrzymane
markery molekularne typu AFLP i STR znajda zastosowane w analizach asocjacyjnych oraz
poszukiwaniu zwigzku pomigdzy poszczegodlnymi markerami a zmienno$cig fenotypowa genotypow
rzepaku ozimego.

3.3. Temat badawczy 3: Charakterystyka fenotypowa badanych genotypow z kolekcji IHAR-
PIB Oddz. Poznan

Cel tematu badawczego 3

Celem tematu byta ocena zmiennosci fenotypowej kolekcji PB16 obejmujacej 25 genotypdw rzepaku
w wielopowtorzeniowych do§wiadczeniach polowych z uwzglednieniem warunkow $rodowiskowych
oraz rozmnozenie Kolejnych 25 genotypow (kolekcja PB17) w celu otrzymania nasion do dalszych
badan.

Material i metody

Materiat ro$linny stanowito 25 linii rzepaku kolekcji PB16, bedacej obiektem badan w Temacie 1.,
obejmujgcej genotypy wytworzone i znajdujace sie w kolekcji IHAR-PIB, Oddz. Poznan: linie CMS
ogura i linie restorery Rfo, linie podwojonych haploiddbw o0 zmienionym sktadzie kwasow
thuszczowych w oleju nasion, linie DH o zottej barwie nasion, polskie i zagraniczne odmiany
populacyjne, a takze linie rzepaku otrzymane w wyniku resyntezy z gatunkow podstawowych.

Dos$wiadczenia polowe prowadzono na polach do$wiadczalnych HR Smolice Oddziat Lagiewniki i
HR Strzelce Oddziat w Borowie. W sezonie wegetacyjnym 2016, w okresie od marca do zbioru
wykonano zabiegi uprawowe i pielggnacyjne zgodnie z obowigzujaca metodyka.

Obserwacje fenotypowe i fenologiczne obejmowaty: bonitacje przezimowania, obsadg¢ roslin po zimie,
pomiar zawartosci chlorofilu w lisciach, oznaczenie daty poczatku i konca kwitnienia, pomiar
wysokosci ro$lin oraz bonitacje wylegania. Ocena cech struktury plonu obejmowata: liczbg
rozgalezien, liczbe tuszczyn na roslinie, dtugos¢ tuszezyn, liczbe nasion w tuszczynie oraz mase 1000
nasion. Po zbiorze oceniono plon nasion z catych poletek (przeliczony na jednostke dt-ha™), a w
zebranych nasionach zbadano cechy biochemiczne: zawarto$¢ tluszczu (NMR), sktad kwasow
thuszczowych (chromatografia gazowa), zawartos$¢ i sktad glukozynolanow (chromatografia gazowa),
a zawarto$¢ wiokna pokarmowego frakcji ADF i NDF, bialka i thuszczu metoda bliskiej podczerwieni
(NIRS).

Na poletkach doswiadczalnych IHAR w Poznaniu rozmnozono kolejne genotypy (kolekcja PB17), w
celu zatozenia nowej serii do$wiadczen na polach doswiadczalnych HR Smolice Oddziat Lagiewniki i
HR Strzelce Oddziat w Borowie. Przed siewem zbadano cechy biochemiczne nasion. Ponadto,
zweryfikowano obecnos¢ genu restorera Rfo i mesko-sterylnej cytoplazmy typu ogura, jak réwniez
okreslono formy alleliczne genéw desaturaz FAD2 i FAD3, z zastosowaniem odpowiednich markeréw
genetycznych; analizy kolekcji PB17 markerami genetycznymi przedstawiono w Temacie 1.



Doswiadczenia polowe wysiano w ukladzie blokow kompletnie zrandomizowanych, w czterech
powtdrzeniach. Na polu doswiadczalnym HR Smolice Oddzial Lagiewniki obiekty wysiano
29.08.2016, a HR Strzelce — Grupa IHAR, Oddzial Borowo 27.08.2016. W doswiadczeniach
polowych w obu miejscowosciach wykonano: oceng punktowa wschodow i stanu przed zimg w skali
1-9 na wszystkich obiektach doswiadczenia, Okreslono obsad¢ roslin przed zimg oraz zawartos$¢
chlorofilu w roslinach. Pomiar zawartos$ci chlorofilu w liSciach wykonano przy uzyciu chlorometru N
tester SPAD-502 (Soil Plant Analysis Development).

Wyniki

Wszystkie badane genotypy kolekcji PB16 wykazywaty istotne rdéznice pod wzgledem plonu nasion,
cech struktury plonu oraz innych cech fenotypowych. Najnizej plonowata linia PN43 o wysokiej
zawarto$ci kwasu oleinowego, a najwyzej odmiana rzepaku ozimego PN 52 Sherlock.

Analiza chemiczna sktadu kwasow tluszczowych nasion uwidocznita réwniez duza zmiennos$é
zawarto$ci kwasoéw thuszczowych: oleinowego (od 59,68 do 76,10%), linolowego (od 9,05 do
22,80%), linolenowego (od 4,90 do 11,28%) oraz tluszczu w nasionach (od 42,01 do 47,27%). Duze
zroéznicowanie badane obiekty wykazaly takze w zawartosci sumy glukozynolanéw (od 5,63 do
18,25umol g?) oraz glukozynolanéw alkenowych (od 2,70 do 12,75 pmol g*%).

Analizy nasion wykonane metoda bliskiej podczerwieni potwierdzily zrdéznicowanie jako$ciowe
badanych genotypow pod wzglgdem zawartosci biatka i widkna (ADF, NDF). Zawartos¢ neutralnej
frakcji wiokna (NDF) wahata si¢ od 20,29% dla linii CMS PN40 do 27,00% dla odmiany Starter PN
33, a kwasnej frakcji (ADF) od 16,66% dla genotypu o z6ltej barwie okrywy nasiennej PN 36 — Z114
do 21,90% dla genotypu o czarnej barwie okrywy nasiennej PN 52 — odmiana Sherlock. Zawarto$é¢
biatka wahata si¢ od 20,08% dla PN 31- odmiana Monolit do 23,24% dla PN 50- linia resyntetyczna
rzepaku S1.

Wykonana przed siewem doswiadczen ocena biochemiczna nasion rzepaku 25 badanych obiektow
(PB17) wykazata ich zréznicowanie pod wzgledem: procentowej zawartoSci thuszczu w nasionach w
zakresie od 36,4 do 49,8%, zawarto$ci widkna NDF do 19,6 do 29,7%, zawarto$ci widkna ADF do
11,6 do 22,7% oraz zawartos$ci biatka ogdlnego w zakresie od 20,6 do 25,2%.

Analiza biochemiczna sktadu kwasoéw tluszczowych nasion w obrgbie kolekcji PB17 uwidocznita
réowniez duzg zmienno$¢ zawartosci: kwasu oleinowego (56,2 - 79,3%), kwasu linolowego (7,5 -
25,3%), kwasu linolenowego (3,5 - 12,2%). Duze zréznicowanie badane obiekty wykazaty takze pod
wzgledem zawartosci sumy glukozynolanéw (3,1 - 25,5umol g™) oraz glukozynolanéw alkenowych
(1,3 -21,7 umol g™).

Istotne zrdéznicowanie obiektow stwierdzono w stanie roslin przed zimg na poletkach do§wiadczalnych
oraz w zawartos$ci chlorofilu w lisciach badanych obiektow, ktora ksztaltowata si¢ w zakresie od 40,7
do 48,8 jedn. SPAD.

W celu okreSlenia zwigzku obserwowanych polimorficznych markeréow AFLP z cechami
fenotypowymi rzepaku kolekcji PB16, zidentyfikowanych w roku 2015, zastosowano analiz¢ regresji
(Hastie 1 Tibshirani 1990). Badane genotypy roznity si¢ poziomem plonowania oraz skladem
chemicznym nasion. Do okre$lenia zwigzku markerow z wybranymi cechami fenotypowymi
wykorzystano 362 markery. Procent catkowitej zmienno$ci fenotypowej wyjasnianej przez
poszczegbdlne markery wynosit: dla plonu nasion od 20,1 do 45,7%, procentowej zawartosci oleju w
nasionach od 16,0 do 30,1%, zawartosci kwasu oleinowego od 18,5 do 36%, kwasu linolowego od
18,5 do 47,8%, kwasu linolenowego od 18,1 do 42,1%, sumy glukozynolanéw od 16,0 do 44,8%, a
glukozynolanéw alkenowych od 13,2 do 43,8%. Analizujac plon nasion stwierdzono, ze 5 markerow
bytlo zwigzanych z wyzszym plonowaniem genotypéw rzepaku. Czternascie markeréw bylo
zwiazanych z zawartoécig tluszczu w nasionach rzepaku, z czego tylko jeden z jego nizsza
zawarto$cig. Dla najwazniejszych kwasow thuszczowych: oleinowego C18:1 - siedem markerow bylo
zwigzanych z wyzszg zawartos$cig tego kwasu; dla linolowego C18:2 wszystkie markery miaty warto$¢
ujemna co oznaczalo nizsza zawarto$¢ tego kwasu w oleju nasion, a dla linolenowego C18:3 - 5
markeréw zwigzanych bylo z podwyzszeniem wartosci tej cechy, a trzy z jej obnizeniem. Dziewig¢
markeréw byto zwigzanych z zawartoscig glukozynolanow, a dziesig¢ z zawarto$cig glukozynolanow



alkenowych w nasionach. Blisko polowa markerow byta zwigzana z obnizeniem zawartosci tych
zwigzkow w nasionach rzepaku.

Dyskusja

W przeprowadzonych doswiadczeniach polowych kolekcji PB16 stwierdzono istotne zréznicowanie
pod wzgledem wiekszo$ci badanych cech. Wyniki otrzymane w do§wiadczeniu sa zgodne z wezesniej
uzyskanymi przez Wojtowicza i Musnickiego (2001), Szat¢ (2012) oraz Nowosad 1 in. (2016). Istotne
zroznicowanie analizowanych w do$wiadczeniach genotypéw odnotowano dla plonu, zawarto$ci
thuszczu, biatka i widkna oraz sktadu kwasow tluszczowych i zawartosci  glukozynolanow. Cechy te
sa modyfikowane takze przez zmienne warunki Srodowiska w okresie dojrzewania nasion (Friedt i
Snowdon 2009; Liersch i in. 2013; Spasibionek 2013).

W przeprowadzonych w projekcie badaniach 25 genotypéw rzepaku uzyskano 8 markerow AFLP
zwigzanych z zawartoscig tych zwigzkéw w nasionach. Szczegdlng warto$¢ beda mialy markery
molekularne zasocjowane z obnizeniem zawartoSci zwigzkéw antyzywieniowych. Ponadto
stwierdzono zwigzek markeré6w molekularnych z zawartoscig thuszczu w nasionach oraz kwasami
thuszczowymi: oleinowym, linolowym i linolenowym. Dla procentowej zawartosci tluszczu w
nasionach oraz kwasu oleinowego byly to markery zwigzane z wyzszg zawartoscig, a dla kwasu
linolowego z obnizong zawarto$cia tego kwasu w oleju z nasion rzepaku. Jezeli otrzymane wyniki si¢
potwierdzg w dalszych badaniach to niektére z tych markerow beda mogly by¢ pomocne w selekcji na
poszczegolne cechy.

Whioski

Badany material roslinny wykazuje duze zrdéznicowanie fenotypowe niezbgedne do analiz
fenotypowania i genotypowania. Wyniki uzyskane na podstawie badan w czterech $rodowiskach
pozwolity na wstepne wyselekcjonowanie markerow zwigzanych z wybranymi cechami
fenotypowymi. W celu potwierdzenia zwigzku poszczegélnych markeréw z plonem nasion i
pozostalymi cechami fenotypowymi rzepaku badania bedg kontynuowane w kolejnym sezonie.



