Postep Biologiczny w Produkcji Roslinnej, Zadanie 26, 2024 rok
Tytul zadania: Badania nad zwi¢kszeniem zdolnosci do plonowania odmian rzepaku ozimego
(Brassica napus L.) poprzez wykorzystanie zrodel odpornosci na stresy biotyczne i abiotyczne

oraz poszerzenie zmiennosci genetycznej
Kierownik zadania: do 30.09.2024r.: dr hab. Katarzyna Mikotajczyk; od 1.10.2024r.: dr Marcin Matuszczak

STRESZCZENIE

Celem projektu jest: 1) Wprowadzanie wybranych cech odpornosciowych do rzepaku ozimego (Brassica napus L.) na
drodze resyntezy, 2) Opracowanie metody pozwalajacej na ocen¢ odpornosci genotypdéw na osypywanie w warunkach
kontrolowanych, 3) Identyfikacja markeréw DNA specyficznych dla roznych Zrodet odpornosci na infekcje kita kapusty
powodowang przez pasozytniczego pierwotniaka Plasmodiophora brassicae Wor., 4) Opracowanie markerow
funkcjonalnych dla cech istotnych w hodowli nowych odmian rzepaku ozimego.

W 2024 roku wykonano nastepujace prace:

Temat badawczy 1: Diploidalne formy rodzicielskie uzyte do resyntezy rzepaku de novo stwarzajaz mozliwosci
zwigkszenia zroznicowania genetycznego oraz stanowig zrodto poszukiwania odpornosci na choroby i stres abiotyczny.
Wykonano krzyzowanie dla 24 kombinacji krzyzowkowych i dla 7 genotypow: miedzy B. rapa, B. oleracea i mieszancami
mi¢dzygatunkowymi z odpornoscia na choroby (18) oraz miedzy B. rapa, B. oleracea i rzepakiem Valerian F1 (6).
Uzyskano 25 mieszancow: B. rapa (ECD 4) x B. oleracea (Boma) (9) i B. rapa (Siloga) x rzepak Valerian F1 (16).
Potwierdzono mieszancowo$¢ uzyskanych form za pomoca cytometrii przeptywowej. Podjeto kolejng probe sprowadzenia
odmian B. rapa i B. oleracea charakteryzujacych si¢ odpornoscia na choroby i stres abiotyczny, ale nie udato si¢ uzyskac
nasion.

Temat badawczy 2: Badano odpornos¢ rzepaku 0zimego na pekanie tuszczyn za pomocg dwoch metod. Stosujac metode
polegajaca na ocenie sily potrzebnej do pgknigcia tuszczyny przebadano 96 genotypdéw oraz 4 odmiany wzorcowe.
Wykonano 6000 testow. W spotce HR Strzelce Sp. z 0.0. Grupa IHAR wykonywano dla tych samych genotypow analizy
przy uzyciu metody polegajacej na ocenie czasu potrzebnego do peknigcia tuszczyny. Poddany ocenie materiat roslinny
charakteryzowat si¢ wysoka odpornoscia na pgkanie tuszczyn. Wigksza odpornoscia odznaczaly si¢ odmiany mieszancowe
— LG Arnold, DK Excited, niz odmiany populacyjne — Kuba i Derrick. Dokonano poréwnania dwoch stosowanych metod
oceny odpornosci na pekanie tuszczyn. Wykazano wysoce istotny ale niski - 0,27 (a=0,01) zwigzek korelacyjny pomi¢dzy
wynikami uzyskanymi r6znymi metodami. Wskazuje to na potrzebg kontynuowania badan nad optymalizacja metody
oceny wytrzymalosci tuszczyn na pgkanie.

Temat badawczy 3: Analizowano specyficzno$¢ markera SCAR ‘Tosca’ dla odporno$ci na kite kapusty. Badano
150 rekombinantéw po krzyzowaniu form podatnych i odpornych typu Tosca (HR Strzelce Sp. z 0.0. Grupa IHAR,
O/Borowo). Wsrdd badanych linii znaleziono 54 linie z markerem 577 pz, specyficznym dla form odpornych. W celu
potwierdzenia skutecznosci markera SCAR ‘Tosca’ do identyfikacji genotypow odpornych na infekcje kitg kapustnych
nalezatoby przeanalizowaé te genotypy z zastosowaniem testow fitopatologicznych. Fenotypowano takze populacje
mapujaca ztozona ze 100 linii DH (HR Strzelce Sp. z 0.0. Grupa IHAR, O/Matyszyn) ze skrzyzowania odmiany odpornej
LG Anarion (ID=0%) i linii podatnej 353D (ID=42,6%). Odporno$¢ LG Anarion jest inna niz typu Tosca W badanej
populacji zakres wartosci indeksu porazenia (ID) wynidst od 0 do 93,8%. Nalezaloby przeprowadzi¢ genotypowanie 100
linii DH populacji w celu badania determinacji genetycznej odpornosci na infekcje kila kapusty innego typu niz ‘Tosca’.
Temat badawczy 4: Wykonano mapowanie asocjacyjne (GWAS) dla kolekcji ztozonej z 350 genotypow rzepaku ozimego
otrzymanej z HR Strzelce Sp. z 0.0. Grupa IHAR. Wykorzystano dane fenotypowe uzyskane metodg NIRS po zbiorze
w 2023r. (zawarto$¢ glukozynolanow, tluszczu, biatka, i wiokna — ADF+NDF) oraz dane genotypowe (markery SNP)
uzyskane za pomocg mikromacierzy Brassica 19K Illumina. Analiza GWAS pozwolita na zidentyfikowanie
120 unikalnych markerdéw, ktore byty istotnie powigzane z analizowanymi cechami w przynajmniej jednym modelu. Dla
cechy sumy zawarto$ci glukozynolanéw w nasionach, wykorzystujac model BLINK, zidentyfikowano 4 markery
wykazujgce istotng asocjacje z tg cechg dla badanej kolekcji (Bn-A03-pl4473296: chr. A03, poz. 14979384,
Bn-A03-p23609934: chr. A03, poz. 24170605; Bn-scaff 26877 _1-p5835: chr. A05, poz. 450831; Bn-A01-p26767819:
chr. A09, poz.1361662). Wskazane jest wykonywanie filtracji danych oraz wykonanie dla tych samych linii z kolekcji
kolejnych analiz z wykorzystaniem danych fenotypowych z wielu sezonéw wegetacyjnych.



