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Tytut zadania: Badania nad zwigkszeniem zdolno$ci do plonowania odmian rzepaku ozimego (Brassica napus
L.) poprzez wykorzystanie Zrédel odpornosci na stresy biotyczne i abiotyczne oraz poszerzenie zmiennos$ci
genetycznej.

Kierownik zadania: dr hab. Katarzyna Mikotajczyk

Temat badawczy 1: Wprowadzanie wybranych cech odporno$ciowych do rzepaku 0zimego (Brassica napus L.)
na drodze resyntezy

Zgromadzono komponenty rodzicielskie do krzyzowan. Z bankdéw genéw sprowadzono genotypy odporne na kite
kapusty: trzy nalezace do gatunku Brassica rapa (genom AA): ECD04, odmiana Siloga (rzepy) i odm. Satokage
(kapusta pekinska), oraz trzy nalezace do gatunku B. oleracea (genom CC): ECD11, odm. Bohmerwaldkohl i odm.
Badger Shipper. Nasiona wysiano na piasku kwarcowym w warunkach pokoju hodowlanego, nastepnie
przesadzono do matych doniczek. Mtode rosliny poddano jaryzacji a nastgpnie umieszczono w fitotronie.
Komponenty rodzicielskie zestawiono w nastgpujace kombinacje: ECD04 x Bohmerwaldkohl, ECD04 x Badger
Shipper, ECD04 x ECD11, Siloga x Bohmerwaldkohl, Siloga x Badger Shipper, Siloga x ECD11, Satokage x
Bohmerwaldkohl, Satokage x Badger Shipper, Siloga x ECD04, tacznie 9 kombinacji krzyzéwkowych.

Test fenotypowy w celu identyfikacji form odpornych na infekcje kilg kapusty powodowang przez pasozytniczy
pierwotniak Plasmodiophora brassicae Wor. przeprowadzono we wspotpracy z Instytutem Genetyki Roslin PAN
w Poznaniu, w warunkach kontrolowanych w formie testow w doniczkopaletach. Zastosowano dwa najgrozniejsze
patotypy patogenu. Test wykazal odpornos¢ lub stabg infekcje¢ badanych form przy catkowitym porazeniu odmiany
odpornej B. rapa Graanat.

Analizowano genotypy rodzicielskie z wykorzystaniem markera SCAR dla odpornosci / tolerancji na infekcje kitg
kapusty typu ‘Tosca’. Nie wykazano obecno$ci produktu specyficznego dla cechy odporno$ci pochodzacej z
odmiany Tosca, co wskazuje, ze badane genotypy niosg odpornos¢ innego typu.

Temat badawczy 2: Opracowanie metody laboratoryjnej oceny odpornosci genotypow rzepaku na osypywanie

Przedmiotem badan byto 19 linii restoreréw Rfo dla systemu cytoplazmatycznej meskiej sterylnosci rzepaku CMS
Ogura wybranych z materiatdéw Spotki Hodowli Roslin HR Strzelce Sp. z 0.0 Grupa IHAR oraz jedna odmiana
wzorcowa o deklarowanej odpornosci na osypywanie — DK Excited F1, tacznie 20 genotypow. Testem
laboratoryjnym zmierzono site [N] potrzebna do pekniecia tuszczyny. Kazdy genotyp oceniono na podstwie testu
przeprowadzonego na 120 tuszczynach zebranych z 10 roslin (12 tluszezyn z rosliny). W celu wykazania
mozliwo$ci ograniczenia liczby luszczyn do badan zastosowano dwie metody. W pierwszej, losowo eliminowano
liczbe ocenianych tuszezyn z rosliny z 12 do 11, 10, 9, 8, 7 i 6 nie zmieniajac liczby roslin do oceny, a w drugiej
losowo eliminowano liczbg roélin z 10 do 9, 8, 7, 6 i 5. Uzyskane wyniki wykazaty, Ze oceniane linie restorerow
odznaczaty si¢ wigksza odpornosciag na pekanie tuszczyn od odmiany DK Excited F1, ktora w opisie odmiany
zostata scharakteryzowana jako odmiana o doskonatej odpornosci na osypywanie. Wykazano réowniez duza
zmienno$¢ linii restoreréw Rfo dla systemu cytoplazmatycznej meskiej sterylnosci rzepaku CMS Ogura w
odniesieniu do ocenianej cechy. Ponadto wykazano mozliwo$¢ ograniczenia liczby tuszczyn do oceny poprzez
pobieranie mniejszej liczby tuszczyn z rosliny i niezmniejszanie liczby roslin do oceny.

Temat badawczy 3: Identyfikacja markerow DNA specyficznych dla cechy odpornosci/ tolerancji rzepaku na
infekcje kita kapusty powodowang przez psozytniczy pierwotniak Plasmodiophora brassicae Wor.

Testowano specyficznos¢ markera SCAR dla cechy odpornosci na infekcje kita kapusty pochodzacej z odmiany
odpornej Tosca (marker SCAR ‘Tosca’); marker ten zostat zdefiniowany w wyniku realizacji projektu badawczego
Harmonia nr 2016/22/M/NZ9/00604 (2017-2020). Analizowano 29 genotypow zarejestrowanych odmian rzepaku
0zimego 0 zadeklarowanej odpornosci na infekcje kita kapusty. Wykazano, ze jest on specyficzny dla 7 dotad
przebadanych odmian co wskazuje, ze moga by¢ one monitorowane przy uzyciu tego markera. Dla potwierdzenia
jego skuteczno$ci planowana jest analiza genotypow rekombinantow tych odmian, z jednoczesnym
przeprowadzeniem testow fitopatologicznych.

W celu identyfikacji markeréw DNA dla odpornosci na kite kapusty inego typu niz Tosca, w warunkach
szklarniowych wykonano krzyzowania wybranych wysokoplennych odmian rzepaku ozimego z odmianami
bedacymi zroédlem odpornosci na kite kapusty, jednak innego typu niz odmiana odporna Tosca. Przeprowadzono
seri¢ krzyzowan linii wsobnych i odmian rzepaku ozimego, otrzymujac nasiona z 3 kombinacji krzyzowan w ilosci
niezb¢dnej do wytworzenia mieszancoéw F1. Uzyskane mieszance wysiano w celu otrzymania roélin donorowych
do procesu androgenezy in vitro i wytworzenia populacji segregujacych linii DH do dalszych badan.

Temat badawczy 4: Analiza genomu rzepaku ozimego dla identyfikacji rejonéw sprzgzonych z istotnymi cechami
uzytkowymi




We wspolpracy z Zaktadem Biologii Obliczeniowej Wydzialu Biologii UAM w Poznaniu, opracowano mapeg
genetyczna ztozong z 19 grup sprzezen odpowiadajacych 19 chromosomom rzepaku 0zimego. Wykorzystano w
tym celu klasyczng populacj¢ mapujaca (populacja EG), ztozong z ponad 100 linii podwojonych haploidow (DH)
rzepaku ozimego. Populacja EG zostala otrzymana poprzez androgenez¢ w kulturach in-vitro z pokolenia F1
uzyskanego w wyniku skrzyzowania linii DH-JN-86 (R1) oraz DH-ER2-13/1 (R2) r6znigcych si¢ pod wzgledem
zawarto$ci kwasu erukowego i glukozynolanéw w nasionach. Ogotem na mapie genetycznej umieszczono 13909
markeréw (SNP, RAPD, AFLP, SSR), przy czym 7003 markery zostaly zmapowane w genomie A o dlugosci
926,2 cM, za$ 6906 markerow zlokalizowano w genomie C o dlugosci 995,8 cM. Na mapie lokalizowano QTL
dla 78 cech zwiazanych z zawarto$cia glukozynolanéw w nasionach rzepaku ozimego. Uzyskano 122 QTL dla 59
cech zwigzanych z zawarto$cig tych zwiazkoéw. Wykazano odrebne $ciezki biosyntezy glukozynolandéw
alifatycznych i indolowych. Dla cechy GALI (suma wszystkich glukozynolanéw alifatycznych) zidentyfikowano
QTL na czterech chromosomach rzepaku i potwierdzono lokalizacje uzyskane dla tej cechy przez wielu innych
autorow. Mozna stwierdzié, ze czg¢$¢ uzyskanych QTL wykazuje specyficzno$é wzgledem warunkow i etapow
procesu dojrzewania nasion. Czgéciowo odmienne lokalizacje wykazywaty QTL zwiazane z modyfikacjami grup
funkcyjnych w czasteczkach glukozynolandéw. Nasiona roslin z populacji EG zostaly wysiane w doniczkach w
celu namnozenia. Populacja ta bedzie wykorzystywana m.in. do okreslenia genoéw i markeréw funkcjonalnych na
podstawie zidentyfikowanych QTL oraz posiadanych wynikéw sekwencjonowania nowej generacji (NGS) dla
linii rodzicielskich.

Rozpoczgto mapowanie asocjacyjne (GWAS) cechy zawartosci glukozynolanéw w nasionach rzepaku. Materiat
badawczy stanowita kolekcja 350 genotypow pochodzacych z HR Strzelce Sp. z 0.0. Grupa IHAR,
charakteryzujacych si¢ zréznicowang zawartoscig glukozynolandbw w nasionach (kolekcja GLS). Do
analizowanego zestawu linii dotgczono takze linie rodzicielskie dla populacji EG. W firmie SGS IF GmbH,
TraitGenetics Section, Gatersleben, Niemcy wykonano genotypowanie badanych ro$lin za pomocg markerow SNP
przy uzyciu mikromacierzy Brassica 19K Illumina Infinium. Uzyskane wyniki zostaly nastepnie wykorzystane w
analizie zr6znicowania genetycznego tej kolekcji, co stanowi etap wstepny dla analizy GWAS. Wiaczenie do
badan linii rodzicielskich dla populacji EG pomoze W poréwnaniu wynikoéw z obu badan oraz w opracowaniu
skutecznych markeréw funkcjonalnych dla monitorowania zawartosci glukozynolanéw w nasionach tworzonych
odmian rzepaku.



