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Cele zadania 26

Krzyzowanie linii rzepaku podwadjnie ulepszonego ze zrédtem odpornosci na wirusa zottaczki rzepy (TuYV) w celu
otrzymania populacji segregujacej pod wzgledem odpornosci na wirusa zéttaczki rzepy (TuYV) — cel realizuje sie w
ramach Tematu badawczego 1: “Wytwarzanie genotypoéw rzepaku odpornych na wirusa zéttaczki rzepy (TuYV)”.

Celem badan jest analiza fenotypowa i wybér genotypdw rzepaku ozimego wykazujgcych odpornosé/tolerancje na
pekanie tuszczyn. Analiza odpornosci/tolerancji na pekanie tuszczyn genotypdw rzepaku zostanie przeprowadzona
po uzyskaniu przez rosliny petnej dojrzatosci na podstawie liczby osypanych nasion na jednostce powierzchni — cel
realizuje sie w ramach Tematu badawczego 2: "Badanie genotypdw rzepaku ozimego pod wzgledem odpornosci
tuszczyn na pekanie”.

Badanie determinacji genetycznej cechy odpornosci rzepaku na poszczegdlne patotypy kity kapusty (6 patotypow)
Plasmodiophora brassicae Wor. — cel realizuje sie w ramach Tematu Badawczego 3: ,Badanie determinacji
genetycznej odpornosci rzepaku na kite kapusty i porazenie przez rozne patotypy Plasmodiophora brassicae Wor. ”.

Charakterystyka 3 populacji nowych linii hodowlanych o réznym podtozu genetycznym, wytworzonych w IHAR-PIB,
Oddziat w Poznaniu, przy uzyciu markerow DNA. Badanie mozliwosci zastosowania opublikowanych markeréw
specyficznych do identyfikacji genotypdw z wprowadzong odpornoscig na infekcje wirusem zéttaczki rzepy (TuYV),
monitorowanie form homo- i heterozygotycznych genu restorera Rfo, a takze niezmutowanych i zmutowanych alleli
desaturazy FAD3 w genomach A i C rzepaku; okreslenie zrdéznicowania w obrebie populacji genotypdow linii
rodzicielskich uzytych do krzyzowan, w tematach 1. oraz 3., jak réwniez wybranych genotypdw badanych w temacie
2 —cel realizowano w ramach Tematu Badawczego 4: ,,Badanie genotypow z wykorzystaniem markeréw DNA”.



Temat badawczy 1 . Wytwarzanie genotypow rzepaku ozimego odpornych na wirusa zoéttaczki rzepy (TuYV)

Materiatem roslinnym byto 11 genotypow: linie wsobne F5 (4 IHAR-PIB, O/Poznan); linie restorery dla systemu CMS ogura (2); Amalie, Aspire — odmiany
populacyjne; Anarion, Excited i Astana - odmiany mieszancowe.

Metody: test biologiczny ELISA; serie krzyzowan, analizy biochemiczne nasion: zawartosc ttuszczu i biatka (NIRS), sktad kwasow ttuszczowych i zawartosc
glukozynolandw — metodg chromatografii gazowej.

WYNIKI

- W wyniku przeprowadzonych krzyzowan uzyskano nasiona dla 18 kombinacji krzyzéwkowych w ilosci od 1,49 g do 6,65 g (miernik 1).

- Analiza biochemiczna 11 genotypow rzepaku ozimego wykazata duzg zmienno$¢ pod wzgledem zawartosci ttuszczu, biatka, sktadu kwaséw ttuszczowych i glukozynolanéw (Tabela 1) (miernik 3).

- Przeprowadzona inokulacja 11 genotypow w warunkach szklarniowych (IOR-PIB w Poznaniu) wykazata réznice w zasiedlaniu lisci rzepaku przez kolonie mszycy brzoskwiniowej Myzus persicae (Tabela 2),
a indeks porazenia wahat sie od 12,5 do 87,5%

: Tabela 2. Wyniki obserwacji fenotypowych i testu ELISA 11 genotypdw rzepaku ozimego
- Woyniki testu ELISA 11 genotypdw przedstawiono w tabeli 2 (miernik 2).

Odmiany Amalie, Aspire oraz Astana wykazywaty wieksza tolerancje na wirusa zéttaczki rzepy (TuYV) Indeksy porazenia dla roslin po inokulacji mszycamiz TuYV | Test ELISA
Ocena roslin IOR-PIB testowanych na TuYV 10 roslin
L.p. Genotyp Zasiedlenie roslin Powtérzenie | 1P [%] Odczyty
Tabela 1. Cechy jakosciowe 11 genotypdow rzepaku ozimego przez kolonie porazenie 40 roélin
Myzus persicae 0 1 2
Suma 36 1687/2 b. liczne kolonie 1 0 3 75,0 1,386 do 1,908
Kwasy ttuszczowe [%] luk land
Thuszcz ) Glukozynolanow 37 1697/1 liczne kolonie 0 2 2 75,0 1,086 do 1,903
Genotyp o Biatko [%] [umol gt
%] nasion] - -
Cisa Cisy Ciss 38 1749/1 liczne kolonie 0 1 3 87,5 0,813 do 1,892
1687 49,16 16,96 75,6 12,0 4,4 7,6 39 357/1 liczne kolonie 0 4 0 50,0 0,998 do 1,777
1697 48,13 20,98 70,3 15,2 7,2 11,0
40 773/3 liczne kolonie 0 2 2 75,0 1,264 do 1,904
1749 48,38 17,13 63,5 21,9 6,9 74 Fot. 1. Kolonie mszyc na lisciu rzepaku
357 49,32 17,74 | 723 14,3 >7 10,2 41 | 8002 b. liczne kolonie 2 2 0 25,0 1,347d0 2,213
773 49,17 18,59 67,2 18,2 7,4 7,1
800 43,95 21,11 77,2 8,6 6,7 12,9 42 Amalie nieliczne mszyce 2 1 1 37,5 0,087 do 1,564
Amalie 45,87 19,30 63,0 19,8 8,9 19,9
- 43 Aspire liczne kolonie 3 1 0 12,5 0,119 do 1,693
Aspire 42,19 21,42 65,0 19,0 7,7 14,5
Anarion 46,18 18,28 67,1 17,7 7.1 10,6 44 Anarion nieliczne kolonie 2 2 0 25,0 0,462 do 1,627
Excited 49,29 17,69 67,0 17,7 7,3 16,6 F1
Astana 40,17 24,35 70,2 14,8 7,0 12,6 45 Excited nieliczne kolonie 3 1 0 12,5 0,338do 1,363
F1
Fot. 2. Objawy charakterystyczne dla porazenia — - 3
wirusem TuYV 46 Astana F1 | nieliczne kolonie 3 1 0 12,5 0,154 do 1,797
Fotografie 1, 2 — E. Starzycka-Korbas




Temat badawczy 2 . Badanie genotypow rzepaku ozimego pod wzgledem odpornosci tuszczyn na pekanie

Materiatem badawczym jest populacja 150 genotypdéw rzepaku ozimego (miernik 1):

- 20 podwdjnie ulepszonych linii otrzymanych z mieszaricéw miedzygatunkowych charakteryzujgcych sie podwyzszong odpornoscig na patogeny grzybowe,
- 25 linii DH z genem restorerem dla systemu genowo-cytoplazmatycznej meskiej nieptodnosci CMS ogura,
- 17 genotypdw o zmienionej barwie okrywy nasiennej,
- 9 odmian o deklarowanej odpornosci na osypywanie (8 mieszaricowych i 1 populacyjna),
- 2 odmiany populacyjne pochodzgce z Hodowli Roslin Strzelce,

- 19 linii rekombinacyjnych typu HOLL (skrét od ang. high oleic low linolenic) z genotypem mutantdw typu LL i HO o wysokiej zawartosci kwasu oleinowego (do
82,2%) oraz o obnizonej zawartosci kwasu linolenowego (do 1,8%) i o zréznicowanej odpornosci na czern krzyzowg, suchg zgnilizne kapustnych i zgnilizne
twardzikowsa,

- odmiana Polka (typ HO) o wysokiej zawartosci kwasu oleinowego (79,4%), obnizonej zawartosci kwasu linolowego (6,9%) i kwasu linolenowego (7,2%),
- 1 linia wsobna mutanta M10464 (typ HO) (ang. high oleic) o wysokiej zawartosci kwasu oleinowego (78,4%),

- 16 genotypow typu CANOLA o typowym dla rzepaku skfadzie kwaséw ttuszczowych, wysokiej zawartosci ttuszczu (do 51%) i obnizonej zawartosci
glukozynolanéw alkenowych (do 0,4uM glnasion) i sumy glukozynolanéw (do 4,3uM gnasion),

- 38 genotypow typu HO&LGLS (skrét od ang. high oleic & low glucosinolates) o wysokiej zawartosci ttuszczu (do 49,7%) oraz o bardzo niskiej zawartosci
glukozynolanéw alkenowych (do 0,3uM g1 nasion) i sumy glukozynolandw (do 2,3uM gnasion),

- 1 linia wsobna mutanta M10453 (typ HO) (skrot od ang. high oleic) o wysokiej zawartosci kwasu oleinowego (77,2%),

- 1 linia wsobna mutanta M681 (typ LL) (skrét od ang. low linolenic) o ekstremalnie niskiej zawartosci kwasu linolenowego (2,8%).



Wyselekcjonowany do badan materiat badawczy (150 genotypdow) oceniono pod wzgledem zawartosci ttuszczu, biatka sktadu kwaséw ttuszczowych oraz zawartosci
glukozynolanéw (miernik 2). Analiza biochemiczna nasion ocenianych genotypéw uwidocznita, zobrazowang miarami zréznicowania, duzg zmienno$¢ zawartosci: kwasu
linolowego (wspétczynnik zmiennosci - 40,6%; rozstep - 18,9), linolenowego (wspdtczynnik zmiennosci - 35,2%; rozstep - 11,7), glukozynolandw alkenowych (wspdtczynnik
zmiennosci - 57,7%; rozstep - 19,5), indolowych (wspétczynnik zmiennosci - 31,3%; rozstep - 8,6) oraz sumy glukozynolandw (wspodtczynnik zmiennosci - 36,6; rozstep -
21,9) (Tabela 1). Mniejszym zréznicowaniem odznaczata sie zawartos¢ biatka (wspdtczynnik zmiennosci - 17,7%; rozstep - 18,8) oraz ttuszczu (wspdtczynnik zmiennosci -
9,2%; rozstep - 21,3).

Tabela 1. Charakterystyka zmienno$ci zawartosci ttuszczu, biatka, glukozynolanéw oraz sktadu kwasdw ttuszczowych analizowanej populacji

$rednia arytmetyczna i Thuszcz Biatko Sktad kwaséw ttuszczowych (%) Zawartosc glukozynolanéw (uM-g! nasion)
miary zréznicowania (%) (%) Casa Cigo Cig1 (. Cigs Cor Coma glukon. glukob. progoit. napolei.  brassic. 4-OH suma alken. indol.
| Srednia LR 206 45 1,7 71,5 142 7,0 1,2 0,0 1,7 0,5 3,8 o1 02 43 106 61 4,6
Odchylenie standardowe 4,2 3,6 0,5 0,4 7,7 5,8 2,5 0,2 0,0 1,0 0,5 2,2 0,2 0,3 1,2 3,9 3,5 1,4
Wspétczynnik zmiennosci
(%) 9,2 17,7 10,9 22,8 10,7 40,6 35,2 16,7 0,0 57,3 92,3 57,4 189,2 137,9 28,3 36,6 57,7 31,3
(+]

33,3 13,2 3,2 1,0 54,6 5,9 1,6 0,8 0,0 0,0 0,0 0,2 0,0 0,0 1,2 2,6 0,2 1,2

[ Maksimum RS 320 60 31 8,5 248 133 16 00 58 3,3 133 1,0 1,7 90 245 197 98
21,3 188 28 21 329 189 11,7 08 00 58 3,3 131 1,0 1,7 78 219 195 86

Cig, - Palmitynowy, C ., — stearynowy, C ., — oleinowy, C ., —linolowy, C ., —linolenowy, C,,, —eikozenowy, C,, , — erukowy; glukon. — glukonapina; glukob. — glukobrassicanapina; progoit. — progoitryna; napolei. — napoleiferyna; brassic. —
glukobrassycyna; 4-OH — 4-OH-glukobrassycyna; suma — suma glukozynolandw; alken. — suma glukozynolanéw alkenowych; indol. — suma glukozynolanéw indolowych.

Tabela 2. Charakterystyka zmiennosci wschodow, wyrédwnania i stanu roslin przed zimg analizowanej populacji Ocenione w skali 1-9 wschody, wyréwnanie i

. : . Stan roslin przed zima stan roslin przed zimg (miernik 3)
Wschody Wyrdéwnanie przed zima . . S .
T o T i scharakteryzowano  miarami zrdéznicowania

74 6,9 5,8 (Tabela 2). Najmniejsze rdznice pomiedzy
0,4 0,8 0,7 ocenianymi genotypami wyrazone
Wspotczynnik zmiennosci (% 4,9 117 122 wspotczynnikiem zmiennosci i rozstepem
(4,9%, 1,5) dotyczyty wschoddéw roslin.
Wyréwnanie i stan roslin  przed zimg

6,5 4,5 4,0
8,0 9,0 8,0

15 45 4,0

Wspomniane miary zrdéznicowania dla tych
cech wynosity odpowiednio 11,7% i 4,5 oraz

4-5 lisci, a 9 rosliny bez oznak niedozywienia, zdrowe, w fazie co najmniej 9-10 lisci 12,2% i4.

Wschody - 1 oznacza brak wschodzacych roslin na poletku, a 9 petng obsade; Wyréwnane przed zimg - obsada i rozmieszczenie roslin w rzedzie, gdzie 1 oznacza brak roslin
na poletku, a 9 petng obsade i brak przepustéw); Stan roslin przed zimg - odzywienie, zdrowotnos¢ i faza rozwojowa, gdzie 1 oznacza rosliny niedozywione, porazone, w fazie



Temat badawczy 3 . Badanie determinacji genetycznej odpornosci rzepaku na kite kapusty i porazenie przez rézne

patotypy Plasmodiophora brassicae Wor.

Materiat roslinny stanowito 300 genotypow rzepaku ozimego podwdjnie ulepszonego (miernik 1) o zréznicowanych cechach jako$ciowych otrzymane w IHAR-PIB, Oddziat w
Poznaniu, w wyniku krzyzowania wyselekcjonowanych linii hodowlanych o wysokiej wartosci rolniczej oraz zrédta odpornosci na infekcje Plasmodiophora brassicae. Do badan
wybrano linie typu HO (skrét od ang. high oleic) o wysokiej zawartosci kwasu oleinowego, linie typu LL (skrot od ang. low linolenic), linie typu HOLL (skrét od ang. high oleic &
low linolenic) o wysokiej zawartosci kwasu oleinowego i obnizonej zawartosci kwasu linolenowego, oraz linie typu CANOLA&LGLS o typowym dla rzepaku sktadzie kwasow

ttuszczowych i ekstremalnie obnizonej zawartosci glukozynolanow.

Metody: Testy biologiczne odpornosci na kite kapusty; fenotypowanie, analizy biochemiczne nasion: zawartos$¢ ttuszczu i biatka (NIRS), sktad kwaséw ttuszczowych i zawartos¢

glukozynolandw — metodg chromatografii gazowe;.

Wyniki

Wykres 1. Srednia zawarto$¢ biatka i ttuszczu oraz sktad kwaséw ttuszczowych
w liniach typu HO, LL, HOLL, HO i CANOLA&LGLS

Uzyskano bardzo duze zréznicowanie pod wzgledem procentowe] zawartosci biatka (od 19,7-28,5%) i 77,3 74,3

69,0

ttuszczu (od 34,3-51,3%). Po wzgledem zawartosci kwaséw ttuszczowych linie typu HO charakteryzowaty 65,6
sie wysokg zawartoscig kwasu oleinowego (od 71,7%—80,6%) i obnizong zawartoscig kwasu linolowego Biatko (%)

(od 6,5-15,5%), linie typu LL cechowata obnizona zawartos¢ kwasu linolenowego (od 2,5-4,7%)
natomiast linii typu HOLL wysoka zawartos¢ kwasu oleinowego (od 71-81,5%) i obnizona zawarto$¢ | 4 238 2.7

44,3 42,7 44,0

Ttuszcz (%)
C18:1%
19,9 285 g5 C18:2%

kwasu linolenowego (od 2,2-4,9%). Grupa linii typu CANOLA&LGLS posiadata typowy dla rzepaku sktad ' 15,1

kwaséw ttuszczowych tj. zawartos¢ kwasu oleinowego (od 59,4-69,9%), kwasu linolowego (od 14,3-

24,1%) i kwasu linolenowego (od 5,1-10,5%) (Wykres 1).

Wykres 2. Srednie zawartoéci glukozynolanéw w liniach typu HO, LL, HOLL i

CANOLA&LGLS
GLS suma [uM g-1 nasion]
GLS alkenowe [uM g-1 nasion]
GLS indolowe [uM g-1 nasion]
15,01
13,64 14,18 13,23
9,64
7,89 8,61 8,32
5,61 5,39 5,43 5,02
HO LL HOLL CANOLA&LGLS

9,4 76 mCl18:3%

- -
HO LL HOLL CANOLA&LGLS
Pod wzgledem zawartosci zwigzkdw antyzywieniowych, glukozynolanéw liniie typu HO
charakteryzowatay sie duzg zmiennoscia pod wzgledem zawartosci sumy glukozynolanéw
alkenowych (od 1,1-31,4uM g'nasion), sumy glukozynolanéw indolowych (od 3,9-8,2uM glnasion) i
sumy wszystkich glukozynolanéw (od 5,8-36,3uM glnasion). Grupa linii typu LL uzyskata
ustabilizowany poziomem zawartosci sumy glukozynolanéw alkenowych (4,7-14,4uM g'nasion),
sumy glukozynolandow indolowych (4,8-5,9uM gnasion) i sumy wszystkich glukozynolanéw (10,2—
19,13uM glnasion). Natomiast populacja linii typu HOLL cechwata sie duzg zmiennoscig w
zawartosciach sumy glukozynolanéw alkenowych (od 1,5-16,8uM gnasion), sumy glukozynolanéw
indolowych (od 3,6-7,8uM gnasion) i sumy wszystkich glukozynolanéw (od 7,2—22,3uM g'nasion).
Podobne, wysokie zréznicowanie obserwowano w grupie linii typu CANOLA&LGLS. Zawartos¢ sumy
glukozynolanéw alkenowych wynosita (3,5-18,6uM gnasion), sumy glukozynolanéw indolowych
(2,7-6,2uM glnasion) i sumy wszystkich glukozynolanéw (6,7-22,6uM g'nasion). Wykresy
przedstawiajg srednie wartosci badanych cech (Wykres 2.)(miernik 4).



Ocena odpornosci na kite kapusty

Fenotypowanie 300 genotypdw przeprowadzone po 7 tygodniach od siewu
kazdej z 3 serii pozwolito na wytypowanie puli linii o wiekszej odpornosci na
porazenie przez Plasmodiophora brassicae. Indeks porazenia (ID) tych
odmian miescit sie w zakresie od 0 do 25%. Takich genotypow wytypowano
okoto 40 % (Tabela 1). Ocena otrzymanych materiatéw hodowlanych
wykazata ich zréznicowanie na porazenie przez Plasmodiophora brassicae. W
wyniku badania stwierdzono duzy procent genotypdw o niskim indeksie
porazenia (ID = 0-25%) (Rysunek 1 a, b). Dalsze oceny przy uzyciu testéw
biologicznych pozwolg potwierdzic¢ te wyniki i wytypowaé genotypy o bardzo
wysokiej odpornosci. Bedg one przydatne w uzyskaniu nowych odmian
rzepaku odpornych na porazenie przez sprawce kity kapusty. Genotypy, ktore
uzyskaty ID wyisze, powyzej 25%, mozna wyeliminowaé z dalszych prac
hodowlanych, skupiajgc sie na liniach rokujgcych postep hodowlany w
odniesieniu do odpornosci na porazenie przez Plasmodiophora brassicae
(Rysunek 1 ¢, d )(mierniki 2, 3).

Tabela 1. Syntetyczna ocena odpornosci linii na Plasmodiophora brassicae

Indeks porazenia ID% Procentowy udziat genotypow o
okreslonym indeksie porazenia

0-25 40
25-50 15

Powyzej 50 45

Rysunek 1 a-d. Zréznicowanie linii pod kgtem tolerancji na kite kapusty




Temat badawczy 4. Badanie genotypdw z wykorzystaniem markerow DNA

W ramach prowadzonych badan przeprowadzono:

e charakterystyke trzech populacji linii hodowlanych rzepaku ozimego, wytworzonych w IHAR-PIB, Oddziat w Poznaniu,
z zastosowaniem markeréw DNA;

e zbadano mozliwosci adaptacji specyficznych markerow DNA do monitorowania genotypow rzepaku z wprowadzong
odpornoscig na infekcje wirusem zéttaczki rzepy TuYV;

* monitorowano formy homo- i heterozygotycznych rzepaku z genem restorerem Rfo;

* monitorowano niezmutowanye i zmutowane allele desaturazy FAD3 w genomach A i C rzepaku

e okresleno zréznicowania w obrebie populacji badanych genotypéw w Tematach 1., 2., oraz 3.

Temat\ ‘FAD3_21’
populacja

11 linii rodzicielskich do krzyzowan: 90 linii z genem restorerem Rfo,
* 5 odmian odpornych na TuYV badanych w IHAR-PIB, Oddziat w
* 2 linie hodowlane PN21 z genem Rfo Poznaniu

* 4 linie wsobne pokolenia F5

2. 29 genotypow B. napus, typ canola:
e 25 genotypdow otrzymanych w wyniku krzyzowan
miedzygatunkowych
* 4 genotypy referencyjne

3. 15 linii matecznych,wytworzonych w IHAR-PIB O/Poz 70 linii rekombinantéw
1 linia ojcowska, odmiana Tosca otrzymanych z krzyzowania linii
odporna na infekcje kitg kapusty wytworzonych w O/Poz z odmiang Tosca



Temat badawczy 4. Badanie genotypow z wykorzystaniem markeréw DNA

Miernik 1: Analiza markerami SCAR 5 genotypéw o

zdefiniowanej odpornosci na wirus zéttaczki rzepy TuYV.

TuYVb 30 5

Od lewej: marker wielkosci DNA 10 kb, a nastepnie po
dwie proby dla kazdego genotypu: 1. Amalie, IP=37%; 2.
Aspire, IP=12.5%; 3. Anarion F1, IP=25%; 4. Excited F1,
IP=12.5%; 5. Astana F1, IP=12.5%; genotypy kontrolne: 6.
AACC; 7. aacc; 8. Tosca; 9. Brh; 10. 1687/2; IP, indeks
porazenia przez TuYV.

Miernik 2: Analiza genotypéw populacj ‘Rfo 21’
obejmujgcej 90 genotypdéw rzepaku, w celu identyfikacji
form homo- i heterozygotycznych z genem restorerem Rfo
zostata wykonana z wykorzystaniem opracowanego testu
‘gPCR_Rfo’.

Wykazano obecnos¢ 4 genotypow typu dzikiego, bez genu
restorera Rfo, 9 genotypdéw heterozygotycznych oraz 77
homozygotycznych.

Miernik 3.: Formy alleliczne gendw desaturaz FAD3 w genomach A i C rzepaku w
wybranych genotypach 70 linii rekombinantéw identyfikowano przy uzyciu analizy

SnaPshot oraz elektroforezy kapilarnej.

Zidentyfikowano: 22 formy ‘aacc’, 11 ‘AACC’, 2 ‘AaCc’, 2 ‘aaCC’, 3 ‘aaCc’, 5 ‘AACCc, 14
‘AAcc’, oraz 11 ‘Aacc’; A, C, typ “dziki”; a, c, genotyp niskolinolenowy.

Miernik 4: Polimorfizm loci mikrosatelitarnych w obrebie ‘populacji SSR_21’ badano z
zastosowaniem par specyficznych starterow dla wybranych 36 loci SSR, w systemie
"M13-tailing’, a produkty amplifikacji PCR analizowano z zastosowaniem elektroforezy

kapilarnej w aparacie ABI PRISM 3130XL.

Sg one odczytywane przy pomocy programu PeakScanner i zapisywane w systemie
binarnym. Beda przedstawione graficznie w formie dendrogramu zrdznicowania
genetycznego, z zastosowaniem narzedzi pakietu R.

Miernik 5.: Analizy SCAR na obecnos$¢ genu restorera Rfo wykonano dla 5 genotypéw
odmian mieszancowych rzepaku odpornych na infekcje TuYV, z zastosowaniem testu

"Multipleks PCR’, ponizej produkty amplifikacji:

Od lewej: marker wielkosci 100 bp; kontrole -
K++, K-+, i act; po 2 préby: Anarion, SYAIix,
Astana, Crotora, Excited.

Anarion i Excited wykazujg
obecnos¢ CMS ogura oraz genu
Rfo w systemie ogu-INRA;
natomiast SY Alix, Astana i

Crotora, nie wykazujg obecnosci
genu restorera Rfo.



Podsumowanie uzyskanych wynikéw

Wykonano obserwacje fenotypowe 11 genotypow rzepaku ozimego, okreslono stopien porazenie blaszki liSciowej wyznaczajgc
indeks porazenia (IP %) oraz zasiedlenie lisci rzepaku przez kolonie mszyc Myzus persicae. Tolerancje 11 genotypdw rzepaku na
wirusa zé6ttaczki rzepy (TuYV) oceniono testem ELISA.

Przeprowadzono serie krzyzowan ze zrédtem odpornosci na TuYV, a wybrane mieszance F1 zostaty wybrane do uzyskania linii
podwojonych haploidéw, niezbednych do analiz molekularnych i fenotypowych w dalszych etapach realizacji projektu.

Zatozono doswiadczenie polowe z populacjg genotypdéw o réznym pochodzeniu, charakteryzujgcych sie takze zréznicowang jakosScia
nasion co pozwoli na poszukiwanie zmiennosci dotyczgcej odpornosci/tolerancji na osypywanie.

Prowadzono prace nad wytworzeniem form populacyjnych rzepaku o wysokiej zawartosci biatka i ttuszczu, zmienionych
proporcjach kwasdw ttuszczowych i obnizonej zawartosci zwigzkéw antyzywieniowych — glukozynolanéw alkenowych, a
podwyzszonej korzystnych dla zdrowia glukozynolanéw indolowych.

Fenotypowanie genotypow rzepaku ozimego pozwolito na wytypowanie puli linii o podwyzszonej tolerancji na porazenie przez kite
kapusty (Plasmodiophora brassicae Wor.), ktére bedg przydatne do wytworzenia nowych odmian rzepaku ozimego.

Wstepne analizy z zastosowaniem dwoéch opublikowanych markeréw DNA typu SCAR, specyficznych dla genotypdw tolerancyjnych
na infekcje wirusem zéttaczki rzepy TuYV wykazujg réznice pomiedzy genotypami zdefiniowanymi jako odporne/ tolerancyjne oraz
podatne; nalezy jeszcze doprecyzowaé warunki amplifikacji PCR. Kolejnym etapem okres$lania przydatnosSci markeréow do
monitorowania genotypow tolerancyjnych bedzie badanie populacji segregujacej, ktora bedzie rownolegle badana fenotypowo.

Analizy z wykorzystaniem opracowanego testu qPCR_Rfo, a takze allelo-specyficznego testu SNaPshot umozliwity zdefiniowanie
genotypow homozygotycznych, ktére bedg wykorzystane w dalszych badaniach genetyczno-hodowlanych.

Okreslenie polimorfizmow loci mikrosatelitarnych pomiedzy genotypami pozwoli na zdefiniowanie struktury badanej populacji, a
takze odniesienie do wczesniejszych analiz, i okreslenie ich wzajemnych relacji.



