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Skuteczna selekcja form rodzicielskich jest czyimmkdecydujcym o posipie w hodowli odmian
mieszacowych. W wyborze form rodzicielskich pomaga znapénogolnej (OZK) i specyficznej
(SZK) zdoIndgci kombinacyjnej, a wkszy efekt heterozji teoretycznie uzyskuje si przypadku
krzyzowania linii o duym dystansie genetycznym (DG). Jednak w wyniku hgdaeprowadzonych
na r&nym materiale rdinnym przez rénych autoréw uzyskano zmdicowane wyniki. Dlatego
w Pracowni Heterozji IHAR réwnieprowadzone sshadania nad zwkkiem dystansu genetycznego
i fenotypowego z poziomem plonowania migszav F, i efektem heteroz;ji.

Mieszaice R CMS ogura i ich linie rodzicielskie przebadano w d@dadczeniach polowych
zatlazonych w uktadzie blokéw kompletnie zrandomizowanyclezterech powtorzeniach w czterech
srodowiskach, w sezonach wegetacyjnych 2006/20077/2008 i 2008/2009. Przeprowadzono agaliz
statystycza dla plonu i efektu heterozji badanych obiektéwn&ito oceniono dystans fenotypowy
migdzy liniami rodzicielskimi przyjmujc za miag odlegtc¢ Mahalanobisa. Dystans genetyczny tych
linii okreslono na podstawie polimorfizmu DNA zbadanego metoidBCR, RAPD i AFLP wediug
wzoru Nei i Li (1979). Zwizek pomedzy plonem, efektem heterozji, dystansem genetyuozrfgno-
typowym oszacowano za pomowspotczynnika korelaciji.

Stwierdzono, ze dla badanych materiatbw hodowlanych plon nasioaz cefekt heterozji
mieszacow nie wykazywat statystycznie istotnej korelacflystansem genetycznym i fenotypowym
co prawdopodobnie bylo zwdane z niskim dystansem genetycznyaytych w badaniach linii
restorerow — podwojonych haploidéw otrzymanychdnjgo genotypu BO 20/48.

" Badania zostaly ggciowo sfinansowane przez Ministerstwo Rolnictwa i Roju Wsi w ramach
realizacji programu ,Pogp Biologiczny w produkgciji rélinnej” 4-2-01-1-02.
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Selection of parental lines is a very importanpspé hybrid breeding programmes. Knowledge
of the general (GCA) and specific (SCA) combinindligbis helpful in the selection of parental
genotypes and theoretically greater heterosis effecachieved by the crossings of lines with
significant genetic distance (GD). However, vamrat#sults have been obtained by many authors in
the studies conducted on different plant materials.

Taking this into account, in Heterosis Laboratonyeistigations of the relationship between
genetic and phenotypic distance of parental lirfes, dhybrids, heterosis effect and yielding ability
have been initiated.

F;, hybrids and their parental lines were investigatedfield trials in the design of completely
randomized blocs, in four replications, four enmimgents, in crop seasons of 2006/2007, 2007/2008
and 2008/2009. Statistical analysis of seed yield laeterosis effects in all environments has been
performed. Moreover the phenotypic distance betvseantal lines of fFhybrids using Mahalanobis
distance has been evaluated. Genetic distance detparental lines of ;Fhybrids has been
investigeted using PCR, RAPD and AFLP methods andiledéxl according to the formula given by
Nei and Li (1979). The relationship between seedyiheterosis, phenotypic and genetic distance
has been established by correlation coefficient.

It has been stated that the yield of investigatgrids as well as heterosis effect are not
significantly correlated with GD and PD for all estigated breeding materials. Probably it is due to
low genetic distance of restorer lines used in stigations, being doubled haploids developed from
one genotype BO 20/48.

Wstep

Znajoma¢ ogolnej i specyficznej zdoldoi kombinacyjnej pomaga w wyborze
linii rodzicielskich do tworzenia wysokoplennychasizaécow pokolenia k& Takze
wele bada wykazato,ze im wigksze jest zrénicowanie genetyczne linii rodzi-
cielskich tym wekszy wystpuje efekt heterozji i w wyniku krzpwania zrénico-
wanych genetycznie linii z wksz czestotliwoscia uzyskuje si plenne mieszae
(Lefort-Buson i in. 1987, Burton i in. 2004, Lin.i2006, Liersch 2005, Gehringer
i in. 2007, Hu i in. 2007, Kramer i in. 2009). Ddgb w ostatnich latach powstata
koncepcja tworzenia dla potrzeb hodowli guirych pul genetycznych na bazie
polimorfizmu DNA materiatdw hodowlanych (Becker ink 2000, Frauen 2000,
Snowdon i Friedt 2004).

Zmiennd¢ genetyczna lub fenotypowa weoby szacowana poprzez badanie
genotypu na podstawie obserwacji uzyskanych poppzezwidywanie 4 priori)
lub na podstawie obserwacji i badda posterior). W pierwszej metodzie
wykorzystuje st znajomd¢ takich danych jak genealogia danego obiektu oraz
informacja o pochodzeniu geograficznym. Zmiefingenetyczna jest tym whksza
im bardziej ré@gnorodne bytysrodowiska, w ktorych prowadzono selekcpruga
metoda opiera sina obserwacjach i badaniach fenotypu oraz wynikaatia
molekularnych, ktére naginie analizuje i metodami matematyczno-statystycz-
nymi.
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Szacowanie zmiendoi genetycznej na podstawie zmieRlciofenotypowej
wymaga wieloletnich obserwacji w kilkirodowiskach. Rozwdj genetyki moleku-
larnej i metod badania genotypu na poziomie DNArdatliwos¢ szybkiej oceny
zmienndci genetycznej niezataie od modyfikugcego wptywusrodowiska.

Celem tej pracy jak i podobnych prowadzonych pzaspoét w Oddziale IHAR
w Poznaniu na ginych genotypach rzepaku ozimego jest badaniezkwidystansu
genetycznego i fenotypowego ze zdétip kombinacyjm, plonem mieszaeow R
oraz wielkdcia efektu heterozji dla opracowania praktycznych guaizpozwalajcych
na optymalne wykorzystanie efektu heterozji w hollomepaku oraz weryfikacji
koncepcji przydatngi grup heterotycznych do hodowli odmian migszavych
rzepaku.

Materiat i metody

Materiat do bada stanowito 15 miesz&dw F oraz ich linie rodzicielskie
(trzy linie mgskosterylne CMSqgura PN 64/07, PN 66/07, PN 68/07 iepilinii
restorerow — podwojonych haploidéw (DH): PN 5/4/@N 7/5/07, PN 17/5/07,
PN 18/5/07, PN 21/3/07). Pochodzenie linieskosterylnych i linii restorerow
przedstawiono na rysunku 1. Linie dopetatg 4407/11, 4489/1 i 4499/1 byly
liniami rzepaku ozimego podwajnie ulepszonego &iejszawartdci glukozyno-
lanéw (ponkej 7,0 umol-g* nasion) pochodge z Pracowni Genetyki i Hodowli
Jakaciowej IHAR. Plon miesz&ow i ich linii rodzicielskich oceniono w czterech
srodowiskach, w sezonach wegetacyjnych 2006/07 (vo\gie), 2007/08 (w tagiew-
nikach i Ziekcinie) i 2008/09 (w Matyszynie). Za miadystansu fenotypowego

Pochodzenie linii CMS ogura — Pedigree of CMS ogura lines

CMS ogura x linie "00" BC5

BO 09/12 x 440711 —» PN 64
BO 09/4 x 44891 ——>» PN66
BO 09/11 x 4499/1 —>» PN68

Pochodzenie linii restorerow — Pedigree of restorer lines

2001 BO 20/48
2005 PN 5/4 PN 7/5 PN 17/4 PN 18/5 PN 21/3

Rys. 1. Pochodzenie linii rodzicielskich mieseédw F, — Pedigree of the parental lines
of F; hybrids
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przyjeto odlegiédé Mahalanobisa wyliczandla plonu nasion, ptiu cech struktury
plonu: liczby rozgadzieh na rglinie, liczby tuszczyn na éinie, dtugcci tusz-
czyn, liczby nasion w tuszczynie i masy 1000 nasiaz dwdch cech jakoiowych
— zawartdci ttuszczu w nasionach i sumy glukozynolanéw. Ogdéwiadcze
polowych w sezonie wegetacyjnym 2007/08 i 2008/Q9mai materiatami, wyko-
nanych obserwacji, analiz chemicznych oraz ohlicztatystycznych zamieszczono
w publikacji Poptawska i in. (2010). Bwiadczenie polowe w sezonie 2006/07
zostato zateone i przeprowadzone réwiiezgodnie z opisem zamieszczonym
w publikacji Poptawska i in. (2010).

Dla okrelenia dystansu genetycznego linii rodzicielskictesaacow wyko-
nano badania polimorfizmu DNA za pomanarkeréw RAPD i AFLP.

Catkowite DNA wyizolowano z ficieni siedmiodniowych siewek rzepaku
wedtug metody Doyle i Doyle (1990). Polimorfizm gemowego DNA okr&ono
stosujic: 54 startery RAPD firmy Operon Technologies (Admla, USA) zgodnie
Z metodylg opisam przez Wiliams'a i in. (1990) [OPA-01, OPA-07, OB&- OPA-09,
OPA-11, OPA-15, OPA-16, OPA-18, OPC-02, OPC-04, @RCOPC-18, OPD-08,
OPF-01, OPF-04, OPF-06, OPF-09, OPG-03, OPG-04,-0R®PG-11, OPG-13,
OPG-14, OPG-15, OPJ-07, OPK-08, OPL-12, OPN-01, OPNDPN-13, OPN-18,
OPN-20, OPP-03, OPP-05, OPP-07, OPP-08, OPP-09,10PBPP-14, OPW-02,
OPW-05, OPW-08, OPW-09, OPW-11, OPW-13, OPW-15, @RPWOPY-01,
OPY-02, OPY-04, OPY-05, OPY-10, OPY-13, OPY-15]. afr; metod, AFLP
wykonano przy @yciu 10 kombinacji starterow AFLP (Gibco BRL Primkit)
zlozonych z dwdch starteréw opartych na enzymach kesiiryychEcaRl (starter: E)i
Msd (starter: M) wedtug metody opracowanej przez &aosh. (1995) [E3/M3 —
E-ACC:M-CAG, E3/M6 — E-ACC:M-CTC, E4/M4 — E-ACT:M-AT, E4/M7
— E-ACT:M-CTT, E5/M2 — E-AGG:M-CAC, E5/M3 — E-AGG:MCAG,
E5/M4 — E-AGG:M-CAT, E5/M5 — E-AGG:M-CTA, E5/M6 — AGG:M-CTC].
Metodylke bada molekularnych metodami RAPD i AFLP oraz ckeaie na ich pod-
stawie dystansu genetycznego opisano szczegotgwublikacji Liersch i in. (2010).

Analizg statystycza przeprowadzono przyzyciu programoéw Sergen, Statistica
i arkusz kalkulacyjny Excel, okéjac ogélm i specyficzm zdolngé kombina-
cyjna oraz macierz korelacji pordzy badanymi cechami. Dystans genetyczny
obliczono programem Genstat stasujspétczynni dystansu Nei i Li (1979).

Wyniki i dyskusja

W tabeli 1 przedstawiono wyniki plonu nasion baddmynieszacow, efektu
heterozji oraz ogélnej i specyficznej zdadnbkombinacyjnej. Badane miesizae
F, plonowaty o 12,9 dt/ha wgj w poréwnaniu daredniego plonu nasion linii
rodzicielskich oraz o0 12,1 dt/ha w odniesieniu timp nasion lepszego z rodzicow.
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Dystans fenotypowy jako miara odleggdo Mahalanobisa wyznaczono na pod-
stawie dmiu cech fenotypowych (szczego6towy opis metody podoptawska
I in. 2010) Uzyskano stosunkowo niski dystans fgpotvy linii rodzicielskich
badanych miesAaaéw wynoszcy od 6,433 do 32,003, jedri@kmaze on wspomodc
dobdér maliwie najbardziej zranicowanych komponentéw do tworzenia migsza
cow R (tab. 1) oraz uzupelhiocerr zmienndci genetycznej, ktorej detekcja jest
mozliwa za pomog markerow molekularnych.

Dla okr&lenia dystansu genetycznego przebadano linie rietidiie miesza-
cow F za pomog 54 starterow RAPD, uzyskiyj 320 rG@nicujace markery oraz
10 kombinacji starterow AFLP otrzynaaj 179 polimorficznych fragmentéw DNA.
Sparéd 54 zastosowanych do bad&®APD starteréw, 52 edicowalty DNA
badanych linii. Liczba polimorficznych markeréw giajedynczego startera wyniosta
od 1 do 16. Najwicej otrzymano w reakcji ze starterem OPW-09, arnestarter
generowafirednio 6 polimorficznych pgkow. Dwa startery OPD-08 i OPWO015
nie r&nicowaty badanych linii. W przypadku techniki AFL#szystkie zastoso-
wane kombinacje starterow wykazaty polimorfizm peaaly badanymi liniami.
Liczba polimorficznych markerow wahata $id 8 [E4/M7 — E-ACT:M-CTT] do
28 [E5/M3 — E-AGG:M-CAG], przysredniej dla jednej kombinacji starteréw
17,9. Przyktadowy obraz elektroforetyczny pokazaypunek 2.

M12345578123456Mpz
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—-ndu-- ______ W B = 605 L PNea
"“HH-_““”—-_-—H
e b b 310/282 e
-1 B B 3— PN 68 1—PN 64
: 4—PN5/4007  2—PN66
- - 234 5—PN7/507 3—PNG68
- 1 1] - - 194 6 — PN 17/5/07 4 — PN 5/4/07
7 —PN18/5/07 5— PN 7/5/07
- - - 118 8 —PN21/3/07 6— PN 17/5/07

M — marker wielkosci

72 .
molecular size marker

Rys. 2. Wynik analizy AFLP 8 linii rodzicielskichzyskany dla par starteréow E4/M4 —
E-ACT:M-CAT i E3/M6 — E-ACC:M-CTC. Linie oznaczongyframi 1-8 (E4/M4) i 1-6
(E3/M6) 9 produktami analizy AFLP dla linii rodzicielskichi@szacéw R, M — DNA faga
@X174 trawione enzymenBswWRI (MBI Fermentas); pz — liczba par zasad AFLP
fingerprints of 8 parental lines obtained with pgmcombination&€£4/M4 — E-ACT:M-CAT
and E3/M6 — E-ACC:M-CTC. Lines 1-8 (E4/M4) and YE3/M6) are AFLP products
of 8 parental lines of Fhybrids, M —¢gX174 bacteriophage DNA digested with BsuRI
enzyme (MBI Fermentas); pz — number of base pairs
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Tabela 2

Wartdsci dystansu genetycznego badanych linii rodzicietsknieszacow R
Genetic distance value of investigated parentadiof i hybrids

Linia Linie CMS —CMS lines Linie restorery —Restorer lines

Lines - PN PN PN

PN 64 PN 66 PN 68| PN 5/4/(AN 7/5/0 17/5/07 | 18/5/07 | 21/3/07

PN 64 -
PN 66 0,3036
PN 68 0,3265| 0,3213

PN 5/4/07 0,7473| 0,7347| 0,6985
PN 7/5/07 0,7468| 0,7384| 0,7021 0,0022

PN 17/5/07| 0,7186| 0,7400| 0,6998 0,2578 0,2561

PN 18/5/07| 0,7191| 0,7322| 0,6962 0,2594 0,2578 0,0066
PN 21/3/07| 0,7088| 0,7305| 0,6985 0,2589 0,2573 0,0311 0,0288 T

Wartcgici dystansu genetycznego obliczonego na podstawi&erow RAPD
I AFLP tacznie dla wszystkich par badanych linii wyniosty 6¢@0020 dla linii
restoreréw PN 5/4/07 i PN 7/5/07 do 0,7473 dla BS PN 64 i linii restorera
PN 5/4/07 (tab. 2). Dla par linii CM8gurai linii restorerow dystans genetyczny
wyniost od 0,6962 (linia CMS 68 i linia restorer8/3/07) do 0,7473 (linia CMS
64 i restorer 5/4/07). Dendrogram utworzony w opaccwyniki uzyskane dwoma
technikami molekularnymi przypadkowal analizowane linie rodzicielskie
mieszacow do dwdch grup skupie(1) linie CMSogurai (2) linie restorery (rys. 3).

CMS PN 64 }
CMS PN 66
CMS PN 68

restorer PN 5/4
restorer PN 7/5

restorer PN 17/5
restorer PN 18/5

restorer PN 21/3

0,0 0,5 1.0 15 20 2,5
Odlegtose wiazania

Rys. 3. Dendrogram 8 linii rodzicielskich mieseéw R, utworzony w oparciu o0 markery RAPD
i AFLP — Dendrogram of 8 parental lines of Rybrids based on RAPD and AFLP markers



236 Alina Liersch ...

W przypadku badanych materiatdw hodowlanych stwziend tylko istotne
korelacje pomidzy plonem miesz&Ow oraz heterozj obliczors wzgledem
sredniej rodzicéw, lepszego rodzica, ogpirspecyficzr zdolndgcia kombinacyja
— odpowiednio 0,77, 0,76, 0,65 oraz 0,76. Natommaestwykryto zwazku plonu
ani efektu heterozji z dystansem fenotypowym (vigreym odlegtécia Mahala-
nobisa) i dystansem genetycznym. Wynik taki uzyskamimo, ze zaréwno
dendrogram utworzony na podstawie odlégtoMahalanobisa przedstawiony
w pracy Poptawska i in. (2010) jak i dendrogranzytnany na podstawie dystansu
genetycznego w tej pracy przypadkowuje linie CMS i linie restorery do
odrgbnych grup. Ponadto liczba markeréw molekularnyehpodstawie ktérych
oceniono dystans genetyczny bytazauw sumie otrzymano prawie 500 polimor-
ficznych fragmentéw DNA. We wczriejszych badaniach przeprowadzonych na
innym materiale rdinnym, w ktérych potwierdzono zwzek dystansu genetycz-
nego z efektem heterozji lub plonem nasion, liczharkerow molekularnych
uzytych do bada byla podobna (Liersch 2005, Liersch i Bartkowiadd02) lub
nizsza (Liersch i in. 2004, Nowakowska i in. 2005).

Tabela 3
Wspotczynniki korelacji pomeidzy plonem nasion mieszeow F, efektem heterozji,
0go6lm i specyficzi zdolndcia kombinacyja, dystansem fenotypowym i genetycznym —
Correlation coefficient between seed vyield aqf Hybrids, heterosis effect, general and
specific combining ability, phenotypic and geneligtance

Cecha —Trait 1 2 3 4 5 6 7

Plon nasion —Seed yield 1

Heterozja wzglddemsredniej rodzicow 0.77* 1
Heterosis in respect to mean of parepnts’

3. Heterozja wzgldem lepszego rodzica

Heterosis in respect to mean 0,76* 0,96 1
of the better parent
4. Ogo6lna zdoln@& kombinacyjna 0.65% 0,57* 049* 1

General combining ability
5. Specyficzna zdolr$é kombinacyjna 076 052* 0.59* 0.00 1
Specific combining ability ' ' ' '
6. Dystans fenotypowy 0,10 043 -043 007 0,071
Phenotypic distance ' ' ' ' '

7. Dystans genetyczny (RAPD + AFLP 0.02 009 -013 018 -018005 1
Genetic distance ’ ! ' ) ) )

* istotne na poziomie = 0,05 —significant ata = 0.05
** jstotne na poziomier = 0,01 —significant ata = 0.01

Mimo uzytej dwej liczby markeréw RAPD i AFLP dla badanych gendiyp
nie stwierdzono zwizku dystansu genetycznego z plonem i efektem rgtero

Wskazuje toze markery dominace RAPD i AFLP nie dla kalego materiatuas
wystarczajce do oceny dystansu genetycznego, tak aby ten imyéglodstavy do
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wyboru najlepszych komponentoéw mieseaw szczegolnie w przypadku, zaréwno
gdy pula linii meskosterylnych CMSogura jak i linii restoreréw maj zblizone
pochodzenie. Plieske i Struss (2001) wskana maliwos¢ podniesienia skutecz-
nosci analiz zrénicowania genetycznego, a tym samym efektyeinorzewidywania
heterozji miesze&cow R u Brassicastosujc najnowsze metody molekularne gdry
innymi kodominujce markery mikrosatelitarne czy SNP.

Badania nad zwrkiem dystansu genetycznego z plonem nasion i efekt
heterozji prowadzili midzy innymi Zhang i in. (1996) dla xy, Betran i in. (2003)
dla kukurydzy, Corbellini i in. (2002) dla pszenicyy Teklewold i Becker (2006)
dla gorczycy abisyskiej uzyskugc zr&znicowane wyniki. U kukurydzy Betran i in.
(2003) wykazali dodatnikorelacg efektu heterozji w plonie nasion z dystansem
genetycznym form rodzicielskich, podobnie jak Lan@a (1997), ktérzy potwier-
dzili korelacg plonu nasion z dystansem genetycznym ocenionymparciu
o markery RAPD. Ali i in. (1995) ocenili cechy molbgiczne 30 linii i odmian
rzepaku ozimego, ktére posgidy nastpnie do wyznaczenia dystansu genetycznego
stosugc odlegté¢ Euklidesova. Autorzy uzyskali pozytyws korelacg pomidzy
wartcscia dystansu genetycznego z plonem nasion i efekteard® jak rownie
Z liczba tuszczyn i liczlh nasion w tuszczynie. Podobnie Diers i in. (1996)zo
Riaz i in. (2001) w badaniach nad rzepakiem wskangjprzydatn& zmienndgci
genetycznej oki&bonej za pomog markeréw molekularnych w przewidywaniu
efektu heterozji w plonie nasion miegzaw. Odmienne rezultaty uzyskali Yu i in.
(2005) u rzepaku i Jain i in. (1994) dla gorczyeyepskiej. Autorzy stwierdzili
niski zwigzek markerow DNA z heteragj Teklewold i Becker (2006) podkiaja,
ze dystans genetyczny otrzymany na podstawie maskerdlekularnych nie jest
wystarczajcy do prawidtowego przewidywania pledoni efektu heterozji miesaadw
gorczycy abisyskiej. Jednoczmie wykazali,ze dystans wyznaczony na podstawie
cech fenotypowych pozwolit na prawidtowe oszacowdreterozji mieszecow R,
0g0lnej zdolnéci kombinacyjnej rodzicow dla plonu nasion i innywebznych cech
agronomicznych. Melchinger (1999) poditile ze zalenos¢ pomigdzy dystansem
genetycznym form rodzicielskich a heterpgjzglgdem sredniej rodzicow maleje
w przypadku krzyowania linii nalgacych do tej samej grupy lub do zbyt
odlegtych pul genetycznych. Corbellini i in. (2002u i in. (2005), Radoev i in.
(2008) oraz Kramer i in. (2009) uwaga, ze plon nasion i heteragjpedzie mana
tatwiej przewidzié stosugc markery sprzone z interesgpymi hodowe loci
cech ilgciowych (QTL).

Na rysunku 4 przedstawiono zatesci pomiedzy plonem nasion (4A) i wiel-
koscia efektu heterozji w plonie nasion (4B) a dystansggnetycznym. W obu
przypadkach nie stwierdzono liniowej zalesci. Mieszaice R, ktérych formy
mateczy byty linie CMS ogura 66 i 68 grupowaty si razem na wykresie oraz
charakteryzowaly gizblizonymi wartgciami dystansu genetycznego niezale od
linii restorera zastosowanej do tworzenia miésaa Natomiast kombinacje
mieszacowe utworzone na bazie linii CMS 64 byty bardzagproszone.
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A Plon nasion — Seed yield [dt-ha™]
47,5
47 + 13 3 .
46,5 Ge 2
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457 14,
45 1% 4o
44
43,5
43 1 1o
42,5 T T T T T
0,69 0,7 0,71 0,72 0,73 0,74 0,75
RAPD+AFLP
B Efekt heterozji — Heterosis effect [%]
18
16 3%
13 ° 2,
14 " 2. 5, a. . 8a
10, *
12 1 4 A Ta
11 6
15.
10 A 1,
8
6
4
2
0 T T T T T
0,69 0,7 0,71 0,72 0,73 0,74 0,75
RAPD+AFLP
1. PN 64 x 5/4 6. PN 66 x 5/4 11. PN 68 x 5/4
2. PN 64 x 7/5 7. PN 66 x 7/5 12. PN 68 x 7/5
3. PN 64 x 17/5 8. PN 66 x 17/5 13. PN 68 x 17/5
4. PN 64 x 18/5 9. PN 66 x 18/5 14. PN 68 x 18/5
5. PN 64 x 21/3 10. PN 66 x 21/3 15. PN 68 x 21/3

Rys. 3. Zalenos¢ pomidzy dystansem genetycznym linii rodzicielskich maséw R

okreslonym markerami RAPD i AFLP a plonem nasion (A)féldem heterozji (B) —
Relationship between genetic distance of parematl of hybrid estimated by RAPD and
AFLP markers and seed yield (A) and heterosis efic
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Podsumowanie

Przeprowadzone badania nie potwierdzity azku dystansu fenotypowego
I genetycznego z wielkaoia plonu i efektem heterozji, mimo gej liczby wygene-
rowanych polimorficznych produktéw amplifikacji. @vdopodobnie badane
populacje byly zbyt mate i zbyt mato zrécowane. Linie podwojonych haploidow
Z genem restoreremzyte jako formy ojcowskie do tworzenia mieszaw F
rzepaku ozimego charakteryzowaly siskim dystansem genetycznym poniewa
zostaly wyprowadzone z jednego genotypu — linii lvsgj BO 20/48.
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