Tom XXII

Rosliny Oleiste

2001

Wiestawa Poplawska, lwona Bartkowiak-Broda, Alina Liersch, Anna Firguth
Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin, Zaktad Roslin Oleistych w Poznaniu

Ocena cech jakosciowych linii restorerow

dla CMS ogura i ich przydatnosci do tworzenia
zrestorowanych mieszancéw pokolenia F;
rzepaku ozimego (Brassica napus L.)

Evaluation of qualitative traits of restorer lines for CMS ogura
and its usefulness for the development of F; restored hybrids
of winter oilseed rape (Brassica napus L.)

Stowa kluczowe:

rzepak ozimy, Brassica napus L., CMS ogura, mieszance zrestorowane, gen

restorer, linie restorera, marker izoenzymatyczny PGI-2, glukozynolany, cechy

jakosciowe

Key words:

winter oilseed rape, Brassica napus L., CMS ogura, restored hybrids, restorer

gene, restorer lines, isozyme marker PGI-2, glucosinolates, quality traits

Brak u podwajnie ulepszonego rzepaku ozimego
linii restorerdw o odpowiednich cechach jakos-
ciowych i agronomicznych byt dotychczas czyn-
nikiem limitujacym wykorzystanie systemu
CMS ogura w hodowli odmian mieszancowych
zrestorowanych. Gen restorer zostal przenie-
siony do genomu rzepaku z rzodkwi (Raphanus
sativus) (Heyn 1976). Ze wzgledu na sciste
sprzegzenie alleli genu restorera z genami deter-
minujacymi wysoka zawarto$¢ glukozynolanow
uzyskane poczatkowo rekombinanty charaktery-
zowaly si¢ wysoka zawartoscia glukozynolanow
w nasionach. W pracy przedstawiono badania
nad podwojnie ulepszonymi liniami restorera dla
CMS ogura w pokoleniach Fs i Fg, wyselekcjo-
nowanych z mieszancéw pomigdzy niskogluko-
zynolanowymi liniami CMS ogura (4,1-11,8
puM/g nasion) i wyjsciowa linig restorera R o za-
wartosci glukozynolanéw ok. 60 puM/g nasion.
Selekcje linii z allelami genu restorera prowa-
dzono na podstawie obserwacji ekspresji feno-
typowej tej cechy oraz z wykorzystaniem izo-
enzymatycznego markera PGI-2. Przedstawiono

The lack of restorer lines with appropriate
qualitative and agronomical traits was the factor
limiting the utilization of CMS ogura system in
breeding of restored hybrid varieties of double
low winter oilseed rape (Brassica napus L.).
Restorer gene has been introduced to the
rapeseed genome from radish genotype
(Raphanus sativus) (Heyn 1976). Obtained
recombinants were characterized by strong
linkage of restorer allels with genes determining
high glucosinolate content. Investigations of
double low restorer lines for CMS ogura in
Fs — Fe generations are presented. These lines
were selected from crossings between low
glucosinolate male sterile lines CMS ogura
(4.1-11,8 uM/g of seeds) and starting restorer
line R with glucosinolates content of about
60 uM/g of seeds. Selection of genotypes with
restorer gene alleles was carried out on the
phenotypic expression of this trait and with the
use of isozyme marker PGI-2. Results of the
evaluation of yielding ability and quantitative
traits for restorer lines of CMS ogura in F5 and
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ocene poziomu plonowania i cech jakosciowych
linii restorerow pokolenia Fs i Fg, a zatem ich
przydatnosci do tworzenia zrestorowanych mie-
szancOw pokolenia F; rzepaku ozimego. Wsrdd
wyselekcjonowanych w pokoleniu Fg 178 linii
restorerow okoto 84% charakteryzowato si¢ za-
wartoscia glukozynolanéw ponizej 15 uM/g
nasion. Prawie potowa badanego pokolenia Fg
utracita marker PGI-2. Wskazuje to na niesku-
tecznos¢ korzystania z markera PGI-2 w selekcji
linii restorerbw w populacjach charakteryzu-
jacych sie niska zawartoscia glukozynolanéw.
Plenno$¢ badanych linii restoreréw byta silnie
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Fs generation are presented. Also usefulness
of these restorer lines for F; restored hybrids of
winter oilseed rape development was discussed.
About 84% of 178 restorer lines selected from Fg
progeny were characterized by glucosinolate
content below 15 uM/g of seeds. The PGI-2
marker was lost in nearly half of the investigated
Fes progeny. It indicates that the use of PGI-2
marker in selection for low glucosinolate
restorer lines in low glucosinolate populations
was not effective. The yielding ability of the best
investigated restorer line was not significantly
different as compared to standard variety Lisek.

zroznicowana, a najlepsza linia nie rdznita si¢
istotnie od plennosci wzorcowej odmiany Lisek.

Wstep i cel pracy

Warunkiem uzyskania nasion mieszancowych pokolenia F; o pozadanych
cechach jakosciowych, tj. bezerukowych, o zawartosci glukozynolanéw w gra-
nicach polskiej normy dla materiatu siewnego (do 15 uM/g nasion) oraz 0 wyso-
kiej zawartosci tluszczu, jest doboér odpowiednich pod wzgledem tych cech
komponentéw odmiany mieszancowej, a wigc zaréwno linii CMS ogura jak
i linii restorera.

W wyniku krzyzowania linii CMS ogura z najlepszymi polskimi podwdjnie
ulepszonymi genotypami rzepaku ozimego, a nastepnie selekcji uzyskano linie
CMS ogura o wartosciowych cechach jakosciowych (Liersch i in. 1999).

Zasadniczym problemem byly natomiast trudnosci z uzyskaniem linii
restorerdw o niskiej zawartosci glukozynolandw i zawartosci ttuszczu przynajmniej
na poziomie obecnie uprawianych odmian rzepaku. Ze wzgledu na pochodzenie
CMS ogura od rzodkwi w obrebie gatunku Brassica napus nie znaleziono
genotypdéw z genami restorerami dla tego systemu. Zostaly one przeniesione
poprzez krzyzowanie miedzyrodzajowe miedzy liniami rzepaku z cytoplazma CMS
ogura oraz Raphanobrassica (Heyn 1976). Jednak uzyskany material wyjsciowy
do hodowli charakteryzowat sie wysoka zawartoscia glukozynolanéw, ktora jest
bardzo trudno obnizy¢ ze wzgledu na sciste sprzezenie genu restorera z jednym
z genow warunkujacych wysoka zawartos¢ glukozynolanéw (Delourme i in. 1995).
Takze plennos¢ form wyjsciowych jest obnizona w wyniku zaburzen, spowo-
dowanych wiaczeniem do genomu rzepaku zbyt duzego odcinka informacji gene-
tycznej pochodzacej od rzodkwi (Pellan-Delourme, Renard 1988). Z tych powo-
dow uzyskanie niskoglukozynolanowych i plennych linii restoreréw jest bardzo
trudne, a ich brak jest czynnikiem ograniczajacym wykorzystanie CMS ogura do
hodowli zrestorowanych odmian mieszancowych.
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Badania nad liniami rzepaku restorujacymi dla CMS ogura rozpoczeto
w Zaktadzie Roslin Oleistych IHAR korzystajac z linii R restorera o zawartosci
glukozynolanéw 60 puM/g nasion. Poprzez krzyzowanie tej linii z niskoglukozyno-
lanowymi liniami rzepaku z cytoplazma CMS ogura (4,1-11,8 uM/g nasion),
a nastepnie selekcje w kolejnych pokoleniach z zastosowaniem markera
izoenzymatycznego PGI-2 sprzezonego z allelami genu restorera oraz markera
molekularnego PCR-SCAR sterylnej cytoplazmy typu ogura, uzyskano w poko-
leniu F3 genotypy posiadajace allele genu restorera i charakteryzujace sie zawar-
toscia glukozynolanéw ponizej 15 uM/g nasion. Linie te poddano szczegétowej
obserwacji w nastepnych pokoleniach w celu wyselekcjonowania w petni
stabilnych genotypéw pod wzgledem cechy niskiej zawartosci glukozynolandw,
a jednoczesnie utrzymujacych zdolnos¢ do restorowania.

Celem przeprowadzonych badan byta ocena linii restoreréw dla CMS ogura
pod wzgledem cech jakosciowych i ich przydatnosci do tworzenia zrestorowanych
mieszancow rzepaku pokolenia F;.

Material i metodyka

Materiatem do badan nad restorerami dla CMS ogura byla populacja
47 genotypdw rzepaku ozimego pokolenia Fs pochodzacych z krzyzowan: 9 nisko-
glukozynolanowych linii rzepaku z cytoplazma CMS ogura z & wyjsciowa linia
restorera R oraz populacja 178 genotypow pokolenia Fs. Podstawa wyboru geno-
typdw w pokoleniu Fs byta niska zawartos¢ glukozynolandw (7,7-22,3 uM/g nasion).

Selekcje genotypow z allelami genu restorera prowadzono na podstawie
ekspresji fenotypowej zdolnosci do restorowania meskiej sterylnosci oraz przy
pomocy sprzezonego z genem restorerem markera izoenzymatycznego — fosfo-
glukoizomerazy 2 (PGI-2) (Delourme, Eber 1992). Analizy przeprowadzano
wedtug metody opracowanej przez Shilds’a i in. (1983) oraz Vellajos’a (1983).

Linie restorery sa prowadzone na sterylnej cytoplazmie typu ogura. Fakt ten
pozwolit na sprawdzenie czystosci wybranych linii restorerow przy pomocy
specyficznego dla sterylnej cytoplazmy ogura markera mtDNA typu SCAR
wedtug metody podanej przez Krishnasamy i Makaroff (1993), zmodyfikowanej
przez Mikotajczak i in. (1998).

Analizy zawartosci glukozynolanéw wykonano metoda silylowych pochod-
nych glukozynolanéw (Michalski i in. 1995) przy pomocy chromatografu gazo-
wego firmy Perkin Elmer, a zawartosci tluszczu za pomoca analizatora NMR.

Ocene plennosci linii restoreréw przeprowadzono w RZD Wielichowo
w Zielecinie w doswiadczeniu polowym zatozonym w czterech powtdrzeniach
w uktadzie losowanych blokéw z systematycznie rozmieszczonym wzorcem
— odmiana Lisek, stanowiacym odniesienie do odmian populacyjnych.
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Wyniki i dyskusja

Dla populacji roslin pokolen Fs i Fg zbadano zawartos¢ glukozynolanow
i ttuszczu w nasionach, a w pokoleniu Fg udziat homo- i heterozygot pod wzglgdem
alleli genu restorera oraz sprzezenie tych alleli z izoenzymatycznym markerem
PGI-2.

Uzyskane wyniki umozliwity opracowanie charakterystyki pokolenia Fs licza-
cego 47 linii rzepaku ozimego i pokolenia Fg sktadajacego si¢ ze 178 linii.
Wszystkie linie posiadaty allele genu restorera (tab. 1).

Tabela 1
Charakterystyka pokolenia F5 i Fg linii restoreréw dla CMS ogura
Characteristics of restorer lines for CMS ogura in Fsand Fg progeny
Suma glukozynolandw Zawartosc¢ ttuszczu
[UM/g nasion] w nasionach [% s.m.]
Charakterystyka Sum of glucosinolates Fat content in seeds
Characteristic [uM/g of seeds] [% d.m.]
pokolenie Fs pokolenie Fg pokolenie Fg pokolenie Fg
progeny Fs progeny Fg progeny Fs progeny Fg
Srednia — Mean 15,92 13,40 42,22 43,51
Maksimum 22,50 37,70 45,40 48,20
Minimum 7,70 1,70 37,70 36,90
Odchylenie standardowe 4,08 6,01 1,57 1,95
Standard deviation
Wspétczynnik zmiennosci 25,60 44,84 3,73 4,49
Coefficient of variability

Zawartos¢ glukozynolanéw dla analizowanego materiatu wahata si¢ w poko-
leniu Fg od 1,7 do 37,7 pM/g nasion. Srednia zawartosé glukozynolanéw wynosita
13,4 uM/g nasion, a genotypow o zawartosci glukozynolanéw ponizej wartosci
sredniej byto 107. W sumie 150 genotypdw charakteryzowato si¢ zawartoscia tych
zwiazkdw ponizej wartosci 15 puM/g nasion.

Poréwnanie zawartosci glukozynolanéw w liniach restorerach pokolenia Fs
ze $rednia zawartoscia glukozynolanéw w subliniach pokolenia Fs uwidocznito
tendencje do obnizenia zawartosci tych zwiazkéw u 33 linii o wartosci od 0,2 do
11,05 uM/g nasion. Natomiast w przypadku 14 linii restorerow odnotowano wzrost
zawartosci glukozynolanéw o wartosci od 0,2 do 13,3 pM/g nasion.

Histogramy 1 i 2 utworzone dla zawartosci glukozynolanéw w nasionach 47 linii
pokolenia Fs i 178 linii pokolenia Fs pokazuja jak w wyniku selekcji wzrasta pro-
centowy udziat genotypdw o niskiej zawartosci tych zwiazkdw, a takze znacznemu
obnizeniu ulega minimalna uzyskana zawartos¢ glukozynolanéw w nasionach.
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Histogram 1. Zawarto$¢ glukozynolanéw w nasionach linii restoreréw w pokoleniu Fs
Glucosinolate content in seeds of restorer lines in F5 progeny
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Zawarto$¢ ttuszczu w nasionach z pokolenia F; zalezy gtéwnie od genotypu
rosliny matecznej przy minimalnym wptywie genotypu zarodka. Cecha ta jest
modyfikowana réwniez przez warunki $rodowiska (Bartkowiak-Broda 1978;
Liersch i in. 2000). Natomiast w nasionach z roslin pokolenia F; zawartos¢ ttuszczu
jest determinowana w réwnej mierze przez genotyp rosliny matecznej i zapylacza.
Zatem zawartos¢ ttuszczu w nasionach mieszancow pokolenia F; oraz w nasionach
konsumpcyjnych zalezy od genotypéw uzytych do tworzenia mieszancéw. Z tego
wzgledu zawartos¢ ttuszczu w nasionach linii restoreréw stanowi istotna ceche
jakosciowa okreslajaca ich przydatnos¢ do tworzenia mieszancOw zrestorowanych.

Zawartos¢ ttuszczu w nasionach analizowanych linii pokolenia Fs wahata sig¢
od 36,9% do 48,2%. Srednia zawartosé tuszczu wynosita 43,5% (tab. 1).

Intensywna selekcje linii restorerow na zawarto$¢ ttuszczu rozpoczeto dla
roslin pokolenia Fs. Oceng jej efektow w pokoleniu Fg przedstawiaja histogramy
dla zawartosci ttuszczu w nasionach pokolenia Fs i Fg (histogram 3, 4). W wyniku
selekcji w pokoleniu Fg nastapit wzrost procentowego udziatu genotypdw o wyso-
kiej zawartosci ttuszczu, a podwyzszeniu ulegta takze maksymalna zawartosé¢
tluszczu z 45,4% do 48,2% (tab. 1).

Poprzez krzyzowanie linii restorera z niskoglukozynolanowymi liniami rzepa-
ku ozimego (w tym przypadku liniami z cytoplazma CMS ogura) i selekcje
w kolejnych pokoleniach, jak pokazaty przedstawione wyniki, uzyskano rekom-
binanty, w ktdrych zostato przerwane niekorzystne sprzezenie genu restorera (Rfo)
z genami warunkujacymi wysoka zawartos¢ glukozynolandw i otrzymano nisko-
glukozynolanowe genotypy z allelami genu restorera.
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of restorer lines in Fg progeny

Analiza obecnosci markera genu restorera PGI-2 w liniach pokolenia Fg
charakteryzujacego si¢ niska zawartoscia glukozynolanébw — srednio 13,4 uM/g
nasion wykazala, ze w czesci badanych genotypéw zostato takze przerwane
sprzezenie markera z genem restorerem. W sumie wykonano analizy dla populacji
805 roslin. W genotypach 96 linii pokolenia Fs (co stanowito 53,8% badanej
populacji) stwierdzono obecnos¢ markera PGI-2 silnie sprzgzonego w pierwotnej
populacji z allelami genu restorera, z tego 92 badane genotypy byly homo-
zygotami, a 4 heterozygotami pod wzgledem alleli genu Pgi-2. Zawartos¢
glukozynolanéw dla tych linii wahata si¢ od 1,7 do 37,7 uM/g nasion (tab. 2).

Pozostate 82 linie posiadajace w swoim genotypie allele genu restorera,
utracity charakterystyczny dla rzodkwi marker PGI-2. Wérod nich 67 okazato sie
homozygotami, a 15 heterozygotami pod wzgledem alleli genu restorera. Zawar-
tos¢ glukozynolandéw dla tych linii wahata sie od 3,8 do 24,2 uM/g nasion (tab. 2).
Oznacza to, ze u 46,2% analizowanych genotypOw nastapito przerwanie sprzezenia
izoenzymatycznego markera PGI-2 z allelami genu restorera.

Poréwnanie zawartosci glukozynolanow w pokoleniu Fg dla genotypow
z markerem genu Pgi-2 (histogram 5) i genotypow, ktére utracity marker
(histogram 6), potwierdza mozliwos¢ selekcji linii restorera o niskiej zawartosci
glukozynolanéw zaréwno w jednej jak i drugiej grupie. Natomiast zasadniczo
wyzszy procentowy udziat genotypdéw o niskiej zawartosci glukozynolanéw
charakteryzuje badane restorery, ktére utracity marker PGI-2.
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Tabela 2
Zawartos¢ glukozynolanéw w pokoleniu Fg linii restoreréw z markerem i bez markera PGI-2
Glucosinolate content in restorer lines of Fg progeny with PGI-2 marker and with lost PGI-2 marker

Suma glukozynolandw w liniach restorerach pokolenia Fg [LM/g nasion]
Charakterystyka Sum of glucosinolates in restorer lines of Fg progeny [UM/g of seeds]
Characteristic rosliny z markerem PGI-2 rosliny, ktére utracity marker PGI-2
plants with marker PGI-2 plants with lost marker PGI-2
Liczba linii (178) 96 (53,8%) 82 (46,2%)
Number of lines (178)
Srednia — Mean 16,2 10,2
Maksimum 37,7 24,2
Minimum 1,7 38
Odchylenie standardowe 6,42 4,21
Standard deviation
Wspotczynnik zmiennosci 39,67 41,32
Coefficient of variability
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Histogram 5. Zawartos¢ glukozynolanéw w pokoleniu Fg linii restorerow z markerem PGI-2
Glucosinolates content in restorer lines of Fg progeny with PGI-2 marker
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Glucosinolates content in restorer lines of Fg progeny with lost PGI-2 marker

Na podstawie przeprowadzonych badan mozna stwierdzi¢, ze w wyniku
introgresji genomu ustabilizowanych genetycznie linii rzepaku do linii restorera
moga powsta¢ rézne rekombinacje: formy pozbawione odcinka DNA deter-
minujacego wysoka zawartos¢ glukozynolandw, ktére utracity sprzezony marker
PGI-2, a takze takie, w ktérych genomie marker ten zostat zachowany. W drugim
przypadku uzyskany wynik sugeruje, ze w liniach tych pozostato wiecej informacji
genetycznej pochodzacej od rzodkwi.

Niskoglukozynolanowe genotypy z allelami genu restorera i pozbawione
markera PGI-2 pojawiaty si¢ juz we wczesniejszych pokoleniach, ale ze znacznie
nizsza czestotliwoscia. Wérod wyselekcjonowanych linii restorerow pokolenia F4
0 niskiej zawartosci glukozynolanéw (<20 pM/g nasion) u 7,8% badanej populacji
zaobserwowano utrate izoenzymatycznego markera PGI-2 (Bartkowiak-Broda,
Poptawska 1999). Fakt ten wskazywatby na mozliwosé¢ dalszych zmian modyfi-
kacyjnych zachodzacych w obszarze introgresji genomu rzodkwi, polegajacych na
utracie alleli rzodkwi Pgi-2 wraz ze $cisle z nim sprzgzonym fragmentem DNA,
odpowiedzialnym za wysoka zawartos¢ glukozynolandéw. Takze Delourme i in.
(1999) charakteryzujac obszar introgresji genomu rzodkwi dla réznych linii
restorerOw zauwazaja, iz nie jest konieczna catkowita eliminacja informacji
genetycznej pochodzacej od rzodkwi w celu uzyskania linii restorera o niskiej
zawartosci glukozynolandéw.
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Uzyskane wyniki wskazuja na ograniczona przydatnos¢ markera PGI-2
w przypadku gdy selekcja prowadzona jest w populacji 0 znacznie obnizonej
zawartosci glukozynolandéw. Natomiast stwierdzenie utraty markera PGI-2 przy
jednoczesnym zachowaniu alleli genu restorera moze wskazywa¢ na to, ze zostat
usuniety wiekszy odcinek DNA pochodzacego od rzodkwi. Prawidlowosé tej
hipotezy pozostaje do sprawdzenia.

W doswiadczeniu polowym oceniono plennosé¢ 16 linii restoreréw wyselekcjo-
nowanych w pokoleniu Fs Plony tych linii wahaty sie od 54,40 do 30,69 dt/ha
i zadna nie plonowata istotnie lepiej od wzorca. Najlepiej plonujaca linia restorera
PN 1255/2000 plonowata na poziomie 89,4% wzorca, nie rozniac sig od niego
w sposéb istotny statystycznie (tab. 3).

Masa 1000 nasion jest jednym z elementow struktury plonu. W poréwnaniu
z odmiana wzorcowa Lisek 10 linii restorerow wykazywato wyzsza mase 1000
nasion. Masa 1000 nasion linii restoreréw wahata sie¢ od 6,03 do 4,53 g. Jednak
mimo duzej zdolnosci kompensacyjnej rzepaku cecha ta nie poprawita w sposob
znaczacy plennosci badanych linii.

Zawartos¢ ttuszczu w nasionach badanych linii byfa zblizona i wahata sig¢
od 49,70 do 43,73%. W poréwnaniu z odmiana wzorcowa linia PN 1686/1
charakteryzowata sig istotnie wyzsza zawartoscia ttuszczu w nasionach.

Zawartos¢ glukozynolanéw w zebranych nasionach linii restoreréw wahata
sie od 9,45 do 14,60 uM/g nasion, a wiec wszystkie odpowiadaty wymaganemu
standardowi. Zawartoscia glukozynolandw ponizej $redniej dla wzorca wynoszacej
10,18 uM/g nasion charakteryzowaly sig trzy linie restorery.

Zastosowanie do hodowli zrestorowanych mieszancoéw pokolenia F; linii
restorera 0 zawartosci glukozynolanéw na poziomie do 15 uM/g nasion w potacze-
niu z linia CMS ogura o ekstremalnie niskiej zawartosci glukozynolanéw pozwala
na uzyskanie nasion mieszancowych o zawartosci glukozynolandw odpowiadajacej
polskiej normie na materiat siewny, tj. do 15 uM/g nasion (Delourme i in. 1999;
Bartkowiak-Broda i in. 1999; Poptawska 2000). Badania prowadzone na mie-
szancach pokolenia F; uzyskanych z krzyzowan linii wsobnych rzepaku ozimego
w uktadzie diallelicznym wykazaty mozliwos¢ uzyskania wysoko plonujacych
odmian mieszancowych o niskiej zawartosci glukozynolanéw (Krzymanski i in.
1998), przy czym optymalna metoda selekcji najlepszych kombinacji pomigdzy
liniami CMS i liniami restorerami jest krzyzowanie w ukladzie czynnikowym
(Krzymanski i in. 1999).
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Tabela 3
Ocena plonu i cech jakosciowych linii restoreréw w doswiadczeniu polowym
Evaluation of yield and qualitative traits for restorer lines in field trial
Zielecin 2001
Plon nasion Mazz'%)?\()o Suma glukozynolanéw Tluszcz
Linia restorera Seed ielld 1000 Iseeds [uM/g nasion] [% s.m.]
Restorer line [ dt/%a] weiaht Total of glucosinolates Fat
[g% [UM/g of seeds] [% d.m.]
PN 1145 33,45 4,53 9,88 47,08
PN1170 37,12 5,39 10,42 46,65
PN 1171 39,26 5,06 12,73 46,08
PN 1172 33,34 5,64 12,63 45,40
PN 1241 33,34 5,25 9,45 46,98
PN 1255 54,40 5,35 9,92 47,50
PN 1303 33,14 5,74 11,33 45,23
PN 1343 30,72 4,56 10,96 43,73
PN 1345 30,69 5,08 11,00 46,23
PN 1361 40,42 5,29 10,53 46,20
PN 1375 44,47 4,54 10,70 47,05
PN 1397 38,69 5,42 10,63 45,45
PN 1399 33,58 6,03 12,05 45,90
PN 1435 38,22 5,32 10,23 46,98
PN 1655/1 34,22 5,38 12,48 47,53
PN 1686/1 46,35 4,57 14,60 49,70
Srednia — Mean 37,59 5,20 11,22 46,48
Maksimum 54,40 6,03 14,60 49,70
Minimum 30,69 4,53 9,45 43,73
Odchylenie standardowe
Standard deviation 6,40 0,45 1,35 1,31
Wspotczynnik zmiennosci
Coefficient of variability 17,03 8,70 12,05 2,82
Srednia wzorca — odmiana
Lisek — Mean of standard
variety Lisek 60,86 5,07 10,18 47,96
NIRg,05 — LSDq s 7,17 4,85 2,85 1,10
NIRg 01 — LSDg 1 9,49 6,42 3,77 1,45
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Jednak ze wzgledu na sposéb dziedziczenia zawartosci glukozynolandw
(Krzymanski 1970; Bartkowiak-Broda i in. 1983) oraz na fakt, ze zawartos¢
glukozynolanéw jest modyfikowana takze przez warunki srodowiska: przebieg
pogody, dostepnosé siarki w glebie (Wielebski 1997; Wielebski, Wojtowicz 1998),
moze wystapi¢ zbyt silny ich wzrost w nasionach konsumpcyjnych. Z tego
wzgledu konieczne jest dalsze prowadzenie prac badawczych nad obnizeniem
zawartosci glukozynolanéw w nasionach linii restorera oraz wieloletnich obser-
wacji tych linii pod wzgledem stabilnosci zawartosci glukozynolanéw, jak rowniez
ekspresji zdolnosci do restorowania.

Natomiast niewystarczajaca plennos¢ niskoglukozynolanowych linii resto-
reréw wskazuje na koniecznos¢ dalszej eliminacji z ich genotypéw zbednej infor-
macji genetycznej pochodzacej od rzodkwi, wplywajacej na obnizkg zenskiej
ptodnosci linii restoreréw jak i mieszancow pokolenia F; z tymi liniami (Pellan-
Delourme 1986). Konieczne jest wigc Krzyzowanie wypierajace z wartosciowymi
liniami i odmianami rzepaku ozimego podwadjnie ulepszonego.

Whnioski

e W pokoleniu Fs i Fg wyselekcjonowano linie restorery charakteryzujace sie
niska zawartoscia glukozynolanow i wysoka zawartoscia oleju w nasionach.

e  Uzyskane wyniki wskazuja, ze zastosowanie w hodowli odmian mieszanco-
wych zrestorowanych homozygotycznych linii restoreréw o ekstremalnie
niskiej zawartosci glukozynolanéw i wysokiej zawartosci oleju umozliwia
uzyskanie nasion mieszancowych pokolenia F; odpowiadajacych polskiej
normie pod wzgledem jakosci.

e U prawie potowy badanych linii restoreréw wystapito przerwanie sprzezenia
genu restorera z markerem izoenzymatycznym PGI-2. Zatem w selekcji linii
restorerow w pokoleniach charakteryzujacych sie niska zawartoscia gluko-
zynolandw przydatnos¢ tego markera jest ograniczona.

e  Linie restorery, ktore utracity marker PGI-2, utrzymuja zawartos¢ glukozyno-
lanéw na znacznie nizszym poziomie, sa bardziej stabilne.

Conclusions

e  The restorer lines with low glucosinolates content and high oil content were
selected in Fs and Fg generations.

e  The obtained results indicate that the use of homozygous restorer lines with
extremly low glucosinolate content and high oil content in breeding of
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restored hybrids varieties allows to achieve hybrid seeds of F; progeny
meeting the quality requirements of Polish standard.

e The break of linkage between the restorer gene and radish isozyme PGI-2
marker occurred in about half of investigated restorer lines. Because of that
the PGI-2 marker is not useful in selection of restorer lines in low
glucosinolate populations.

e  The restorer lines with lost PGI-2 marker maintain glucosinolate content
at considerably lower level and are more stable.
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