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Praca zawiera przeglad niektorych wynikéw, zaprezentowanych podczas migdzynarodowej konfe-
rencji Brassica 2008 (5th ISHS International Symposium on Brassicas and the 16th Crucifer Genetics
Workshop), Lillehammer, Norwegia, 8—12.09.2008. Obejmowatly one badania dotyczace struktury,
funkcji i ewolucji genomu, identyfikacji okreslonych typow morfologicznych, genotypdw, a takze
odpornosci na stres roslin z rodziny Brassicaceae. Waznym zagadnieniem byto oszacowanie zmien-
no$ci genetycznej i zréznicowania biologicznego w kolekcjach roslin uprawnych. Prowadzone sa
analizy genetyczne tych kolekcji, jak: mapowanie, okreslanie dystansu genetycznego i zréznicowania.
Poszukuje si¢ gendéw bialek funkcjonalnych, odpowiedzialnych za dang cechg. Szeroko omawiana
byla réwniez jako$¢ produktéw roslinnych ze wzgledu na ich wykorzystanie spozywcze oraz
w profilaktyce zdrowotnej i leczeniu. Opracowuje si¢ metody nicinwazyjnej analizy biochemicznej dla
istotnych gospodarczo metabolitow roslinnych w celu skutecznej selekcji w obrgbie duzej populacji.
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This review contains some results presented during the Brassica 2008, 5th ISHS International
Symposium on Brassicas and the 16th Crucifer Genetics Workshop, Lillehammer, Norway,
8-12.09.2008. The results concern research on genome structure, function and evolution, as well as
morphotype and genotype identification, and additionally focus on stress resistance of plants
belonging to the family of Brassicaceae. An important subject was assessing genetic variability and
biodiversity in crop plant collections. Genetic analyses performed on these collections were as
follows: mapping, genetic distance and diversity assessment. Genes for functional proteins
responsible for a trait of interest, were investigated. Quality of plant food products used for human
nutrition and phytochemicals important for prevention and protection of human health were also
broadly discussed. Methods of non-destructive biochemical analysis of commercially important plant
metabolites were developed for effective selection in a big plant population.

Podczas miedzynarodowej konferencji Brassica 2008 zaprezentowano wyniki
badan prowadzonych w renomowanych osrodkach naukowych i hodowlanych na
calym $wiecie, a dotyczacych analiz genoméw roslin hodowlanych z rodziny
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Brassicaceae. W przedstawionych pracach badaniom genetycznym towarzyszyly
kompleksowe do$§wiadczenia hodowlane, a do analiz fenotypow, genotypow i pro-
duktéw ekspresji genow stosowano nowoczesne metody biochemiczne oraz mole-
kularne, z wykorzystaniem najnowszych technik biometrycznych i analiz statys-
tycznych. Przedstawione wyniki obejmowaty strukture, funkcje i ewolucje genomu,
identyfikacjg okreslonych morfotypow, genotypow, a takze problematyke zwiazana
z odpornoscia roslin z rodziny Brassicaceae na stres biotyczny i abiotyczny, jak
rowniez badania metabolitow roslinnych, znajdujacych zastosowanie w profilak-
tyce 1 zywieniu. Wiele uwagi poswigcono poszukiwaniom nowych zrédet zmien-
nosci genetycznej, tworzeniu bankow genoéw oraz fenotypowej i molekularnej
charakterystyce linii hodowlanych i rodéw. Coraz powszechniej w celu identy-
fikacji genéw odpowiedzialnych za dana cechg stosuje si¢ mapowanie asocjacyjne,
identyfikujace markery sprz¢zone z dana cecha w obrgbie kolekcji linii hodow-
lanych, odmian lub rodéw. Nie wymaga wigc ono analizy populacji segregujacej
— przez co nie ogranicza si¢ jedynie do cech, ktorymi réznia si¢ rosliny rodzi-
cielskie dla danej populacji.

Poszukiwanie nowych zrodel zmiennoSci

W wielu osrodkach prowadzi si¢ prace majace na celu poszerzanie zmien-
nosci genetycznej i uzyskiwanie zréznicowania biologicznego w kolekcjach roslin
hodowlanych. Wyprowadza si¢ kolekcje obejmujace zbiory genetycznie zdefinio-
wanych linii r6znych gatunkéw rodzaju Brassica. Prowadzone sa analizy tych
kolekeji, jak: mapowanie, analiza dystansu genetycznego i zréznicowania typow
morfologicznych.

Charakteryzowano kolekcje zasadnicze (core collections) Brassica rapa, po-
chodzace z Europy i Azji, obejmujace 376 rodéw reprezentujacych rozne typy
morfologiczne oraz rézne pochodzenie geograficzne (Bonnema i in. 2008). B. rapa
jest wazna ro$lina uprawna i warzywna zawierajaca metabolity istotne w zywieniu
cztowieka, jak fenylopropanoidy, glukozynolany, flawonoidy, pochodne kwasu
foliowego oraz izoprenoidy (karotenoidy i tokoferole). Zaobserwowano szeroki zakres
zmienno$ci cech morfologicznych zwiazanych z rozwojem rosliny, takich jak prze-
bieg kwitnienia, pokrdj rosliny, cechy liscia i kwiatu oraz wystgpowanie réznych
metabolitéw u B. rapa (Bonnema i in. 2008). Aby zidentyfikowa¢ podloze gene-
tyczne istotnych cech morfologicznych, badano zmienno$¢ genetyczna poprzez
analize profili transkrypcyjnych, metabolicznych, mapowanie loci cech ilosciowych
(QTL, quantitative trait locus) oraz mapowanie asocjacyjne z wykorzystaniem
markerow AFLP, SSR i gendéw czynnikéw transkrypcyjnych Myb (Pino del Carpio
i in. 2008). Zdefiniowano 169 rodéw i wykazano, ze dystans genetyczny odzwier-
ciedlat bardziej pochodzenie geograficzne niz typ morfologiczny. Wskazuje to na
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mozliwo$¢ pojawienia si¢ roznych morfotypéw w Azji i Europie, wskutek dtugo-
trwatego udomowienia i hodowli w kazdym z tych regionéw. W tym przypadku
zmienno$¢ cech morfologicznych odzwierciedlata proces ich dlugotrwatej selekcji
(Bonnema i in. 2008).

Badano kolekcje zasadnicza Brassica napus sktadajaca si¢ z 384 rodéw, utwo-
rzong w Chinach, w celu szczegdtowej charakterystyki réznych zrodel zmiennosci
genetycznej tej waznej rosliny oleistej. Jedng z badanych cech byta zawartos¢ oleju
w nasionach. Analizowano allele niektorych genow zwiazanych z synteza kwasow
thuszczowych, ktore wplywaja na jako$¢ oleju wykorzystywanego zarowno w zywie-
niu czlowieka, jak i w przemysle (Xiaoming i in. 2008). Szczegolowo analizowano
fenotypy i odnoszono do genotypdéw poprzez analizy QTL i mapowanie asocja-
cyjne. Wykazano, ze zawarto$¢ oleju w istotny sposob zalezy od warunkow $rodo-
wiska: te same rody hodowane w réznych ekosystemach wykazywaly zmienng
zawarto$¢ oleju w nasionach (Xiaoming i in. 2008).

Dla zachowania réznorodnosci wystepujacej wsrod wielu rodzajow roslin
tworzy si¢ banki gendéw roslinnych. Europejska baza danych dla roslin uprawnych
z rodzaju Brassica zawiera ponad 24 000 rodow zgromadzonych w 53 kolekcjach
(Pink i in. 2008). Istnieje jednak proporcjonalnie niewielka ilo§¢ rodéw reprezen-
tujacych zmienno$¢ w obrgbie danej cechy. Wynika to z redukcji réznorodnosci
biologicznej nastgpujacej w trakcie udomowienia i hodowli roslin (Pink i in. 2008).
Wyjsciowe kolekcje robocze tworzono dla gatunkéw Brassica w ramach wielu
programoéw badawczych. Kolekcje te opieraly si¢ na rodach utrzymywanych
w publicznych bankach genoéw. Nasiona poddawano rozmnozeniu, a rody badano
pod wzgledem odpornosci na grzyby i inne czynniki patogenne. Chociaz kolekcje
robocze umozliwialy identyfikacje zmiennosci pozadanych cech w obrgbie odpo-
wiednich puli genowych, sktadaly si¢ jednak z materiatu heterozygotycznego — co
ograniczato mozliwo$¢ ich wykorzystania przez dluzszy czas do badan korelacji
i szczegotowych analiz genetycznych. W zwiazku z tym jakiekolwiek skoordyno-
wane badania cech i genotypoéw bylyby trudne do interpretacji bez uprzedniego
wytworzenia materialu o odpowiednim poziomie homozygotycznosci. Aby uzyskac
taki material, wyprowadzono tzw. DFFS (Diversity Fixed Foundation Sets),
stanowiace zdefiniowane zbiory linii utrwalonych genetycznie i reprezentujacych
probe strukturalna (structured sampling) zmienno$ci wystepujacej w obrebie danej
puli genowej (Pink i in. 2008). Zbiory te zaprojektowano tak, aby reprezentowaly
wigksza czg$¢ zmiennosci allelicznej wystepujacej w obrebie danej puli genowej,
w formie dogodnej do dlugotrwalego przechowywania i uzytkowania przez $rodo-
wisko badaczy i hodowcoéw wykorzystujacych te linie. Pierwsze DFFS utworzono
dla B. oleracea. Zawieraly one probe strukturalng 386 rodoéw reprezentujacych
zmienno$¢ wewnatrz puli genowej. Kazdy z rodéw reprezentowal zmiennosé
w obrgbie rzedu i rodzaju, do ktoérego nalezat dany gatunek, a takze pochodzenie
eko-geograficzne. Zestawy DFFS zostaty utrwalone poprzez wytworzenie podwo-
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jonych haploidéow i chéw wsobny, tak aby ustanowi¢ linie trwale ustabilizowane,
shuzace badaczom i hodowcom do analiz jakosciowych i molekularnych. Linie typu
DFFS umozliwiaja dlugofalowe analizy porownawcze, zaplanowanie powtorzen
doswiadczen polowych z wykorzystaniem rozmnozonych ro$lin, a takze — moga
przyczyni¢ si¢ do poznawania: interakcji migdzygenowych, oddziatywan gendéw
i $rodowiska oraz ekspresji cech zwiazanych z rozwojem ro$liny i decydujacych
o zmienno$ci. Dotad zestawy DFFS utworzono dla B. oleracea, dla genomu C
dzikich gatunkéw Brassica oraz dla B. napus, z wykorzystaniem markerow mikro-
satelitarnych (Pink i in. 2008).

Badano struktur¢ zmiennos$ci genetycznej waznej w Europie rosliny uprawnej
— Brassica oleracea i opracowano jej kolekcje zasadnicze w celu znalezienia
zrodet odpornosci na choroby, stanowiacej jeden z waznych celéw hodowlanych
(Laperche i in. 2008). Kolekcje te, stanowiac zrodta zasobéw genowych, powinny
by¢ niewielkie i reprezentowa¢ maksimum réznorodnosci genetycznej. Opraco-
wano kolekcje zasadnicza w skali europejskiej (projekt RESGEN). Jednak ta kolekcja
sktadata si¢ z duzej liczby rodow (396) i opierata si¢ na kilku wyznacznikach
zmienno$ci (variability descriptors). Dlatego podjgto badania w celu: 1) charak-
terystyki r6znorodnosci genetycznej wystepujacej w kolekcji zasadniczej RESGEN
z zastosowaniem duzej liczby genomowych mikrosatelitéw (SSR), uwazanych za
wyznaczniki neutralne — nie skorelowane z cechami selekcjonowanymi oraz
danych fenotypowych odnoszacych si¢ do odpornosci na Plasmodiophora brassicae,
uwazanej za wyznacznik ukierunkowany (targeted), odnoszacy si¢ do wyznaczo-
nego celu hodowlanego, a takze 2) aby zdefiniowa¢ kolekcje zasadnicze o zre-
dukowanej wielko$ci stosujac analiz¢ neutralna albo ukierunkowana. Badano
380 rodow B. oleracea wybranych z kolekcji zasadniczej RESGEN (Laperche i in.
2008). Analizowano genotypy z zastosowaniem 35 markeréw SSR rozproszonych
po calym genomie: od 3 do 4 markerow na kazdym chromosomie. Dla kazdego
rodu szacowano odporno$¢ na dwa izolaty P. brassicae: Ms6 i K92-16, w warun-
kach kontrolowanych. Analizy réznorodnosci prowadzono z zastosowaniem opro-
gramowania DARWIN dla danych fenotypowych oraz STRUCTURE dla danych
molekularnych. Prace te umozliwia rowniez identyfikacje nowych zrodet
odpornosci na P. brassicae, a wyniki analiz fenotypowych i molekularnych beda
stanowi¢ pierwszy krok do badan genetycznej determinacji odporno$ci poprzez
badania asocjacyjne. Perspektywa tego projektu jest rozszerzenie badan nad
roéznorodnoscia 1 wlaczenie do analiz B. napus i B. rapa. Wazne jest rownolegle
badanie ro6znorodno$ci wystepujacej w tych trzech gatunkach, jak rowniez
zwigkszenie genetycznej roznorodnosci w programach hodowlanych B. napus.
Analizowanie struktury i stopnia réznorodnosci w zasobach genetycznych
B. napus, B. rapa i B. oleracea umozliwitoby identyfikacj¢ nowych form rodzi-
cielskich, a takze poszerzenie bazy genetycznej B. napus przez wytwarzanie linii
syntetycznych (Laperche i in. 2008).
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Szczegblowe badania genetyczne, jak mapowanie poroéwnawcze i analizy
QTL prowadzone sa dla réznych typéw morfologicznych B. rapa i B. oleracea,
dzigki mozliwosci ich wzajemnego krzyzowania (Iniguez-Luy 2008). W celu
zintegrowania badan z zakresu genomiki rodzaju Brassica opracowano publiczne
bazy danych i ogdélnie dostepne zasoby genowe: opracowano 587 markerow SSR,
a takze wygenerowano samozgodne populacje B. rapa i1 B. oleracea o krotkim
cyklu rozwojowym (rapid cycling lines). Z zastosowaniem markerow SSR
i RFLP skonstruowano genetyczne mapy sprzg¢zen (Iniguez-Luy 2008). Sekwencje
nukleotydowe markerow zlokalizowanych na mapach B. rapa i B. oleracea byly
uzyte do poréwnania tych dwoch genomoéw z genomem A. thaliana. Znaleziono
domniemane markery SSR sprzgzone z fenotypem okreslonych mutantow
B. oleracea (Iniguez-Luy 2008). Mozliwe pozycje na mapie tych mutantow moga
stanowi¢ punkt wyjsciowy do identyfikacji gendéw kandydujacych (candidate
genes) — ktore moglyby odpowiada¢ za dana cechg, w oparciu o analiz¢ porow-
nawcza z A. thaliana. Ponadto wykonano mapowanie zmiennos$ci kontrolujacej pore
kwitnienia i podtoze krétkiego cyklu rozwojowego w populacji B. rapa. Wyniki te
naswietlity ztozona natur¢ genomow Brassica, wykazujac réoznorodnos¢ wyraza-
jaca si¢ w poziomie ekspresji gendow powtarzajacych si¢, powstalych w efekcie
poliploidyzacji w obrebie Brassica. Postgpujace réznicowanie w ekspresji gendw
(ilo$ciowe i przestrzenne) wskazuje, ze geny wielokrotne mogly ewoluowac w kie-
runku ich funkcjonalizacji (Iniguez-Luy 2008).

Analizowano utrate réwnowaznosci sprzezen (LD, linkage disequilibrium)
u B. napus (Ecke i in. 2008). Mapowanie QTL u rzepaku prowadzi si¢ zwykle
w populacji segregujacej, pochodzacej z krzyzowania dwoch rodzicow, stosujac
mapowanie w pewnych nieciaglych przedzialach genomu (interval mapping).
Podejscie to umozliwia identyfikacje loci wptywajacych na dana cechg ilo$ciowa,
a takze oszacowanie ich efektu. Ma ono jednak pewne ograniczenia z powodu
limitowanej liczby rekombinacji dostgpnych w populacji segregujacej, co wyraza
si¢ w tzw. przedzialach zaufania (confidence intervals) dla pozycji QTL,
w zakresie od kilku do kilkudziesigciu ¢cM. Ponadto tylko te QTL moga by¢ wykryte,
ktore sg polimorficzne pomigdzy dwoma rodzicami. Alternatywa moze by¢ mapo-
wanie asocjacyjne z wykorzystaniem kolekcji odmian lub linii hodowlanych.
W zwiazku z wigksza liczba rekombinacji zachodzacych w takim materiale mozna
uzyska¢ wyzsza rozdzielczo$¢ mapowania. Ponadto zroznicowanie genetyczne nie
jest wtedy ograniczone zréznicowaniem wystepujacym pomigdzy dwiema liniami
rodzicielskimi. Z drugiej strony to podejscie jest wysoce zalezne od stopnia LD
w uzytej populacji roslin. Aby oceni¢ mozliwos¢ zastosowania podej$cia global-
nego do mapowania asocjacyjnego we wspotczesnych formach hodowlanych
rzepaku ozimego podwojnie ulepszonego, analizowano LD — w populacji 85 odmian
hodowlanych (populacja LD) oraz w mapujacej populacji 94 segregujacych linii
DH otrzymanych z krzyzowania odmiany ‘Express’ rzepaku ozimego i rzepaku
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resyntetyzowanego, ‘R53” (Ecke i in. 2008). Zastosowano 132 kombinacje starte-
row AFLP — Eco RI/Msel. Lacznie zidentyfikowano ponad 1000 polimorficznych
markeréw AFLP. Nastgpnie okreslono zakres nierownowagi sprzg¢zen dla populacji
LD w oparciu o pozycje na mapie markeréw AFLP. Wysoka LD wykazano jedynie
pomig¢dzy markerami blisko sprz¢zonymi, ale zanikata ona wraz ze wzrostem
odlegtosci i zblizata sig¢ do ogodlnego niskiego poziomu przy okoto 6 cM odlegtosci
pomigdzy markerami. LD pomigdzy markerami niesprzgzonymi byta w wigkszosci
niska i nieznaczaca (Ecke i in. 2008). Powyzsze obserwacje wskazuja na brak LD,
bedacy skutkiem selekcji w procesie hodowlanym struktury populacji lub dryftu
genetycznego w podwojnie ulepszonym rzepaku ozimym. Biorac pod uwage, ze
warto$ci LD uzyteczne dla mapowania asocjacyjnego obejmuja od ponad jednego
do dwoch cM — konieczne bedzie stosowanie duzej liczby markeréow do tego typu
mapowania. Zaktadajac, ze calkowita dtugo$¢ genomu rzepaku wynosi 2000 cM,
do globalnej analizy nalezaloby zastosowa¢ od 1000 do 2000 markerow
rownomiernie rozprzestrzenionych w genomie (Ecke i in. 2008).

Produkty zywnosciowe pochodzenia roslinnego
a zdrowie czlowieka

Ostatnio, w zwiazku z szeroko zakrojona kampania na rzecz ochrony zdrowia
cztowieka, wzrosto zainteresowanie opinii publicznej produktami zywnos$ciowymi
— wspomagajacymi i poprawiajacymi zdrowie cztowieka. Tendencja ta wyraza si¢
zapotrzebowaniem konsumentow nie tylko na zywno$¢ o wysokich walorach
smakowych, ale takze na produkty o wysokiej zawartosci substancji biologicznie
czynnych, korzystnych dla zdrowia cztowieka. Produkty roslinne sa waznym
elementem tego trendu zywno$ciowego, stanowiac bogate zroédto korzystnych dla
zdrowia zwiazkéw chemicznych. W tym kontek$cie badania koncentrujg si¢ na
gatunkach z rodzaju Brassica, poniewaz rosliny te syntetyzuja okreslone grupy
zwiazkoéw fitochemicznych, takich jak fenylopropanoidy, glukozynolany, flawo-
noidy, pochodne kwasu foliowego oraz izoprenoidy (tokoferole, karotenoidy) —
posiadajace wlasciwos$ci antynowotworowe, antyutleniajace i przeciwbakteryjne.

Badano efekt izotiocyjanianu sulforafaniny, bedacej gléwnym induktorem
enzyméw cytostatycznych u ssakow — oksydoreduktazy, transferazy czy ligazy
(Dinkova-Kostova 2008). Opracowanie induktoréw w oparciu o zwiazki chemiczne
wystepujace w roslinach jadalnych jest korzystniejsze niz wytwarzanie $rodkow
syntetycznych, poniewaz zwiazki fitochemiczne sa mniej toksyczne, relatywnie
tanie i mozliwe jest szybkie przeniesienie odkry¢ laboratoryjnych do praktycznego
wykorzystania. Do naturalnie wystepujacych induktorow naleza izotiocyjaniany,
powstajace wskutek enzymatycznej hydrolizy glukozynolandéw katalizowanej przez
myrozynazy. Rodzina Brassicaceae stanowi bogate zrédlo réznych glukozyno-
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lanow (do kilku procent masy nasion). Prawie wszystkie wlasciwosci biologiczne
glukozynolanow, zaréwno u roslin jak i zwierzat, sa przypisywane odpowiednim
izotiocyjanowym produktom ich hydrolizy. Chociaz myrozynazy nie wystepuja
w przewodzie pokarmowym ssakéw, hydroliza glukozynolanow zachodzi wskutek
dziatania mikroflory przewodu pokarmowego. Z ekstraktu brokutéw (B. oleracea)
wyizolowano izotiocyjanian sulforafaning, aktywujaca transkrypcje gendw cytosta-
tycznych poprzez szlak Keap1/Nrf2/ARE (Dinkova-Kostova 2008). Badano ogolny
profil ekspresji genow i wykazano, ze ekspozycja na sulforafaning wywotata Nrf 2
— zalezna indukcje gendw cytostatycznych (Dinkova-Kostova i in. 2008). Ponadto,
poza aktywacja szlaku enzymatycznego, sulforafanina i inne induktory enzymow
cytostatycznych maja dziatanie przeciwzapalne. Miejscowe, regularne podawanie
myszom standaryzowanego ekstraktu z kietkow brokutéw (ok. 100 nmoli sulfo-
rafaniny/cm®) prowadzito do ok. 50% redukcji powstawania, namnazania i objetosci
nowotworu skory. U ludzi miejscowa aplikacja ekstraktu z brokutow indukowata
enzymy cytostatyczne i chronita przed uszkodzeniami skoéry $wiattem UV
(Dinkova-Kostova 2008). Efekt ochronny sulforafaniny jest radykalnie odmienny
od dziatania filtrow przeciwstonecznych, poniewaz jest on dlugotrwaly, kata-
lityczny i nie interferuje z biosynteza witaminy D (Dinkova-Kostova 2008).
Wykazano réwniez rolg izotiocyjanianow pochodzacych z brokutow, polegajaca na
zmnigjszaniu zar6wno ryzyka powstania nowotworu prostaty, jak i rozwoju jego
formy ztosliwej (Traka 2008).

Do waznych elementow diety czlowieka nalezy witamina E, ktorej bogatym
zrodtem jest olej nasion rzepaku. Witamina E (tokochromanol) obejmuje grupe
o$miu antyoksydantow — czterech tokoferoli i czterech tokotrienoli. Kazda grupa
obejmuje formy a, B, vy i 8. Olej rzepakowy zawiera do 1000 ppm tokoferoli,
z czego gtownym sktadnikiem jest y-tokoferol, a nastgpnie: a-, -, i d-tokoferol.
Dla zywienia cztowieka najbardziej korzystny jest a-tokoferol, ale dla stabilno$ci
oleju potrzebne sa duze ilosci tokoferoli y i 9. Dlatego pozadane sa odmiany
rzepaku o zwigkszonej zawarto$ci tokoferoli lub o zmienionym ich sktadzie w oleju
nasion. Dotad nie ma niezawodnej i nieinwazyjnej metody pomiaru zawartos$ci
tokoferoli. Zawarto$¢ tokoferoli w nasionach jest oznaczana analiza HPLC, ktéra
jest pracochtonna i kosztowna. Dlatego efektywna metoda selekcji byloby zasto-
sowanie markerow genetycznych. Podj¢to badania nad poszukiwaniem tego typu
markeréw, przyjmujac metode genu kandydujacego, przy zatozeniu, ze na sktad
tokoferoli maja bezposredni wplyw enzymy szlaku ich biosyntezy (Endrigkeit i in.
2008). Bylyby to réwniez markery funkcjonalne, ktére moglyby by¢ uzyte do
analiz genomu. Sklonowano i zsekwencjonowano siedem genow B. napus, z ktérych
dwa (BnVTE4 i BnAPG1) zostaly potwierdzone testem komplementacji, poprzez
ekspresje heterologiczna w A. thaliana (Endrigkeit i in. 2008). W transformo-
wanych roslinach oznaczono tokoferol metoda HPLC. Oba geny zmienialy sktad
tokoferoli w transformowanych ro$linach. BnVTE4 powodowal wzrost frakcji
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a-tokoferolu z jednoczesnym spadkiem frakcji y. BnAPG1 prowadzit do wyzszych
ilosci a-tokoferolu i nizszej zawartosci o-tokoferolu. Sekwencje siedmiu sklonowa-
nych genow: PDS1, VTEIL, VTE2, APG1, VTE3, VTE4 i GGR uzyto jako sondy
podczas przeszukiwania biblioteki BAC B. napus. Zidentyfikowano lacznie 151
klonow BAC (bacterial artificial chromosomes — sztuczne chromosomy bakte-
ryjne) (Endrigkeit i in. 2008). Beda one mapowane na istniejacej mapujacej popu-
lacji linii DH pochodzacej z krzyzowania Tapidor x Ningyou7, analizowanej
uprzednio na cechy fenotypowe takie, jak zawarto$¢ glukozynolanéw, czas
kwitnienia, zawarto$¢ oleju i tokoferoli. Lacznie zmapowano 52 QTL dla sktadu
i dla zawarto$ci tokoferoli. W drugim podejsciu eksperymentalnym kolekcja
zasadnicza B. napus bedzie analizowana ze wzgledu na zawarto$¢ tokoferoli oraz
mapowana z wykorzystaniem wyodrebnionych genow kandydujacych w celu
zbadania asocjacji pomigdzy sktadem i zawartoscia tokoferoli a ukladem alleli
w loci dla odpowiednich markeréw (Endrigkeit i in. 2008).

Badano profile glukozynolanowe odmian hodowlanych kapusty w celu ujaw-
nienia mozliwosci selekcji i hodowli nowych odmian o wysokich walorach sma-
kowych i1 wartosciach zdrowotnych (Hansen i in. 2008). Glukozynolany (GLS)
i produkty ich rozpadu odpowiadaja w wigkszos$ci za smak i zapach warzyw
i przypraw z rodzaju Brassica. Glukozynolany alkenowe, a szczeg6lnie progoitryna,
wplywaja na wiasciwosci antyzywieniowe paszy zwierzecej. Natomiast wzrasta
ilos¢ dowodow, ze inne GLS, takie jak glukorafanina, glukobrasycyna, gluko-
iberyna i glukonasturcyna, wykazuja dziatanie przeciwnowotworowe. Trzydziesto-
letnie badania wskazuja, Ze istnieje znaczna zmienno$¢ GLS u kapusty, przy czym
kapusta czerwona z punktu widzenia zdrowotnego ma lepszy profil GLS niz kapusta
biala. Badane odmiany kapusty czerwonej zawieraly wigcej glukozynolanow
o dziataniu antynowotworowym (w poréwnaniu z kapusta biala). Kapusta biata
miata najwyzszy poziom synigryny, co wpltywa na jej bardziej ostry smak niz
kapusty czerwonej (Hansen i in. 2008).

Agronomia i choroby,
z uwzglednieniem uprawy zroéwnowazonej

Gatunki ro$lin z rodzaju Brassica wykazuja pewne cechy charakterystyczne,
zwiazane z wykorzystaniem nawozow roslinnych, odrézniajace je od innych roslin
uprawnych (Thorup-Kristensen 2008). Do tych cech nalezy gromadzenie azotu
w tkankach lisciowych. Powoduje ono, Ze nawet niewielkie ograniczenia w dostgpie
azotu hamuja wzrost i rozwo6j roslin. Dlatego rosliny te nawozi si¢ intensywnie.
Jesli po zbiorach resztki roslin bogate w azot pozostaja na polu — mozliwa jest
utrata azotu wskutek wyplukiwania w glebsze warstwy gleby, niedostgpne dla
wigkszosci roslin uprawnych. Jednak moze on by¢ odzyskany poprzez bardzo
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gleboki system korzeniowy (ok. 2,5 m) roslin z rodzaju Brassica. Poza tym, ze
wzgledu na wysoka zawarto$¢ azotu w lisciach, rosliny te moga by¢ stosowane
jako przedplon, uzyzniajac glebg dla gtownej rosliny uprawnej (Thorup-Kristensen,
2008).

Analizowano wptyw struktury genomu i zabiegdéw hodowlanych na moleku-
larny mechanizm ewolucji genow awirulencji Leptosphaeria maculans (Rouxel
i in. 2008). Genom tego patogenu grzybowego oddziatuje z genomem gospodarza
— rzepaku (B. napus L.) i gatunkami pokrewnymi (B. rapa, B. juncea). Takie inter-
akcje powoduja bezposrednie lub posrednie rozpoznanie produktow genu awirulencji
(‘AvrLm’, dla genu wirulencji L. maculans) przez geny odpornosci (‘Rlm’, gen
odpornosci na L. maculans). Ostatnio sklonowano trzy geny: AvrLmli, AvrLm2
1 AvrLm3, co stanowito punkt wyjs$cia do analizy procesoOw odpowiedzialnych za
utratg¢ funkcji awirulencji w sytuacji, gdy populacje grzyboéw napotykaja na rozwoj
nowych genow R/m (Rouxel i in. 2008). Wszystkie trzy geny AvrLm wystgpowaty
w szczegblnym konteks$cie genomowym — jako pojedyncze geny w obrebie
duzych, niekodujacych heterochromatyno-podobnych regionéow bogatych w rozpro-
szone i nieaktywne powtorzenia. Takie otoczenie prawdopodobnie warunkuje
mechanizmy ewolucyjne w kierunku wirulencji. Obserwowano dwa zjawiska: albo
duze delecje segmentow chromosomowych obejmujacych gen awirulencji, albo
inaktywacj¢ tego genu przez mutacje RIP (‘Repeat Induced Point’). Ponadto,
praktyki uprawowe opierajace si¢ na niskim poziomie kultury i nieodpowiednim
ptodozmianie sprzyjaja tej chorobie, jak réwniez dramatycznie przyspieszaja
tempo ewolucji od awirulencji do wirulencji, prawdopodobnie poprzez faworyzo-
wanie rekombinacji plciowej u grzyba. Te niekonwencjonalne mechanizmy ewo-
lucji, silnie zalezne od rozmnazania plciowego przebiegajacego co roku w cyklu
zyciowym grzyba, wyjasniaja dlaczego populacje L. maculans adaptuja si¢ tak
szybko do presji selekcyjnej wywieranej przez odmiany hodowlane niosace nowe
geny odpornosci. Zabiegi hodowlane sa wigc niezbedne dla zintegrowanego
zarzadzania wirulencja, redukujacego tempo ewolucji od awirulencji do wirulencji
(Rouxel 1 in. 2008).

Genomika porownawcza i stosowana

Waznym zagadnieniem, poruszanym przy okazji réznych zadan badawczych
bylo poznanie struktury i funkcji genomoéw roslin hodowlanych. Stuzy temu, miedzy
innymi, tworzenie map genetycznych o wysokim nasyceniu markerami sprzg¢zo-
nymi. Mapy wykorzystywane sa do identyfikacji loci cech ilosciowych (QTL),
wykrywania gendw sprz¢zonych z dana cecha, a takze do badania struktury geno-
moéw. Coraz powszechniej stosuje si¢ tzw. populacje TILLING (Targeting Induced
Local Lesions In Genomics) uzyskane poprzez dziatanie mutagenem na nasiona.
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Stuza one do badania zmian w sekwencji nukleotydowej DNA zwigzanych z nowa
cecha danego mutanta. Opracowuje si¢ allelo-specyficzne markery SNP zasocjowane
z okres$lona cecha funkcjonalna w celu efektywnej selekcji genotypow, prowadzacej
do uzyskania wsobnych linii rekombinantéw (RIL — Recombinant Inbred Lines), jak
rowniez linii podwojonych haploidow (DH — doubled haploids), stuzacych dalszej
selekcji 1 hodowli. Prowadzone sa analizy transkryptomow w celu identyfikacji
genow ulegajacych ekspresji roéznicowej w trakcie rozwoju nasion i odpowie-
dzialnych za syntez¢ zwiazkéw majacych znaczenie gospodarcze. Wykorzystuje si¢
czesto do tego celu linie o krotkim cyklu rozwojowym, dajace do 10 pokolen
w ciagu roku. Prowadzi si¢ badania nad poszerzaniem zmienno$ci genetycznej
poprzez wprowadzanie nowych alleli do danej puli genowej. Opracowuje sig
efektywne metody nieinwazyjnej analizy biochemicznej dla istotnych gospodarczo
metabolitow roslinnych w celu skutecznej i szybkiej selekcji w obrebie duzej po-
pulacji. Wykorzystuje si¢ do tego najnowocze$niejsze metody analizy chemicznej.
Poréwnywano genomy rodzaju Brassica z blisko spokrewnionymi — Arabidopsis
i Sisymbrium (Town 1 in. 2008). Chociaz zsekwencjonowany genom A. thaliana
ma duze znaczenie dla badaczy, genomy Brassica sa znacznie bardziej zlozone
i wymagaja badan same w sobie. W wielu osrodkach na $wiecie postgpuje sek-
wencjonowanie najmniejszego, diploidalnego genomu B. rapa, dostarczajac znacznej
ilosci informacji o strukturze i ewolucji tego genomu. Badany jest rowniez genom
B. oleracea, w aspekcie poznania zalezno$ci pomiedzy B. oleracea i B. rapa oraz
ortologicznymi regionami genomow Arabidopsis 1 Sysimbrium (Town 1 in. 2008).
Podjeto migdzynarodowy projekt w celu zmapowania i zsekwencjonowania genomu
B. rapa (ok. 530 Mb). Przeanalizowano 410 sekwencji naktadajacych si¢ (comparative
-tiled) Brassica pochodzacych z 589 klonow BAC. Sekwencje te obejmowaty 65,8
Mb, wykazujac synteni¢ genomoéw Arabidopsis 1 Brassica (Kwon 1 Park 2008).
Prowadzone jest rowniez sekwencjonowanie chromosomow 1 i 2 B. rapa w oparciu
o zmapowanych 850 klonéw BAC. Uzyskano rozklad markeréw 1 SSR na 2,9 kb.
Lacznie okreslono 22 000 SSR w 521 sekwencjach BAC (Kim i in. 2008).
Rozpoczgto badania zmiennos$ci epigenetycznej w genomach Brassica (King
i in. 2008). Zrozumienie podstaw zjawisk epigenetycznych w obrebie wigkszych
1 bardziej ztozonych genomow roslin uprawnych jest istotne dla poznania oddzia-
lywan genotypu i Srodowiska, wplywajacych na QTL na poziomie ekspresji genow
i decydujacych o plastycznosci genotypu. Regulacja epigenetyczna odgrywa znaczna
rol¢ w rozwoju rosliny — poprzez modulacj¢ struktury chromatyny, zwiazana
czesto z metylacja DNA i zmianami ulozenia nukleosomu. W genomie A w wigk-
szo$ci nastgpuja metylacje de novo, w genomie C — de novo oraz demetylacje,
zaleznie od danego locus. Opracowuje si¢ konsensusowe mapy sprzezen dla geno-
moéw A i C Brassica 1 odnosi si¢ je do kolinearnych blokéw Arabidopsis i frag-
mentéw sekwencji uzyskanych z Projektu Sekwencjonowania Genomu Brassica
rapa. Zmienno$¢ epigenetyczna moze znalez¢ zastosowanie do ulepszania roslin
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uprawnych, szczeg6élnie w obrgbie ztozonych genoméw roslin uprawnych, np.
Brassica — nalezacych do ‘trojkata U’. W perspektywie sa dilugoterminowe,
kompleksowe i koordynowane programy w celu odkrycia, indukcji i selekcji epi-
alleli (King i in. 2008). Badano rozktad metylacji w genomie Brassica i ich wptyw
na ekspresj¢ waznych cech jakosciowych (Long i in. 2008). W organizmach
eukariotycznych metylacja DNA zostata sklasyfikowana jako wazne zjawisko,
poniewaz ma zar6wno epigenetyczny, jak i mutagenny efekt. Aby wykry¢ dystry-
bucj¢ metylacji DNA w calym genomie B. napus i jej zwiazek z istotnymi cechami
agronomicznymi zastosowano 300 par starterow dla wygenerowania wrazliwych
na metylowanie (MS — methylation sensitive) markerow AFLP (MS-AFLP)
w populacji mapujacej linii DH. Wykryto tacznie 595 loci zmetylowanych, ktore
byly roztozone nierownomiernie w 19 grupach sprzezen, wahajac si¢ od 5 do 59 loci
w kazdej z grup. Gesto$¢ metylacji byla takze nier6wnomierna i wahata si¢ od
1 locus/cM do 7 loci/cM — bardziej zaggszczona wokot centromerow. Wynik
uzyskany z analizy pojedynczym markerem wykazat, ze cechy jako$ciowe nasion,
takie jak zawarto$¢ oleju, kwasu erukowego, byly umiarkowanie zalezne, a cechy
zwiazane z plonem byly mniej zalezne od metylacji DNA. Jednakze cechy
zwigzane z rozwojem rosliny, takie jak pora kwitnienia i dojrzewania nasion,
wykazywaly wysoka korelacje z poziomem metylacji genomu. Docelowy QTL
cech rozwojowych bedzie dalej analizowany ze wzgledu na zmiany struktury
(remodelling) chromatyny, z zastosowaniem metody alternatywnej — MS-HRM
(metylation sensitive high resolution melting) (Long i in. 2008).

Genetyka cech jakosciowych

Mapowano rézne cechy u Brassica rapa i Raphanus sativus (Hirai 2008), jak
geny zabarwienia, geny decydujace o krotkim cyklu rozwojowym, loci cech
ilosciowych, ksztalt korzenia, zawiazywanie gtowy u kapusty chinskiej, odpornos¢
na patogeny u Raphanus. Poszukiwano gendéw odpowiedzialnych za site kiel-
kowania nasion (Morris i in. 2008). Wysoka sita kietkowania nasion jest istotna dla
zrownowazonej produkeji roslin uprawnych. Jednakze zrozumienie genetycznych
podstaw tej cechy jest ograniczone. Szybkie kietkowanie jest jedna z kluczowych
cech zywotnosci nasienia. W celu zbadania loci sprzezonych z cechami wptywa-
jacymi na wigor nasienia wykorzystano szereg réznych zrédet genetycznych
B. oleracea. Zidentyfikowano QTL wptywajacy na szybkos¢ kietkowania (Morris
i in. 2008). Badano linie substytucyjne, z ktérych jedna miata wstawiony region
z szybko kietkujacego rodzica, w otoczeniu genomu wolno kietkujacego rodzica.
Ten nowy, ,,mendlowski” QTL — ROG1 (Rate of Germination) odpowiadal za
wigkszos¢ roznicy w kielkowaniu pomigdzy liniami rodzicielskimi. Obecnie
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badane sa geny kandydujace ROGI1, a w perspektywie — fizjologiczne podstawy
tej waznej cechy (Morris i in. 2008).

W celu efektywnej analizy ekspresji genow opracowano metodg seryjnej ana-
lizy ekspresji gendéw (Serial Analysis of Gene Expression — SAGE) (Obermeier
i in. 2008). Technika ta polega na wycieciu krotkich fragmentéw z poli-A” RNA
i ligacji dwoch fragmentow dla uformowania konkatamerow. Dopasowanie tych
fragmentow do sekwencji genomowych umozliwia ich lokalizacj¢ w genomie.
Celem przedstawionych badan bylo zaadaptowanie techniki SAGE do analizy
globalnej ekspresji gendw u B. napus i innych podobnie zlozonych genoméw roslin
poliploidalnych. Szczegdlnie interesujace jest objgcie catego transkryptomu i iden-
tyfikacja gendéw, ktore ulegaja ekspresji roznicowej podczas rozwoju nasienia
B. napus i moglyby by¢ zasocjowane z synteza komercyjnie warto§ciowych zwiaz-
kéw. Zastosowano modyfikacje protokotu oryginalnego, Robust-Long SAGE,
ktora generuje 20-21 fragmentow, w celu efektywnego klonowania i identyfikacji
transkryptow z duzego genomu B. napus (Obermeier i in. 2008). Zidentyfikowano
trzy punkty w rozwoju nasienia w odmianie ‘Express’, w ktorych nastapity istotne
zmiany w zawarto$ci kwasow tluszczowych nasion. Utworzono biblioteki cDNA
z catkowitego RNA wyizolowanego z roslin w momentach rozwoju, odpowiednio
23 135 dni po zapyleniu, w celu dalszych analiz (Obermeier i in. 2008).

Poszukiwano genow odpornosci na ograniczone zasoby wody — kontrolujacych
efektywnos$¢ wykorzystania wody (WUE — water-use-efficiency) u B. oleracea
(Ryder 1 in. 2008). Stosowano dostepne zrodla genetyczne B. oleracea 1 Arabidoppsis
do identyfikacji dziedzicznych sktadnikow zmiennosci WUE. Celem byta iden-
tyfikacja genow kandydujacych oraz markeroéw, ktoére znalaztyby zastosowanie do
selekcji roslin o zwigkszonej WUE. Dokonano charakterystyki fenotypowej popu-
lacji mapujacej, segregujacej ze wzgledu na cechy zwiazane z WUE, w celu
identyfikacji odpowiedniego QTL. Nastgpnie w warunkach polowych charaktery-
zowano panel linii B. oleracea: substytucyjnych oraz linii zréznicowanych gene-
tycznie, DFS (Diversity Foundation Set). Charakterystyka osobnikéw DFS ze
wzgledu na cechy WUE umozliwita oszacowanie genetycznej réznorodnosci WUE
dla istniejacych odmian hodowlanych (Ryder i in. 2008). Rosliny charakteryzo-
wano ze wzgledu na zuzycie wody, z odniesieniem do ogélnego wzrostu i rozwoju.
Roéwnolegle badane linie byly genotypowane z wykorzystaniem markeréw zoriento-
wanych na regiony QTL dla WUE (ulokowane na chromosomach Chr5, Chro6,
Chr7). Uzyskane wyniki zostana wykorzystane do analiz asocjacyjnych. Badania
beda kontynuowane na liniach substytucyjnych, w celu identyfikacji markeréw
molekularnych dla WUE. W perspektywie jest genetyczne polepszenie roslin
uprawnych w celu ich zréwnowazonej produkcji w rejonach, gdzie ograniczone sa
zasoby wody (Ryder i in. 2008).

W wielu o$rodkach prowadzi si¢ prace nad uzyskaniem linii hodowlanych
rzepaku charakteryzujacych si¢ zmieniong zawartoscia kwasow tluszczowych
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w oleju nasion. Z zastosowaniem techniki mutagenezy chemicznej otrzymano mutanty
rzepaku jarego o obnizonej zawarto$ci kwasu linolenowego (Rakow 1973) i ozi-
mego o podwyzszonej zawarto$ci kwasu oleinowego i obnizonej zawartosci kwasu
linolenowego (Spasibionek 2006). Zidentyfikowano po dwa miejsca mutacji
punktowej w genach desaturaz: fad? — z linii mutanta rzepaku ozimego wysoko-
oleinowego oraz fad3 — z linii mutanta niskolinolenowego odmiany jarej oraz
opracowano markery allelo-specyficzne dla wysokiej zawartosci kwasu oleino-
wego 1 niskiej zawarto§ci kwasu linolenowego mutantow B. napus otrzymanych
w wyniku mutagenezy chemicznej (Falentin i in. 2008). Wykazano, ze na cech¢
wysokiej zawartosci kwasu oleinowego ma wigkszy wplyw zmutowany allel z fad24
niz fad?C, natomiast na niska zawarto$¢ kwasu linolenowego — allel fad3C niz
fad3A (Falentin i in. 2008). Opracowano i wdrozono do selekcji allelo-specyficzne
markery funkjonalne dla genow desaturazy fad34 i fad3C dla mutanta nisko-
linolenowego rzepaku ozimego, w ktérych zidentyfikowano dwie mutacje
punktowe (Mikotajczyk i in. 2008). Wykazano, ze mutacja punktowa w genie
fad34A ma wplyw na zaburzenie ekspresji genu poprzez splicing alternatywny
(Mikotajczyk i in. 2008). Na uwage zastuguje fakt, ze poza omowionymi powyzej
nie prezentowano innych doniesien o opracowanych markerach funkcjonalnych.

Hodowla Brassica i ulepszanie genetyczne,
z uwzglednieniem transgenezy

Rzepak (B. napus, genom AACC) jest gatunkiem allotetraploidalnym, pocho-
dzacym z naturalnej hybrydyzacji pomigdzy B. rapa (AA) i B. oleracea (CC).
Glownym powodem powodzenia allopoliploidow sa korzystne oddziatywania
pomigdzy genami na chromosomach homeologicznych, podobne do pozytywnych
interakcji pomigdzy réznymi allelami. Jest to przyczyna heterozji u genotypow
alloploidalnych. Takie pozytywne oddziatywania epistatyczne okreslane sa termi-
nem heterozja utrwalona (fixed heterosis). Jako model do analiz tego zjawiska
poprzez mapowanie QTL zastosowano rzepak, poniewaz mozna z tatwosScia gene-
rowac sztuczne resyntetyzowane linie z diploidalnych gatunkow rodzicielskich
B. rapa (AA) i B. oleracea (CC) i bada¢ wptyw poszczegdlnych gendow na efekt
utrwalonej heterozji (Wespel i Becker 2008).

Podjeto prace nad przeniesieniem zmiennosci allelicznej poprzez krzyzowania
migdzygatunkowe B. napus % B. carinata (Nelson i in. 2008) z B. napus — jakos$¢
nasion i wczesnos¢ kietkowania, a z B. carinata — odporno$¢ na Sclerotinia
sclerotiorum 1 suszg¢. Oboje rodzice sa roslinami oleistymi, allotertaploidalnymi —
stosunkowo tatwo je skrzyzowaé, a mieszance sa stosunkowo ptodne. Badano
dziedziczenie chromosomoéw genomow A, B i C w 28 roslinach wyprowadzonych
z kultur mikrosporowych pochodzacych z miedzygatunkowych mieszancéw (ABC"C)
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uzyskanych z krzyzowania B. napus (AAC"C") x B. carinata (BBC°C?). W celu
wyprodukowania ro§lin z mieszancow ABC"C® zastosowano zmodyfikowana metode
kultur mikrosporowych stosowana dla B. napus, jednak bez kolchicynowania.
Kariotypy tych 28 linii okre§lono z wykorzystaniem 92 loci markerow mikro-
satelitarnych, o znanym umiejscowieniu w genomach A, B i C, a wyniki bytly
poréwnane do catkowitej zawartosci DNA mierzonej metoda cytometrii przepty-
wowej. Duza czg$¢ (26 na 28) linii pochodzenia mikrosporowego pochodzita
z gamet niezredukowanych (2n), podczas gdy dwie pozostale — z gamet
zredukowanych (n). Stwierdzono homologiczna rekombinacje we wszystkich dzie-
wigciu parach chromosomow C, w niezredukowanych oraz zredukowanych liniach
pochodzacych z mikrospor. Wykazano homeologiczna rekombinacj¢ pomigdzy
chromosomami A i C oraz B i C, poprzez mechanizm duplikacji / delecji (Nelson
iin. 2008).

Badano czgsto$¢ wystgpowania crossing-over w zalezno$ci od stopnia
ploidalnosci rosliny i oddzialywan miedzy genomami tetraploidalnego B. napus
a jednym z diploidalnych przodkow — B. rapa (Leflon i in. 2008). Krzyzowania
migdzygatunkowe pomigdzy pokrewnymi gatunkami sa zwykle stosowane w ho-
dowli roslin do introgresji genow w celu zwigkszenia zmienno$ci genetycznej
gatunkéw hodowlanych. Efektywnos$¢ introgresji gendéw zalezy od podobienstwa
migdzy genomami, ktoére warunkuje parowanie chromosomow i rekombinacjg
genetyczna w procesie mejozy. Introgresja genéw z roslin rodzicielskich do
B. napus jest znacznie utatwiona przez bliskie pokrewienstwo genomow.
Prowadzono badania w celu analizy zmian czgstosci rekombinacyjnej w zaleznosci
od hybrydoéw otrzymanych z réznych krzyzowan pomigdzy B. napus i B. rapa.
Wykazano, ze sktad kariotypowy mieszanca (diploid vs. dwugenomowy triploid vs.
tetraploid) i podtoze genetyczne maja wptyw na rekombinacje genetyczna. Podczas
mejozy triploidalnego mieszanca AAC, powstatlego z krzyzowania B. napus
i B. rapa, czgsto$¢ crossing-over byla od 1,6 do 3,2 wyzsza niz w mieszancach
allotetraploidalnych AACC, otrzymanych z krzyzowan B. napus 1 resyntetyzo-
wanego B. napus (B. rapa, AA %X B. oleracea, CC). Aby bardziej doktadnie zbadaé
efekt struktury mieszanca wytworzono dodatkowe mieszance, aby zanalizowac
czestos¢ crossing-over pomiedzy genotypami B. rapa w diploidalnym (AA), dige-
nomowym triploidzie (AAC) i tetraploidzie (AACC). Wykazano, ze zmiennos¢
czgstosci crossing-over zalezata od kariotypu mieszanca. Te wyniki sugeruja, ze
struktura triploidalna promuje rekombinacjg i stad introgresj¢ z diploidalnych gatun-
kow Brassica do spokrewnionych gatunkow tetraploidalnych (Leflon i in. 2008).

Periodyczna duplikacja genomow stanowi wazna prawidtowos¢ w powsta-
waniu gatunkéw roslin. Allopoliploidalne formy syntetyczne dostarczaja istotnego
materialu do analiz r6znych mechanizméw zaangazowanych w regulacj¢ redun-
dancji genetycznej, poniewaz znane sa doktadne genotypy diploidalnych rodzicow
oraz moga by¢ one wytwarzane w rézny sposob. Badano zalezno$¢ form synte-
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tycznych B. napus od genotypoéw rodzicoéw i sposobu poliploidyzacji (Dauvergne
1 in. 2008). Rzepak (Brassica napus, AACC, 2n = 38) jest gatunkiem allopoli-
ploidalnym, o pochodzeniu polifiletycznym. Zaprezentowano nowe wyniki doty-
czace wplywu efektu diploidalnych genotypow rodzicielskich, krzyzowan przemien-
nych i sposobu wytwarzania pierwotnego amfidiploidu na modyfikacje strukturalne
i funkcjonalne. Otrzymano 8 hybrydow F1 (AC, n=19) z rdéznych kombinacji
roslin rodzielskich — B. rapa i B. oleracea. Amfidiploidy (AACC, 2n = 38) wy-
prowadzono badz przez kolchicynowanie, badz z niezredukowanych gamet
zenskich, a nastgpnie poddano rozmnozeniu. Analizowano strukturalne i funkcjo-
nalne modyfikacje w uzyskanych pokoleniach FO i F1 amfidiploidow (Dauvergne
2008). Wykazano, ze zjawiska odpowiedzialne za zmiany funkcjonalne, takie jak
metylacje genomowego DNA, zmiany profili transkrypcyjnych i biatkowych zachodza
na etapie formowania mieszancoéw, natomiast analizy markerami molekularnymi
(analizy strukturalne) wykazaty profile addytywne loci rodzicielskich. W nastgp-
nych pokoleniach wystepowaly dynamiczne zmiany strukturalne i funkcjonalne,
zardbwno ze wzgledu na badane cechy, jak i samoniezgodno$¢. Wykazano, ze
regulacje strukturalne i funkcjonalne zalezaty od: podloza genetycznego diploidal-
nych rodzicow, stabilnosci mejotycznej z danego krzyzowania oraz wykorzystania
gamet niezredukowanych, generujacego wigcej modyfikacji strukturalnych
(Dauvergne i in. 2008).
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