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Streszczenie

Celem pracy bylo oszacowanie zrdznicowania linii podwojonych haploidow pod wzgledem
plonu, cech jego struktury, zawartosci ttuszczu i trzech kwasow thuszczowych, okreslenie wspot-
zalezno$ci migdzy badanymi cechami i ich odziedziczalnos$ci oraz pogrupowanie badanych obiektow
pod wzgledem kilku cech tacznie.

Material badawczy stanowity dwie populacje podwojonych haploidow uzyskane z mieszancow
pokolenia F; powstatych z krzyzowania odwrotnego pomig¢dzy odmiang Californium i linig DH W-15.
Dwuletnie doswiadczenia polowe, obejmujace 38 linii DH i formy rodzicielskie, zatozono w uktadzie
blokéw losowanych kompletnych w trzech powtdrzeniach.

W celu okreslenia wielocechowych réznic migdzy genotypami przeprowadzono wielozmienne
analizy wariancji. Jako miar¢ wielocechowego podobienstwa linii DH z formami rodzicielskimi
przyjeto odlegtoéci Mahalanobisa. Na ich podstawie wykreslono dla obu zespotow cech dendrogramy
podobienstwa genotypow stosujac hierarchiczng analize skupien.

Najwigksza zmienno$¢ w badanych populacjach zaobserwowano dla liczby tuszczyn na roélinie,
a najmniejsza dla zawarto$ci thuszczu i kwasu oleinowego. Natomiast poréwnujac wspotczynniki
zmiennosci dla form rodzicielskich stwierdzono, ze najbardziej zmienna cechg byta liczba rozga-
Iezien, a najbardziej stala — zawarto$¢ thuszczu. Plon nasion w najwigkszym stopniu zalezat
od liczby tuszczyn na roslinie. Byl takze dodatnio skorelowany z zawartosciag kwasu oleinowego
i ujemnie z zawartos$cia kwasu linolenowego. Odziedziczalno$¢ w szerokim sensie wahata si¢ od 0,32
dla liczby rozgal¢zien do 0,94 dla zawartosci tluszczu. Wielowymiarowa ocena podwojonych
haploidéw i1 form rodzicielskich wykazata ich wysokie zroznicowanie w kazdym zespole cech,
chociaz nie umozliwita wydzielenia grupy genotypoéw o najwyzszej warto$ci agronomiczne;j.
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Abstract

The aim of this study was to estimate the diversity of doubled haploid in terms of yield, yield
structure, fat and three fatty acids content, to determine a correlation between the studied traits and
their heritability and make a cluster of the studied objects in terms of several features together.

Two doubled haploid populations derived from F; hybrids resulting from reciprocal crosses
between var. Californium and DH W-15 as well as parental forms were studied. Two-year field
experiments involving 38 DH lines and parental forms, were conducted in a randomized complete
block with three replications.

In order to determine the multidimensional differences between genotypes, a multivariate
analyses of variance were conducted. As a measure of multidimensional similarity between DH lines
and parental forms Mahalanobis distances were used. On the basis of Mahalanobis distances, the
dendrograms of similarities between genotypes for two sets of traits were created using hierarchical
clustering method.

In the studied populations the greatest variability has been observed for the number of pods per
plant, and the lowest for the fat and oleic acid content. Comparing the coefficients of variation for
parental forms, the most variable feature was the number of branches, and the most stable was the fat
content. Seed yield was positively correlated with the number of branches and number of pods per
plant and negatively with thousand seed weight. Unfavorable relationship was revealed between the
yield of seeds and oleic acid content (r = 0.30**) and lowered content of linolenic acid. Heritability
in the broad sense varied from of 0.32 for the number of branches to 0.94 for fat content.
Multidimensional analysis of doubled haploid lines and their parental forms showed their high
diversity of each group of traits, although did not permit to separate a group of genotypes with the
best agronomic value.

Wstep

Wytwarzanie nowych zrodet zmienno$ci genetycznej jest podstawowym
warunkiem rozwoju hodowli rzepaku ozimego (Brassica napus L.), bedacego
klasycznym przyktadem gatunku o bardzo zawezonej puli genowej. Geograficzne
ograniczenie zasiggu uprawy i intensywne prace hodowlane w ostatnich kilku
dekadach doprowadzity do zawezenia genetycznej bazy wspolczesnych materiatow
hodowlanych. Wszystkie nowe, podwojnie ulepszone odmiany charakteryzujace si¢
niskg zawartoscig glukozynolanow i bezerukowym olejem wywodzg te cechy jakosci
tylko z dwu zrédet genetycznych. Niska zawarto$¢ glukozynolanow pochodzi z pol-
skiej odmiany rzepaku jarego Bronowski, a olej pozbawiony kwasu erukowego —
z linii odkrytych w Kanadzie w pastewnej odmianie rzepaku jarego Liho (Stefanssen
i in. 1961), wyselekcjonowanej z polskich odmian miejscowych rzepaku jarego
(Krzymanski 2000). Wysokie wymagania stawiane hodowcom, zwigzane ze specy-
ficznym sktadem kwasow thuszczowych w oleju i wysoka produktywnoscia, pro-
wadzg do dalszego ograniczania zmienno$ci genetycznej tego gatunku.

W hodowli nowych odmian szczegdlna wage przywiazuje si¢ do doboru
komponentoéw rodzicielskich do krzyzowan. Krzyzujac formy rodzicielskie odlegte
genetycznie, ale posiadajace wysokg warto$¢ hodowlang dla waznych cech produk-
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tywnosci, mozna znaczaco zwigkszy¢ efektywnos$¢ otrzymywania warto$ciowych
mieszancow F; lub populacji potomstwa (Madry i in. 2004). W programach hodow-
lanych rzepaku szeroko wykorzystuje si¢ osiggnigcia wspolczesnej biotechnologii,
w tym metode¢ otrzymywania podwojonych haploidow (DH) przy wykorzystaniu
procesu androgenezy. Korzys$ci ptynace z zastosowania linii DH to przede
wszystkim przyspieszenie procesu hodowli poprzez skrocenie czasu uzyskiwania
homozygotycznych linii w poréwnaniu do chowu wsobnego i zwigkszenie
efektywnosci selekcji we wezesnych pokoleniach. Populacje linii DH wykazuja
podobny zakres zmienno$ci fenotypowej jak populacje diploidéw uzyskiwanych
metodami klasycznymi, sg jednak znacznie mniej zroznicowane pod wzgledem
genotypowym, gdyz nie zawierajg heterozygot. Latwiej jest wigc znalez¢ intere-
sujacy genotyp w populacjach linii DH niz w populacjach segregujacych, bo
czestotliwos$¢ jego wystgpowania wsrod podwojonych haploidow jest wicksza.
Dotyczy to cech warunkowanych addytywnie, a zwlaszcza pozostajacych pod
kontrolg gendéw recesywnych. Zmienno$¢ fenotypowa organizmow wyrazona za
pomoca obserwacji (pomiaréw biometrycznych i wynikow analiz biochemicznych)
jest wypadkowa czynnikéw genetycznych i $rodowiskowych. Uwarunkowania
genetyczne linii DH sa natomiast state, nie ulegaja zmianie w kolejnych poko-
leniach, a wigc stosunkowo szybko mozna oceni¢ genetyczng wartos¢ danej linii
1 modyfikujacy wplyw §rodowiska na badang ceche.

Celem badan byto oszacowanie zroznicowania dwoch populacji podwojonych
haploidow pod wzgledem plonu, cech jego struktury, zawarto$ci thuszczu i trzech
kwasow tluszczowych (oleinowego, linolowego i linolenowego), okreslenie wspot-
zaleznoéci miedzy badanymi cechami i ich odziedziczalnosci oraz pordéwnanie
badanych obiektow pod wzgledem kilku cech tacznie.

Material i metody

Material do badan stanowity dwie populacje podwojonych haploidow uzys-
kane z mieszancoéw pokolenia F; powstatych z krzyzowania odwrotnego pomiedzy
odmiang Californium i wywodzacg si¢ z odmiany Wotan linia DH W-15 oraz
formy rodzicielskie. Populacja, oznaczona jako CW, sktadata si¢ z 22 linii DH,
losowo wybranych z populacji 116 linii DH, wyprowadzonych z mieszanca: odm.
Californium x DH W-15. Populacja o symbolu WC liczyta 16 linii, losowo
wybranych z populacji 94 linii DH, wyprowadzonych z mieszanca: DH W-15 x
odm. Californium.

Doswiadczenia polowe, obejmujace 38 linii DH i formy rodzicielskie, zato-
zono w ukladzie blokéw losowanych kompletnych w trzech powtorzeniach
i prowadzono w sezonach 2008/2009 i 2009/2010 w Cerekwicy koto Poznania.
Obserwacjom i ocenie poddano plon nasion i cechy jego struktury: liczbe rozga-
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fezien, liczbe tuszczyn na roslinie, liczbe nasion w tuszczynie i mase tysigca hasion
oraz zawarto$¢ thuszczu i trzech kwasow thuszczowych w oleju nasion: oleinowego
(C1g1), linolowego (Cyg:) 1 linolenowego (Cig:s).

W trakcie wegetacji, po zakonczeniu fazy kwitnienia, z kazdego poletka
pobrano po pi¢¢ roslin, aby policzy¢ $rednig dla liczby rozgatezien i srednig dla
liczby tuszczyn na ro$linie dla kazdego obiektu. Liczbe nasion w tuszczynie
obliczono na podstawie 20 tuszczyn pobranych losowo ze $rodkowej czesci
glownych pedow. Natomiast po zbiorach okreslono mase tysigca nasion kazdego
obiektu jako $rednig z trzech niezaleznie wazonych prob.

Zawarto$¢ thuszczu w nasionach nieizolowanych oznaczono metoda pulsa-
cyjnego magnetycznego rezonansu jagdrowego NMR na aparacie MOA 7005
Oxford Instruments. Sktad kwaséw tluszczowych oznaczono metodg chromato-
grafii gazowej na chromatografie Agillent Technologies 6890N w nasionach
izolowanych, stosujac metodyke opracowana przez Byczynska i Krzymanskiego
(1969).

Analiz¢ do$wiadczen rozpoczeto od wyznaczenia dla populacji linii DH i form
rodzicielskich podstawowych charakterystyk statystycznych w obrebie poszczegol-
nych cech. Przeprowadzona nastepnie dwuczynnikowa analiza wariancji (Calinski
i Kaczmarek 1973) dla kazdej cechy umozliwita zweryfikowanie hipotez o braku
réznic miedzy genotypami (linie DH) i srodowiskami (lata) oraz hipotezy o braku
wspotdziatania genotypy x srodowiska.

Ocena powigzan 1 wspotzaleznosci analizowanych cech migdzy soba doko-
nana zostata w oparciu o wspotczynniki korelacji dla odpowiednich par zmiennych
(cech ilosciowych), wyznaczone na podstawie wartosci $rednich genotypow dla
obu lat tacznie.

Odziedziczalno$¢ w szerokim sensie obliczono na podstawie wzoru zapropo-
nowanego przez Nyquista (1991) i Falconera i Mackaya (1996).

W celu okreslenia wielocechowych réznic miedzy genotypami przeprowadzono
wielozmienne analizy wariancji niezaleznie dla dwoch zespotdow cech plonu i jego
struktury oraz zawartosci tluszczu i trzech kwasow tluszczowych. Jako miarg wielo-
cechowego (fenotypowego) podobienstwa linii DH i1 form rodzicielskich, przyjeto
odleglosci Mahalanobisa. Na ich podstawie wykreslono dla obu zespotow cech
dendrogramy podobienstwa genotypdw, stosujac metode Warda oparta na statys-
tycznym kryterium minimalizacji sumy kwadratow odchylen wewnatrz grup.

Wyniki

Analiza statystyczna populacji CW i WC, wykonana na podstawie dwoch
doswiadczen prowadzonych w latach 2008/09 i 2009/10, wykazata duze zréznico-
wanie linii DH pod wzgledem wartoéci analizowanych cech. Charakterystyki
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statystyczne obu populacji, odmiany Californium i linii DH W-15 przedstawiono
w tabelach 1 i 2. Zakres zmiennosci linii DH przekraczatl zakres zmiennosci
komponentéw rodzicielskich we wszystkich badanych cechach w obu latach.
Najwigksze roznice w warto$ciach $rednich poszczegdlnych populacji miedzy latami
zaobserwowano dla liczby luszczyn na roslinie i plonu nasion oraz zawartos$ci
kwasu oleinowego i linolowego. W sezonie 2008/2009 rosliny wyksztalcily wigce;j
luszczyn i odznaczaly si¢ wyzszym plonem. Wyzsza byla tez w oleju nasion
zawarto$¢ kwasu linolowego, natomiast nizsza kwasu oleinowego. Dla pozostatych
cech $rednie wartosci populacji CW, WC 1 form rodzicielskich w obu latach byly
bardzo podobne.

Wyliczone odchylenia standardowe dla poszczegdlnych cech w sezonie
2008/2009 (tab. 1) byly na ogdét wyzsze dla populacji linii DH niz dla form
rodzicielskich. Wyjatek stanowity: liczba rozgatezien, masa tysiagca nasion i zawar-
tos¢ ttuszezu, gdzie odchylenie standardowe dla linii rodzicielskiej DH W-15 byto
identyczne jak dla populacji CW Iub nieznacznie wyzsze. Natomiast wspotczynniki
zmienno$ci dla wszystkich cech byly wyzsze dla populacji linii DH niz dla form
rodzicielskich oprocz liczby rozgatezien. W przypadku tej cechy najwyzszy
wspotczynnik zmiennosci odnotowano dla linii DH W-15. W sezonie 2009/2010
(tab. 2) zaréwno odchylenia standardowe, jak i wspotczynniki zmiennosci rozpatry-
wanych cech byly wyzsze dla badanych populacji linii DH niz dla komponentow
rodzicielskich.

Sposrod cech: plonu i jego struktury najwigksza zmienno$¢ w badanych popu-
lacjach zaobserwowano w obu do§wiadczeniach dla liczby tuszczyn na ro$linie,
a najmniejsza dla masy tysigca nasion. Wspotczynniki zmiennos$ci liczby tuszezyn
na roslinie wyniosty w sezonie 2008/2009 odpowiednio dla populacji CW i WC:
CV =37,6% i 32,6%, a w roku nastepnym: CV = 24,8% i 28,9%. Zmienno$¢ masy
tysigca nasion ksztaltowala si¢ na poziomie: CV = 10,2% dla populacji CW 1 7,1%
dla populacji WC w pierwszym roku badan i odpowiednio CV= 8,2% i 5,5%
w drugim roku badan. Z cech biochemicznych najwigkszg zmiennos$cia w popu-
lacjach linii DH odznaczat si¢ udziat kwasu linolenowego w oleju: CV = 8,1%
19,9% dla populacji CW oraz CV =11,5% 1 11,9% dla populacji WC, a najmniejsza
udziat kwasu oleinowego: CV = 3,4% i 3,3% dla populacji CW oraz CV = 3,5%
2,7% dla populacji WC, odpowiednio w dwoch kolejnych latach badan (tab. 1 i 2).
Natomiast poréwnujac wspotczynniki zmiennosci dla form rodzicielskich z dwoch
lat badan zauwazono, ze spos$rod cech: plonu nasion i jego struktury najbardziej
zmienng cecha byla liczba rozgalezien, a najmniejszym zakresem zmiennosci
charakteryzowata si¢ masa tysigca nasion. Z kolei bioragc pod uwage cechy
biochemiczne, najwyzsze wspotczynniki zmienno$ci uzyskano dla zawartosci kwasu
linolowego (w sezonie 2008/09) 1 linolenowego (w sezonie 2009/10),
a najmniejsze dla zawartosci thuszczu (tab. 1 i 2).
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Tabela 1
Charakterystyki statystyczne populacji CW i WC oraz ich form rodzicielskich dla badanych
cech (2008/2009) — Statistical characteristics of CW and WC populations and their
parental forms for studied traits (2008/2009)

) Odchylenie | Wspotczynnik
Cecha Grupa Minimum| Maksimum | Srednia |standardowe | zmiennoS$ci
Trait Group Minimum| Maximum Mean Standard Coefficient
deviation |of variation [%)]

Plon nasion CW 19,13 37,42 26,70 4,0 15,1
[dt-ha™] wWC 17,36 33,95 25,36 3,9 153
Seed yield Californium | 19,75 23,08 21,30 1,7 7.9

DH W-15 25,59 28,67 26,94 1,6 5.8
Liczba cwW 6,0 14,2 9,7 1,8 18,2
rozgalezien wC 6,6 12,6 9.4 1,4 15,0
Number Californium| 9,4 11,1 10,0 0,9 9,5
of branches DH W-15 7,0 10,3 9,0 1,8 19,7
Liczba luszezyn | CW 98.6 5352 261,8 98,3 37,6
na roslinie wC 132,2 419,0 235,2 76,8 32,6
Number of pods | Californium| 137,2 196,5 163,8 30,1 18,4
per plant DH W-15 197,2 243,5 2222 234 10,5
Liczba nasion CW 15,2 30,6 248 3,7 15,0
w tuszezynie wC 19,7 32,3 27,5 2.8 10,2
Number of seeds | cajifornium| 23,5 25,3 24,3 0,9 3.8
per pod DH W-15 27,2 29,0 28,3 1,0 34
Masa tysiaca CW 4,0 6,2 49 0,3 10,2
nasion [g] WC 43 5,7 49 0,1 7,1
Thousand seed | cylifornium| 5,2 5.4 53 0,0 1,7
weight DH W-15 4.4 4.4 4.4 0,4 0,9
Zawartosé CW 42,7 50,5 474 2,0 4,1
thuszezu [%)] WC 44,9 50,3 474 1,3 2,7
Fat content Californium | 43,5 44,1 438 0,3 0,7

DH W-15 48,4 48,9 48,6 2,0 0,5
Zawartos¢ kwasu | CW 58,6 67,1 63,4 2,1 34
oleinowego [%] | WC 59,6 68,4 63,7 2,2 3,5
Oleic acid content| cylifornium | 65,1 66,3 65,9 0,7 1,0

DH W-15 65,3 66,9 65,8 0,9 1,4
Zawartos¢ kwasu | CW 17,0 232 19,8 1,6 79
linolowego [%] | wC 15,7 22,6 19,4 1,6 8,0
Linoleic acid Californium | 17,0 18,3 17,5 0,7 3.9
content DH W-15 17,8 18,8 18,4 0,6 3.0
Zawartos¢ kwasu | CW 75 10,8 9,5 0,8 8,1
linolenowego [%] | WC 7,1 12,1 9,7 1,1 11,5
Linolenicacid | Californium| 9,2 9,5 9,3 0,2 1,9
content DH W-15 8,3 8,7 8,5 0,2 24
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Tabela 2
Charakterystyki statystyczne populacji CW i WC oraz ich form rodzicielskich dla badanych
cech (2009/2010) — Statistical characteristics of CW and WC populations and their
parental forms for studied traits (2009/2010)

) Odchylenie | Wspotczynnik
Cecha Grupa Minimum| Maksimum | Srednia |standardowe | zmienno$ci
Trait Group Minimum| Maximum Mean Standard Coefficient
deviation |of variation [%)]

Plon nasion CwW 16,79 30,36 22,91 3.3 1,46
[dt-ha™] wWC 17,40 30,79 23,38 3,6 153
Seed yield Californium | 18,82 21,07 20,13 12 5.8

DH W-15 22,53 26,32 24,02 2,0 8,4
Liczba CW 48 11,6 8,2 1,4 17,0
rozgalezien wC 5,6 11,2 8,1 1,2 15,3
Number Californium| 8,4 10,5 9,4 1,1 11,2
of branches DH W-15 73 8,6 8,0 0,7 9,6
Liczba luszczyn | CW 112,8 371,4 219.4 54,5 24,8
na roslinie wC 66,0 305,2 190,4 55,1 28,9
Number of pods | Californium| 138,2 152,5 144,7 7.2 5,0
per plant DH W-15 169,2 202,8 186,0 16,8 9,0
Liczba nasion CW 20,9 29,6 253 2,0 83
w luszezynie wC 20,1 31,7 27,2 2,7 9.8
Number of seeds | caifornium| 22,2 24,8 23,5 13 55
per pod DH W-15 232 26,1 24.6 1.4 5,9
Masa tysiaca CW 4.4 6,2 5,1 0,4 8,2
nasion [g] WC 4.6 5,7 5,1 0,3 5,5
Thousand seed | Cylifornium| 5,0 5.1 5,0 0,1 1,0
weight DH W-15 55 5.1 5,0 0,0 0,9
Zawartosé CW 41,5 52,4 47,9 2,0 43
thuszezu [%)] WC 442 50,8 474 1,5 3,2
Fat content Californium | 45,5 46,0 45,7 0,3 0,6

DH W-15 483 484 48,4 0,1 0,1
Zawarto$é kwasu | CW 61,9 73,0 66,6 2,2 33
oleinowego [%] | WC 63,1 69,4 66,5 1,8 2,7
Oleic acid content| cylifornium | 65,8 66,0 65,9 0,1 0,2

DH W-15 66,8 67,8 67,4 0,5 0,8
Zawarto$é kwasu | CW 13,4 21,5 17,9 1,7 93
linolowego [%] | wC 15,1 20,0 17,6 1,3 73
Linoleic acid Californium | 17,9 18,2 18,1 0,2 0.8
content DH W-15 17,0 17,6 17,2 0,3 1,9
Zawartosé kwasu | CW 6,4 10,4 8,5 0,8 9,9
linolenowego [%] | WC 6,2 10,7 8,9 1,1 11,9
Linolenic acid Californium| 8,9 92 9,0 0,2 1,9
content DH W-15 8,0 8,7 8,3 0,4 4.6




174 Laurencja Szafa...

Srednie kwadraty zmiennosci z facznej analizy wariancji dla plonu, cech jego
struktury i cech biochemicznych przedstawiono w tabeli 3. Na podstawie wynikow
uzyskanych z dwoch lat doswiadczen wykazano istotne (P < 0,01) zr6znicowanie
genotypoéw pod wzgledem wszystkich badanych cech. Wystapit wysoce istotny
(P < 0,01) wptyw $rodowiska (lat) na ksztaltowanie si¢ poziomu plonu i takich
cech jego struktury: jak liczba rozgalezien, liczba tuszczyn na ro$linie i masa
tysigca nasion. Srodowiska modyfikowaty réwniez udziat wszystkich trzech anali-
zowanych kwasow thuszczowych, natomiast nie réznicowaly zawartosci thuszczu.
Warunki srodowiskowe w wigkszym stopniu niz genotypy wptywaly na takie cechy
jak: plon nasion, liczba rozgalezien, liczba tuszczyn na roSlinie, masa tysiaca
nasion i udziat trzech nienasyconych kwasow thuszczowych. Stwierdzono rowniez
istotng interakcje pomiedzy latami a liniami DH dla wszystkich analizowanych
cech oprocz liczby rozgalezien 1 zawartosci kwasu linolenowego.

Wspotzaleznos¢ migdzy badanymi cechami opisano wspotczynnikami kore-
lacji (tab. 4). Plon nasion byt dodatnio skorelowany z liczbg rozgatezien (r = 0,25**)

Tabela 3
Srednie kwadraty z tacznej analizy wariancji dla badanych cech (2008/09 i 2009/10)
Mean squares from combined analysis of variance for studied traits (2008/09 and 2009/10)

Zrodto zmiennoéci — Source of variation
Cecha

Trait lata genotypy lata x genotypy blad
years genotypes | years xgenotypes error
Liczba stopni swobody 1 39 39 160

Degrees of freedom
Plon nasion — Seed yield 555,31 %%* 40,12%* 21,08%* 18,32

Liczba rozgatezien

ksk **
Number of branches 117,32 3:68 >0 b7
kﬁ:ﬁ’; :“;fzgzﬁg Sgrrgf;ﬁle 108928,20%* | 10717,92%* 5723,18%* 4266,84
Liczba nasion w tuszczynie 0.10 34,035 8,97%* 2.41
Number of seeds per pod
Masa tysigca nasion 1,85%* 0,85%* 0,10% 0,02

Thousand seed weight
Zawarto$¢ tluszczu — Fat content 1,80 16,32%* 0,92% 0,57
Zawarto$¢ kwasu oleinowego

ks sk *
Oleic acid content 513,04 16,06 3,60 1,63
Z'awarFosc l'<wasu linolowego 184, 45%+ 8 74 2,12+ 0.844
Linoleic acid content
Zawarto$¢ kwasu linolenowego 51,15%+ 3,60+ 0.42 0.31

Linolenic acid content

* istotne na poziomie a. = 0,05 — significant at the level « = 0.05
** istotne na poziomie a.= 0,01 — significant at the level « = 0.01
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i liczbg tuszczyn na roslinie (r = 0,40**), natomiast masa tysigca nasion skorelo-
wana byla ujemnie z plonem (r = -0,23*) i pozostalymi cechami plonotworczymi.
Zalezno$¢ migdzy tymi cechami, chociaz istotna statystycznie, nie byla zbyt silna,
o czym $wiadcza niewysokie wspotczynniki korelacji. Najsilniejszy zwiazek za-
obserwowano migdzy zawartoscig kwasu oleinowego a zawarto$ciami pozostatych
dwoch badanych kwasow, przy czym zawarto$¢ kwasu oleinowego byta ujemnie
skorelowana z zawartoscia kwasu linolowego (r=-0,82**) i linolenowego
(r=-0,72*%*). Wzajemna relacja migdzy tymi ostatnimi kwasami byla znacznie
stabsza i skorelowana dodatnio (r = 0,37**). Nie stwierdzono istotnych korelacji
pomigdzy zawarto$cig thuszczu w nasionach a pozostatymi badanymi cechami,
oprocz liczby tuszczyn na roslinie, ale wydaje si¢, ze jest to zalezno$¢ pozorna.
Niekorzystng zalezno$¢ odnotowano mig¢dzy plonem nasion a zawartoscig kwasu
oleinowego (r = -0,30**) i linolenowego (r = 0,31**), co sugeruje, ze linie wyso-
kooleinowe i niskolinolenowe moga odznacza¢ si¢ nizszym plonowaniem.

Dla badanych cech obliczono wspétczynniki odziedziczalnosci w szerokim
sensie (tab. 5). Wérod cech struktury plonu najwyzsza odziedziczalno$cia charak-
teryzowala si¢ masa tysigca nasion (h? = 0,88) oraz liczba nasion w tuszczynie
(h? = 0,74). Wspbtczynniki dla plonu i liczby tuszczyn na roslinie byly przecietne
i dla obu cech wyniosty 0,47. Wysoka odziedziczalno$¢ wykazano dla cech
biochemicznych, a zwlaszcza dla zawartosci thuszczu — 0,94 i udzialu kwasu
linolenowego — 0,88. Powyzsze wyniki wskazujg wigc, ze potencjal genetyczny
badanych linii DH moze zapewni¢ postep w hodowli rzepaku ukierunkowanej na
takie cechy struktury plonu, jak masa tysigca nasion i liczba nasion w tuszczynie
oraz postep w hodowli ukierunkowanej na poprawe jakosci nasion, a zwlaszcza
zwigkszenie zawartosci tluszczu w nasionach.

Tabela 5
Wspdtczynniki odziedziczalnosci w szerokim sensie badanych cech (2008/09 i 2009/10)
Broad sense heritability coefficients of studied traits (2008/09 and 2009/10)

ceta T Ve sdiedicanoss
Plon nasion — Seed yield 0,47
Liczba rozgat¢zien — Number of branches 0,32
Liczba tuszczyn na roslinie — Number of pods per plant 0,47
Liczba nasion w tuszczynie — Number of seeds per pod 0,74
Masa tysigca nasion — Thousand seed weight 0,88
Zawarto$¢ thuszczu — Fat content 0,94
Zawarto$¢ kwasu oleinowego — Oleic acid content 0,78
Zawarto$¢ kwasu linolowego — Linoleic acid content 0,76
Zawarto$¢ kwasu linolenowego — Linolenic acid content 0,88
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Zastosowanie hierarchicznej analizy skupien metodg Warda pozwolito podzieli¢
badane obiekty na grupy linii najbardziej do siebie podobnych (jednorodnych) pod
wzgledem plonu i cech plonotwoérczych jednoczesnie. Na podstawie uzyskanych
wynikow wyrysowano dendrogram (rys. 1), na ktorym mozna byto wyrdznic¢
3 zasadnicze grupy. W pierwszej grupie, liczacej 20 obiektow, znalazty si¢ migdzy
innymi linie o najwyzszej liczbie rozgat¢zien (> 10) i odmiana Californium. Druga
grupa sktadata si¢ tylko z dwoch linii: CW-32 i CW-111, odznaczajacych si¢ naj-
Wyzszg masg tysigca nasion. Natomiast W grupie trzeciej znalazto sie 18 linii DH,
w tym linie o najnizszej liczbie rozgalezien (< 8) i linia rodzicielska DH W-15.

Ccw-8
CW-102
WC-3
CW-59
CW-105
WC-53
CW-16
WC-G8
Californium
CW-55
CW-109
CW-47
CW-70
WC-45
WC-66
WC-89
WC-15
WC-88
WcC-21
WC-486
CW-32
CW-111
CW-9
CW-60
CW-87
CW-115
CW-36
WC-85
CW-33
wW-15
CW-50
WC-51
WC-64
CW-41
CW-89
WC-42
CW-45
WC-35
CW-48
WC-55

Ty

0 10 20 30 40 50
Odlegtosc wigzan
Rys. 1. Dendrogram podobienstwa linii CW, WC i form rodzicielskich pod wzgledem

plonu i cech jego struktury tacznie — Dendrogram of similarities between CW and WC
lines and parental forms in respect of yield and its structure jointly

Badane linie pogrupowano rowniez pod wzgledem zespotu cech zwigzanych
z zawartoscig thuszczu i wybranych kwasow thuszczowych za pomocg analizy
skupien. Wyodrebniono trzy grupy genotypow, a formy rodzicielskie, podobnie jak
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w poprzednim przypadku, znalazly si¢ w grupach skrajnych (rys. 2). W pierwszej
grupie, liczacej 15 genotypow, obok wysokotluszczowe;j linii rodzicielskiej DH W-15
(48,5%) pojawily si¢ linie z populacji CW (CW-8, CW-45, CW-115, CW-36,
CW-47, CW-41) charakteryzujace si¢ rowniez wysokim zaolejeniem (48,9-49,4%).
Grupa druga sktadata si¢ z 10 linii o wysokiej zawartosci kwasu linolenowego
(9,4-10,9%), z ktorych trzy: CW-109, WC-3 i WC-53 utworzyly podgrupe
0 najwyzszej, sposrod badanych obiektow, zawarto$ci tluszczu (49,4-50,5%).
W 15-obiektowej grupie trzeciej dominowaty linie o niskiej dla tych populacji
zawarto$ci kwasu linolenowego (< 9,0%), z wyjatkiem odmiany Californium (9,1%),
linii CW-32 (9,6%) i WC-64 (9,2%).

cw-8
CwW-45
CW-115

CW-105
WC-55
WC-66
W-15
CW-36
CW-47
CW-41
CW-50
Cw-89
CW-70
WcC-68
WC-85
CW-48
WC-42
CW-55
CW-111
WC-88
WC-35
WC-46
CW-109
wWcC-3
WC-53
CW-9
CW-102
CW-60
WC-21
WC-89
Californigmr
CW-16
WC-45
CW-59
WC-15
CW-32
WC-64
CW-33
CwW-87
WC-51

i

WJL#

o
W,

10 15 20 25 30
Odlegtosc¢ wigzan

Rys. 2. Dendrogram podobienstwa linii CW, WC i form rodzicielskich pod wzgledem
zawarto$ci thuszczu i trzech kwasow ttuszczowych tacznie — Dendrogram of similarities
between CW and WC lines and parental forms in respect to content of fat and three fatty
acids jointly
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Dyskusja

Otrzymane populacje linii DH charakteryzowaly si¢ znacznym zakresem
zmienno$ci, wykraczajacym poza zakres zmiennosci form rodzicielskich, o czym
$wiadczy pojawienie si¢ licznych i zréznicowanych rekombinantéw. Wyliczone
wspotczynniki zmienno$ci dla badanych cech dla populacji podwojonych haploidéw
uwzgledniaty ogdlng zmienno$¢, zarowno dziedziczng, w tym wypadku rekom-
binacyjna, jak i niedziedziczng, natomiast wspotczynniki zmiennosci grup rodzi-
cielskich byty wyznacznikiem zmienno$ci niedziedzicznej. Przypadki gdy wspot-
czynniki zmiennos$ci populacji linii DH wysoce przewyzszaja wspotczynniki zmien-
nosci form rodzicielskich dla danej cechy oznaczaja, ze w populacjach pojawita si¢
znaczaca zmiennos¢ genetyczna.

W przeprowadzonej analizie cech struktury plonu najwigkszg zmiennosé
w badanych populacjach zaobserwowano dla liczby tuszczyn na roslinie, mniejsza
dla liczby rozgalezien i liczby nasion w tuszczynie, a najmniejsza dla masy tysigca
nasion. Jednak w przypadku dwoch pierwszych cech stosunkowo wysoka zmienno$é
dotyczyla takze stabilnych genetycznie form rodzicielskich. Mozna wigc przypusz-
cza¢, ze zostala wywotlana silnym wplywem $rodowiska. Wedtug wielu autorow
liczba tuszczyn na ro$linie najbardziej podlega modyfikujacym wptywom warunkow
srodowiska, ale jednoczesnie w najwigkszym stopniu decyduje o plonie nasion
(Jasinska i1 in. 1997, Wojtowicz i Musnicki 2001, Wojtowicz 2005, Wielebski
2006). Bardzo silng zalezno$¢ miedzy wysokoscia plonu nasion a liczba tuszczyn
na roslinie wykazali Marjanovi¢-Jeromela i in. (2007), Miri (2007), Ahmadi i Bahrani
(2009), Ahmadi (2010), Sadat i in. (2010) oraz Rameeh (2011). W prezentowanych
badaniach korelacja miedzy tymi cechami, cho¢ istotna, byla jednak niska.
Niewysoka warto$¢ wspotczynnika korelacji miedzy plonem a liczbg tuszczyn na
roélinie u rzepaku otrzymali na podstawie swych wynikoéw takze Ozer i Oral
(1999), a Marinkovi¢ i in. (2003) oraz Ghodrati i in. (2011) zaobserwowali nawet
zaleznos$¢ ujemna. O wysokim wptywie warunkoéw srodowiska na ksztattowanie sig
liczby tuszczyn na ro$linie $wiadczy znaczny udzial komponentu zmiennosci
interakcyjnej genotyp X srodowisko w obserwowanej zmiennosci fenotypowej oraz
niskie wartosci wspotczynnikéw odziedziczalno$ci otrzymane na podstawie prze-
prowadzonych do$wiadczen. Podobne rezultaty odziedziczalno$ci przedstawili
w swych pracach Ali i in. (2002, 2003) oraz Marinkovi¢ i in. (2003), natomiast
Aytag i1 Kinaci (2009), Sadat i in. (2010) Zare i Sharafzadeh (2012) stwierdzili, ze
liczba tuszczyn na roslinie jest cechg wysoce odziedziczalna.

Najmniej zmienng cechg wsrod komponentdéw plonotworczych byta masa tysigca
nasion, a uzyskana zmienno$¢ zostata wywotana prawie wylacznie przez czynniki
genetyczne. Wskazywaty na to minimalne warto$ci wspotczynnikéw zmiennos$ci dla
obu form rodzicielskich, a takze wysokie wartosci wspotczynnika odziedziczalnosci
w szerokim sensie. O wysokiej stalosci tej cechy wspominali w swych doniesie-
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niach Wojtowicz i Mus$nicki (2001b), Wojtowicz (2005), Wielebski (2006), Aytac
i Kinaci (2009) czy Sadat i in. (2010). Chociaz masa tysigca nasion okazala si¢
cechg najbardziej powtarzalng posrod komponentéw plonotworczych, wplywala
ujemnie na wysokos¢ plonu. Byla takze ujemnie skorelowana z pozostatymi skta-
dowymi plonu. Ogranicza to jej przydatnos¢ jako miarodajnego kryterium selekcji
pod wzgledem wysokosci plonowania, wbrew sugestiom Engqvist i Beckera
(1993), ktorzy uwazali mase tysigca nasion za dobry czynnik selekcyjny. Jednakze
roOwniez oni, podobnie jak Miri (2007), Basalma (2008), Azadgoleh i in. (2009),
Rameeh (2011) nie uzyskali w swych badaniach istotnej dodatniej korelacji masy
tysigca nasion z plonem. Z drugiej strony jest wielu autoréw (Ozer i Oral 1999,
Wielebski 2005, Marjanovic¢-Jeromela 2007, Ahmadi i Bahrani 2009), ktorzy taka
wspotzalezno$¢ w swych pracach wykazali. Interesujgce wyniki otrzymali Sadat
i in. (2010) obserwujac genetyczng zmienno$¢, odziedziczalno$¢ i wspotzaleznose
mig¢dzy plonem i jego komponentami na podstawie trzech odmian rzepaku i ich
potomstwa w kolejnych dwoch generacjach, uzyskujgc w pokoleniu F; istotng dodat-
nig korelacj¢ migdzy plonem a masg tysigca nasion, a w pokoleniu F3 nieistotna,
ale wyraznie ujemng zaleznos¢.

Liczba nasion w tuszczynie uwazana jest przez wielu autoré6w za najmniej
zmienny komponent plonu (Wéjtowicz i Musnicki 2001, Wéjtowicz 2005, Oztiirk
2010, Zare i Sharafzadeh 2012). Z drugiej strony liczne sg doniesienia o duzej
zmienno$ci i niskiej odziedziczalno$ci tej cechy (Ali i in. 2002, 2003; Sadat i in.
2010). Jak piszg Chen i in. (2011) na rozwoj tuszczyn, a tym samym na liczbe
nasion i ich ciezar, wplywa wiele abiotycznych czynnikéw takich jak temperatura,
swiatto czy dostepnos¢ sktadnikéw odzywcezych. O wysokim odziatywaniu warun-
kéw srodowiska na te cechy wspominajg takze Radoyev i in. (2008) czy Shi i in.
(2009). Przeprowadzone do$wiadczenia wykazaty, ze liczba nasion w luszczynie
ulegata pewnemu wptywowi $rodowiska, na co wskazuja wspotczynniki zmien-
nosci dla form rodzicielskich. Jednak wysokie wartosci wspotczynnikéw zmiennosci
dla populacji CW 1 WC oraz wysoki poziom odziedziczalno$ci informuja o istnie-
jacej zmienno$ci genetycznej w obrebie tej cechy wsrod uzyskanych linii DH.
Natomiast jako cecha plonotworcza liczba nasion w tuszczynie nie miata istotnego
udzialu w tworzeniu plonu. Wplyw tego elementu na wysoko$¢ plonu byt rézny
w réznych doswiadczeniach i wahat si¢ od wysokiego (Ali i in. 2002, Azadgoleh
i in. 2009) do zupelnego braku (Ozer 1999, Basalma 2008, Zang 2011).

Liczba rozgalezien okazala si¢ cechg wysoce zmienng. Wspolczynniki zmien-
nos$ci dla linii DH byty niewiele wyzsze, a w jednym przypadku nawet nizsze niz
dla komponentdéw rodzicielskich. Wspotczynnik odziedziczalnosci réwniez byt bardzo
niski. Z tych powodow liczba rozgatgzien moze by¢ oceniana jako mato przydatny
parametr w prognozowaniu plonu, o czym na podstawie swych obserwacji donosito
wczesniej wielu autordw, m.in. Ali i in. (2003), Balsama (2008), Ahmadi (2010),
Rameeh (2011), wskazujac na niskg odziedziczalnos$¢ i brak korelacji z plonem. Z dru-
giej strony, Aytac i Kinaci 2009 czy Sadat i in. (2010) otrzymali wyniki przeciwne.
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W wielu przypadkach odziedziczalno$¢ i1 korelacje sg zalezne od Srodowiska
1 analizowanego materiatu, stad niejednoznaczne wyniki u badaczy. Jednakze kore-
lacje sg interesujace dla hodowcow, gdyz cecha, ktora jest skorelowana z gldéwnym
celem hodowlanym moze by¢ uzyta do posredniej selekcji. W przedstawionych
wynikach Zzadna z cech struktury plonu nie spetniata warunkow miarodajnego kry-
terium, w oparciu o ktére mozna przeprowadzi¢ efektywna selekcje pod wzgledem
wysokosci plonowania. Dodatnie wspotzaleznosci, jakie wystapity migdzy plonem
a liczbg tuszczyn na roslinie i liczbg rozgalezien, cho¢ byly wysoce istotne, to
niezbyt silne.

Plon nasion jest najbardziej ztozong z analizowanych cech. Zalezy od uwa-
runkowanego genetycznie potencjatu plonotwoérczego danej linii lub odmiany oraz
od jej reakcji na warunki $rodowiskowe i stanowi wypadkowa wzajemnych
zalezno$ci pomiedzy poszczegdlnymi elementami plonotworczymi. Chociaz zmien-
no$¢ obu populacji linii DH pod wzglegdem wysokosci plonu nasion $rednio
dwukrotnie przewyzszala zmienno$¢ form rodzicielskich, to niewysoki wspot-
czynnik odziedziczalno$ci wskazywat na trudnosci w skutecznej selekcji wysoko
plonujacych genotypow.

Sposréd cech biochemicznych najbardziej powtarzalng cechg okazata sig
zawarto$¢ thuszczu w nasionach, na co wskazywaly bardzo niskie warto$ci wspot-
czynnikéw zmiennosci dla form rodzicielskich. Jednocze$nie wystapita wysoka zmien-
nos¢ dla populacji linii DH, przekraczajaca kilkukrotnie zmienno$¢ komponentow
rodzicielskich. W populacjach podwojonych haploidéw ujawnita si¢ wigc glownie
zmienno$¢ genetyczna, czego potwierdzeniem byty wysokie wartosci wspotczyn-
nikdéw odziedziczalnosci. Wysoki zakres zmiennosci i wysoka odziedziczalno$é
w dwoch populacjach linii DH zaobserwowali takze Delourme i in. (2006) prowa-
dzac badania nad genetycznym uwarunkowaniem zawartosci thuszczu w rzepaku.
Liczne doniesienia wskazuja na addytywne dzialanie genow jako glowny czynnik
kontrolujacy zawarto$¢ thuszczu w nasionach (Grami i Stefansson 1977, Engqvist
i Becker 1991, Delourme i in. 2006). Jednak Wang i in. (2010) uwazaja, ze dzie-
dziczenie zawarto$ci thuszczu w nasionach moze by¢ wyjasnione przez bardziej
ztozony model, w ktdorym istotne znaczenie odgrywaja dominujace, addytywne
1 epistatyczne efekty genetyczne.

Zmienno$¢ zawarto$ci nienasyconych kwasow 18-weglowych w analizowa-
nych populacjach podwojonych haploidéw byta niewielka. Niemniej jednak, jak
podaja Pigtka i in. (2003), taki stopien zréznicowania wskazuje na mozliwos¢
selekcji w kierunku zmiany sktadu kwasow thuszczowych oleju nasion. Potwier-
dzaja to takze wysokie wspotczynniki odziedziczalno$ci, okreslajace stopien gene-
tycznego uwarunkowania badanych kwasow. Z drugiej strony, zawarto$¢ poszcze-
golnych kwasow tluszczowych zalezata w duzej mierze od warunkow srodowiska,
a szczegodlnie od przebiegu pogody, na co wskazywaty komponenty wariancyjne.
Warunki te najsilniej wplywaty na zmiany w zawarto$ci kwasu linolowego i lino-
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lenowego, natomiast w mniejszym stopniu na zawarto$¢ kwasu oleinowego.
Podobne wyniki otrzymali Bartkowiak-Broda i Krzymanski (1983), Brunklaus-
Jung i Robbelen (1987), Pleines i Friedt (1988), Spasibionek i in. (1998) oraz Szata
i in (2009). Wysoka odziedziczalno§¢ zawartosci kwasu oleinowego i linoleno-
wego wykazali réwniez Schierholt i Becker (2001) badajac populacje linii DH
rzepaku ozimego oraz Khan i in. (2008) badajac pokolenia segregujace F3 i Fy.
Najmniejsze zréznicowanie wsrod analizowanych linii DH wystapito dla zawar-
tosci kwasu oleinowego. Przeprowadzone badania wykazaty istotne i bardzo silne
korelacje migdzy zawarto$cig kwasu oleinowego a zawarto$cig kwasu linolowego
i linolenowego. Obydwa kwasy wielonienasycone byty silnie ujemnie skorelowane
z kwasem oleinowym. Podobne wspotzaleznosci miedzy kwasami opisali Schopfer
i Brennicke (1999), Pictka i in (2003) oraz Turhan i in. (2011) podkreslajac, ze
wynikaja one ze szlakow biosyntezy tych kwasow.

Wytworzenie genotypow z wysokim udzialem kwasu oleinowego i niskim
udziatem kwasu linolenowego (typ HOLL, ang. high oleic and low linolenic)
w oleju jest obecnie podstawowym celem hodowcow pracujacych nad poprawa
wiasciwosci oleju rzepakowego (Rakow i in. 2007, Wittkop i in. 2009, Bartkowiak-
Broda 2011). Przedstawione wyniki zwracajg jednak uwage na pewne trudnosci,
jakie moga napotka¢ hodowcy chcac uzyska¢ wysokoplonujgce rzepaki typu
HOLL. Podobnie jak w badaniach Turhana i in (2011) pojawita si¢ bowiem ujemna
korelacja migdzy plonem a zawartoscia kwasu oleinowego i dodatnia zaleznosc¢
miedzy plonem a zawartoscig kwasu linolenowego.

Programy hodowlane wielu gatunkow roslin uprawnych zakladajg rownolegle
doskonalenie szeregu cech, uwzgledniajacych zaréwno aspekty produktywnosci,
jak i jako$ci plonu. Materialy wyjéciowe sg wiec oceniane pod wzgledem wielu
cech juz w poczatkowej fazie hodowli. Wielowymiarowe metody statystyczne
umozliwiajg dokonanie kompleksowej oceny rodéw lub linii hodowlanych przy
jednoczesnym uwzglednieniu wielu cech waznych z agronomicznego punktu
widzenia. Pozwalajg roéwniez na wydzielenie grup genotypéw podobnych wielo-
cechowo oraz wskazanie grup z rodami lub odmianami o wysokiej wartosci
uzytkowej. Pojawiajace si¢ niekorzystne korelacje lub ujemne korelacje migdzy
pozadanymi cechami mogg utrudnia¢ selekcje genotypoéw charakteryzujacych sig
najwyzsza wartoscig uzytkowa (Gozdowski i1 in. 2009). W tych badaniach
przeprowadzenie wielowymiarowej oceny podwojonych haploidéw i ich form
rodzicielskich nie umozliwito jednoznacznie wydzielenia grupy linii o najlepszej
wielocechowej charakterystyce, jednak wykazalo ich wysokie zrdéznicowanie
zarowno pod wzgledem plonu i jego struktury, jak i zawartoSci tluszczu i trzech
kwasow thuszczowych.
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Whioski

1.  Ujawniona w badanych populacjach linii DH znaczaca zmienno$¢ wskazuje
na mozliwo$¢ selekcji wartosciowych genotypow zaréwno w odniesieniu do
cech struktury plonu, jak i cech zwigzanych z jako$cig nasion.

2. Zadna z cech struktury plonu nie speliata warunkéw uniwersalnego i miaro-
dajnego kryterium, w oparciu o ktére mozna byloby przeprowadzié efektywna
selekcje podwojonych haploidéw na plon. Najwigkszy wptyw na plon nasion
miala liczba tuszczyn na roélinie, cecha ta jednak najsilniej ulegata presji
srodowiska.

3. Ujemna korelacja migdzy plonem nasion a zawarto$cig kwasu oleinowego
i dodatnia zalezno$¢ migdzy plonem nasion a zawartoscig kwasu linolenowego
moze by¢ utrudnieniem w uzyskiwaniu wysokoplonujgcych linii rzepaku
ozimego typu HOLL.

4.  Wysokie wartosci wspotczynnikow odziedziczalno$ci wskazujg, ze potencjat
genetyczny badanych linii DH moze zapewnié¢ postep w hodowli rzepaku

ukierunkowanej na zwiekszenie masy tysigca nasion, liczby nasion w tusz-
czynie i zawartosci thuszczu w nasionach
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