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Charakterystyka samosiewow rzepaku ozimego
(Brassica napus L.)
za pomocg markerOw RAPD*

Characteristics of winter oilseed rape (Brassica napus L.) volunteers with the use
of RAPD markers

Celem pracy byta ocena podobienistwa genetycznego (GS) pomiegdzy samosiewami oraz
odmianami rzepaku i rzepiku, a takze okreslenie zwigzku markerow molekularnych z cechami
fenotypowymi i genotypem. Badania obejmowaly potomstwo 31 samosiewoéw pobranych z plantacji
rzepaku ozimego podwdjnie ulepszonego w sezonie 2005/2006 w trzech wojewddztwach Polski
poinocnej. Jako wzorce wybrano odmiany rzepaku uprawiane na plantacjach, z ktérych pobrano
samosiewy: Californium, Castille, Lisek i Rasmus oraz odmiang rzepiku ozimego (B. campestris)
Ludowy. Charakterystyke samosiewow rzepaku wykonano za pomocg 431 markeréw molekularnych
typu RAPD. Dendrogram utworzony w oparciu o miar¢ GS Nei i Li (1979) rozdzielit badane genotypy
na dwie zasadnicze grupy: samosiewy o morfotypie rzepaku i odmiany wzorcowe rzepaku oraz grupe
obejmujaca rosliny o morfotypie rzepiku i odmiang rzepiku Ludowy. Stwierdzono takze istotny
zwiazek pomigdzy grupami markerow RAPD a cechami fenotypowymi i poziomem ploidalnosci.
Otrzymano 21 markerow RAPD wystepujacych wyltacznie w roslinach rzepikopodobnych o
podwyzszonej zawartosci kwasu erukowego oraz 59 markeréw charakterystycznych dla roslin w typie
rzepaku o niskiej zawartosci kwasu erukowego.

Stowa kluczowe: markery molekularne RAPD, polimorfizm DNA, rzepak ozimy (Brassica napus L.),
samosiewy

This study aimed to estimate genetic similarity (GS) and relationships between molecular markers
and phenotypic traits and between molecular markers and genotype. The investigations included
progenies of 31 volunteers collected from winter oilseed rape fields in the growing season 2005/2006.
The plantations were selected in three Voivodships in northern Poland. Winter oilseed rape cultivars
Californium, Castille, Lisek, Rasmus, cultivated in the fields of origin of volunteers, and winter turnip

* Badania wykonano w ramach projektu badawczego w 6. Programie Ramowym UE ,,Sustainable introduction of GMOs
into European agriculture”, nr kontraktu SSPE-CT-2004-501986 oraz umowy nr 1/POZ z Zakladami Tluszczowymi
,Kruszwica” S.A. — ,,Badanie prob nasion rzepaku oraz nasion z ro$lin rzepakopodobnych”.
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rape (B. campestris) Ludowy were chosen as standards. The volunteers of winter oilseed rape have
been investigated through 431 RAPD markers. Dendrogram based on Nei and Li (1979) coefficient
grouped genotypes in two clusters. The first one was represented by oilseed rape-like plants and
standard oilseed rape cultivars; the second group consisted of turnip rape-like plants and turnip rape
cultivar Ludowy. Significant associations between molecular markers, phenotypic traits and genotypes
were found. Twenty-one of the molecular markers were specific for the turnip rape-like plants with
high erucic acid content, and 59 markers were specific for oilseed rape-like plants with low erucic acid
content.

Key words: molecular marker RAPD, polymorphism DNA, winter oilseed rape (Brassica napus L.),
volunteers

WSTEP

Markery DNA sg szeroko stosowane w programach badawczych i hodowlanych roslin
z rodzaju Brassica. Do najcze$ciej stosowanych markerow nalezg markery typu RFLP
(ang. restriction fragment length polymorphism), AFLP (ang. amplified fragments length
polymorphisms), RAPD (ang. random amplified polymorphic DNA) czy ostatnio SSR
(ang. simple-sequence repeats) i SNPs (ang. single nucleotide polymorphism) (Snowdon
i Friedt, 2004). Markery molekularne wykorzystuje si¢ do charakterystyki zmiennos$ci
genetycznej materiatow kolekcyjnych i identyfikacji odmian (Becker i in., 1995; Hasan
iin., 2006; Wu i in., 2007), poszukiwania sprzezen markerow z cechami jakoSciowymi
i iloSciowymi i mapowania: genéw cech jakosciowych (Uzunowa i in., 1995; Ecke i in.,
1995; Javidfar i in., 2006; Friedt i in., 2007; Mikolajczyk i in., 2007; Rahman i in., 2007),
odpornosci na choroby (Delourme i in., 2004; Yu i in., 2007), stresy (Pilet i in., 2001; Kole
i in., 2002), cechy morfologiczne (Foisset i in., 1995; Barret i in., 1998; Sommers i in.,
2001; Lu i in., 2008), cechy mgskiej sterylnosci (Delourme i in., 1998). Stosuje si¢ je takze
w tworzeniu map genetycznych i fizycznych genéw: Song i wsp. (1991), Foisset 1 wsp.
(1996), Lombard i Delourme (2001), Babula i wsp. (2003), do badania zaleznosci efektu
heterozji od dystansu genetycznego (Liu i in., 2002; Yu i in., 2005).

Celem pracy byta: ocena zrdznicowania genetycznego samosiewOw pobranych
z plantacji rzepaku ozimego i weryfikacja za pomoca markeréw molekularnych typu
RAPD wczeséniej dokonanego podzialu samosiewdéw na podstawie cech fenotypowych
i poziomu ploidalnosci, a takze okreslenie zwigzku pomiedzy poszczegolnymi markerami
molekularnymi a cechami fenotypowymi.

MATERIAL I METODY

Obiektami badan byly nasiona zebrane z roslin pobranych wiosng 2006 roku jako
samosiewy na plantacjach rzepaku ozimego podwdjnie ulepszonego w wojewodztwach:
Zachodniopomorskim, Pomorskim oraz Warminsko-Mazurskim. Na podstawie cech
fenotypowych oraz wzglednej zawartosci jadrowego DNA do badan zmiennosci za
pomocg markerow typu RAPD wybrano potomstwa 31 samosiewow, sposrod wczesniej
zbadanych 122 (tab. 1). Ponadto do badan wlgczono odmiany rzepaku ozimego podwdjnie
ulepszonego uprawiane na plantacjach, z ktoérych pobrano samosiewy: Californium,
Castille, Lisek i Rasmus oraz odmiang rzepiku ozimego Ludowy. Samosiewy te zostaty
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sklasyfikowane do grupy roslin w typie rzepaku badz w typie rzepiku na podstawie cech
morfologicznych, jakoSciowych (zawarto$¢ kwasu erukowego i glukozynolanow) oraz

wzglednej zawartoSci DNA jadrowego (Liersch i in., 2008).

Tabela 1

Charakterystyka badanych samosiewéw rzepaku ozimego na podstawie cech fenotypowych
Characteristics of investigated winter oilseed rape volunteers according to phenotype traits

Plantacja Wzgledna CalkOWI,t?
. i zawarto$¢
. pochodzenia . zawarto$¢ Kwas erukowy .
Samosiew . Typ morfologiczny | . S glukozynolanow
Volunteer SAMOSICWU Morphological type Jgdrowego DNA Erucic acid Total glucosinolate
Plantation of Relative DNA (%)
volunteers origin content of nuclei cor}lt ent
(umol g™'-nasion)
706-2/9 Californium rzepikopodobna! 48,2 41,5 95,4
706-3/6 Rasmus rzepikopodobna 48,3 42,7 107,8
706-6/10 Lisek rzepikopodobna 49,3 38,3 104,5
Z06-8/1 Rasmus rzepikopodobna 473 39,5 101,1
P06-14/3 Carousel rzepikopodobna 48,1 39,4 1114
Z06-10/31 Rasmus typ rzepaku? 48,3 37,2 79,5
P06-16/15 Lisek rzepikopodobna 48,1 33,6 94,0
P06-18/1 Lisek rzepikopodobna 473 343 103,2
W06-23/9 Lisek rzepikopodobna 48,0 0,0 1354
Z06-3/10 Rasmus rzepikopodobna 119,1 26,6 58,1
Z06-1/2 Rasmus typ rzepaku 1159 10,2 92,2
Z06-4/21 Lisek typ rzepaku 121,3 0,0 90,3
Z706-4/61 Californium typ rzepaku 117,2 49,8 102,8
Z06-5/46 Rasmus typ rzepaku 117,1 0,0 86,5
706-6/27 Lisek typ rzepaku 115,6 28,9 75,7
Z206-8/5 Lisek typ rzepaku 117,3 0,0 68,9
706-9/47 Lirajet typ rzepaku 112,0 0,0 92,5
Z06-10/21 Rasmus typ rzepaku 117,4 21,5 11,4
Z06-11/8 Rasmus typ rzepaku 121,3 11,7 47,5
706-12/6 Lisek typ rzepaku 119,1 28,8 85,2
P06-14/16 Carousel typ rzepaku 118,2 19,7 82,4
P06-14/38 Castille typ rzepaku 119,7 0,0 73,1
P06-15/4 Kaszub typ rzepaku 119,7 0,0 100,2
P06-16/46 Lisek typ rzepaku 116,3 10,4 65,0
P06-17/25 Rafaela typ rzepaku 112,6 26,1 89,6
P06-18/30 Lisek typ rzepaku 117,2 0,1 69,0
P06-19/28 Castille typ rzepaku 113,9 42,0 108,8
P06-19/60 Rasmus typ rzepaku 115,8 40,9 73,6
WO06-23/14 Lisek typ rzepaku 118,9 0,0 50,1
W06-26/26 Californium typ rzepaku 120,8 13,0 66,1
W06-26/31 Californium typ rzepaku 119,6 0,0 75,4
Wzorzec — Standard
Californium B. napus rzepak 118,4 0,0 14,8
Castille B. napus rzepak 116,9 0,0 12,4
Lisek B. napus rzepak 115,6 0,0 9,9
Rasmus B. napus rzepak 114,3 0,0 9,9
Ludowy B. campestris rzepik 49.4 39,5 44,3

1 — Roslina rzepikopodobna; Turnip rape like plant

2 — Typ rzepaku; Oilseed rape like plant
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Dla okreslenia podobienstwa genetycznego i zwigzku poszczegolnych markerow
molekularnych z uprzednio zbadanymi cechami wykonano badania za pomocg markeréw
RAPD.

DNA do analiz molekularnych izolowano z liscieni sze$ciodniowych siewek rzepaku
ozimego wedtug zmodyfikowanej metody opisanej przez Doyle’a i Doyle’a (1990). Jakos¢
wyizolowanego DNA oceniano na 0,8% zelu agarozowym w buforze TBE, stosujac jako
wzorzec fag A (MBI Fermentas).

DNA amplifikowano metoda PCR z zastosowaniem 30 starterow RAPD firmy Operon
Technologies (Williams i in., 1990). Kazdy genotyp badany byt w dwdch powtdrzeniach.
Zastosowano nastgpujace startery: OPA-07, OPA-08, OPA-14, OPC-02, OPC-09, OPC-
18, OPD-08, OPF-01, OPF-04, OPF-14, OPG-03, OPG-04, OPG-05, OPL-12, OPN-18,
OPN-20, OPP-03, OPP-05, OPP-07, OPP-11, OPP-14, OPW-05, OPW-09, OPY-01, OPY-
02, OPY-04, OPY-05, OPY-10, OPY-13, OPY-15.

Podobienstwo genetyczne (GS) badanych linii rzepaku ozimego oszacowano stosujac
miare Nei i Li (1979) wyliczajac wspotczynniki wedhug wzoru: GSag= 2Nas/(Na+Ng),
gdzie Nap oznacza liczbg alleli obecnych zaréwno u linii 4, jak i u linii B, Na — liczbg
alleli obecnych u linii 4, Ng — liczbg alleli obecnych u linii B. Wspotczynniki te postuzyty
do hierarchicznego grupowania linii metoda $rednich potaczen. Wyniki przeprowadzonego
grupowania przedstawiono w formie dendrogramu. Wszystkie obliczenia wykonano
korzystajgc z pakietu statystycznego Genstat (Genstat 5 Committee, 1993).

W celu okreslenia zwigzku obserwacji markerowych z poszczegdlnymi cechami
fenotypowymi zastosowano analiz¢ regresji (Hastie i Tibshirani, 1990). Obserwacje
markeréw molekularnych byly traktowane jako zmienne niezalezne i rozpatrywane
indywidualnie w modelach. Statystyczng istotnos¢ testowano na poziomie o, = 0,001.

WYNIKI I DYSKUSJA

Wszystkie zastosowane startery RAPD wykazaly polimorfizm migdzy badanymi
obiektami. Uzyskano tgcznie 467 produktow amplifikacji w tym 431 roznicujgcych. Liczba
polimorficznych markeréow dla pojedynczego startera wyniosta od 6 do 27. Najwigce;j
polimorficznych produktow amplifikacji otrzymano w reakcji ze starterami OPL-12 (27),
OPF-04 (24), OPG-05 (21), a najmniej ze starterami OPP-05 (6) oraz OPA-08 (7). Jeden
starter generowat $rednio 14,4 polimorficzne markery.

Na podstawie analiz molekularnych RAPD obliczono podobienstwo genetyczne miedzy
badanymi genotypami.

Najnizszg wartos$¢ podobienstwa genetycznego stwierdzono dla pary roslin Z06-6/10 o
zawarto$ci DNA charakterystycznej dla rzepiku, wysokiej zawartosci kwasu erukowego i
glukozynolanéw oraz Z06-1/2 o zawartosci DNA charakterystycznej dla rzepaku, ale
podwyzszonej zawartos$ci kwasu erukowego 1 glukozynolanow (tab. 2). Najwyzsza wartosé
podobienstwa genetycznego otrzymano dla pary: odmiana podwojnie ulepszona
Californium oraz ro$lina Z06-4/21 uznana za samosiew, o zawartosci DNA typowej dla
rzepaku, bezerukowa ale o podwyzszonej zawartosci glukozynolanéw (tab. 2). Te skrajne
wartos$ci pokazuja prawidlowe rozroéznienie samosiewOw za pomoca markerow RAPD.
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Najbardziej oddalone sg od siebie rosliny rzepaku i rzepiku, a najbardziej podobne odmiana
podwojnie ulepszona i jedyny samosiew podobny fenotypowo — bezerukowy, choé¢ o
wysokiej zawartosci glukozynolanow.

Tabela 2
Najmniejsze i najwieksze warto$ci podobienstwa genetycznego obliczone za pomoca miary
podobienstwa genetycznego Nei i Li (1979)
Minimum and maximum genetic similarity values calculated using measure of genetic similarity Nei
and Li (1979)
Wartos$ci najmniejszego podobienistwa genetycznego
Minimum genetic similarity values

Z06-6/10 206-1/2 0,2119
W06-23/9 Z06-3/10 0,2222
706-6/27 706-6/10 0,2373
W06-23/9 Z06-11/8 0,2374
Z206-6/10 Z206-5/46 0,2375
W06-23/9 706-4/21 0,2376

Warto$ci najwigkszego podobienstwa genetycznego
Maximum genetic similarity values

P06-17/25 706-5/46 0,8076
P06-19/60 P06-14/16 0,8099
P06-19/28 P06-18/30 0,8132

LISEK P06-18/30 0,8161
W06-26/26 P06-17/25 0,8189
Californium 706-4/21 0,8474

Dendrogram utworzony w oparciu o wspotczynniki podobienstwa genetycznego
ukazuje przyporzadkowanie badanych obiektow do dwoch grup. W grupie pierwszej
znajdujg si¢ wszystkie odmiany rzepaku ozimego podwdjnie ulepszonego — Californium,
Castille, Lisek, Rasmus i 22 ro$liny o budowie morfologicznej charakterystycznej dla
ro$lin rzepaku oraz poziomie ploidalnosci odpowiadajagcym allotetraploidalnemu
rzepakowi. Przy czym wérdd roslin o morfotypie rzepaku znajdujg si¢ samosiewy rzepaku
o zrdznicowanej zawarto$ci kwasu erukowego i1 glukozynolanow. Natomiast w drugiej
grupie znajduje si¢ odmiana rzepiku Ludowy oraz 9 obiektow o morfotypie rzepiku (rys.
1). Uzyskany na podstawie badan metoda RAPD podziat badanych obiektow potwierdzit
klasyfikacje tych roslin oparta na obserwacjach budowy morfologicznej (z jednym
wyjatkiem) oraz analizie wzglgdnej zawartosci DNA jadrowego (tab. 1). Pomimo, Ze
technika RAPD uwazana jest za najmniej powtarzalng, dzigki otrzymaniu wielu — 431
roéznicujacych produktéw amplifikacji metoda ta pozwolila na prawidtowe okreslenie
podobienstwa genetycznego samosiewOw wystepujacych na plantacjach rzepaku, na co
wskazuje zbieznos$¢ z oceng innymi metodami (Liersch i in., 2008).

Podobny wynik uzyskali Aleksandrzak i Broda (2004). Za pomocg 25 starterow typu
RAPD 7zbadali zroéznicowanie genetyczne pomiedzy ro$linami okre§lanymi jako
rzepakochwasty oraz rzepakiem i rzepikiem. Autorzy wyrdznili dwie podstawowe grupy:
pierwsza, w ktorej znajdowaty sie rzepik i rzepakochwasty o morfotypie zblizonym do
rzepiku oraz druga grupe, do ktorej zakwalifikowano rzepak i rzepakochwasty o
morfotypie rzepaku. Podziat rzepakochwastéw na podstawie polimorfizmu DNA takze
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odpowiadal wstepnemu podzialowi wykonanemu na podstawie budowy morfologiczne;
roslin. Zatem mozna uznac, ze uzyskano dostateczng liczb¢ markerow dla rozréznienia obu
typOw samosiewow.

e ———3—————
Californium A
POG-15/4 - 1
W0B-26/31 - !
Z06-1/2 1
POB-14/38
Z06-11/8
Rasmus -
Z06-3/10 1
Z06-8/5
Z06-12/5 1
FO8-14{16 1
POB-1%4/60 1
Z06-9/47
Z06-10/21 1

POB-16/46
FOB-19/28
PO&-18/30 1
Lisek 1

—

206-4/61 1
Z06-B{27
Z06-5/48 1
W0B-2414
Castille
FOB-17{25 1
W06-26/24 1
£06-31 1
PUG-16/15 1
PDG-14/3 7
FO6-18/1 1
Z06-10431
Ludowy 1
W0G-23/9
Z06-2/9 1
Z06-3/6
Z06-6/10 1

1.0 0.8 0.8 0.7 0.8 0.9 0.4 0.3

Podobienstwo genetyczne — Genetic similarity
Rys. 1. Dendrogram 31 samosiewow rzepaku ozimego utworzony na podstawie 431 markeréw RAPD
Fig. 1. Dendrogram of 31 winter oilseed rape volunteers based on 431 RAPD markers

Jakkolwiek uwaza si¢, ze markery typu RAPD sg malo powtarzalne, to jednak ze
wzglegdu na latwos¢ wykonania 1 stosunkowo niski koszt, przy duzej liczbie
polimorficznych produktéw amplifikacji mogg by¢ przydatne do okreslenia zroznicowania
genetycznego. Swiadcza o tym wyniki uzyskane przez roznych badaczy dla gorczycy (B.
Jjuncea) (Jain i in., 1994), rzepaku (B. napus) (Mailer i in., 1994; Yu iin., 2005), czy
kapusty (B. oleracea) (Santos i in., 1994).

188



Jan Bocianowski ....

Ponadto na podstawie wynikow uzyskanych za pomocg 30 starteréw typu RAPD
okreslono zwigzek poszczegdlnych grup markerow z cechami fenotypowymi i poziomem
ploidalnosci. Istotny statystycznie (na poziomie istotnosci a = 0,001) zwigzek z budowa
morfologiczng roslin wykazywato 138 markerow, ktore uzyskano za pomoca 28 starteréw
zastosowanych w badaniach. Zwiazku z ta cechg nie wykazywaly tylko markery uzyskane
za pomoca starterow OPA-14 i OPP-05. 89 markerow wskazywato na ro$liny, ktorych
budowa morfologiczna byta typowa dla ro$lin rzepaku. Ta grupa markerow wyjasniata od
26,1 do 73,5% zmiennosci tej cechy (tab. 3). Natomiast czterdziesci dziewig¢ markerow
wskazywato na budowe¢ morfologiczng typowa dla roslin rzepikopodobnych. Procent
zmienno$ci cechy fenotypowej wyjasnianej przez markery RAPD wynosit od 26,1 do
86,3%.

Tabela 3

Liczba markeréw istotnie (na poziomie a = 0,001) zwiazanych z poszczeg6lnymi cechami
Number of markers significantly (at the level a = 0.001) associated with particular traits

Cecha — Trait
wzgquip a zawarto$¢ kwasu Zawartos Sumy
typ morfologiczny zawarto$¢ dna erukowego glukozynolanow
yp . jadrowego S total glucosinolate
morphologic type . . |erucic acid content
relative nuclei %) content
DNA content ° (umol g'-nasion)

, . [1] 2] 3] [4]
Ogolna liczba markeréw po!lmorﬁcznych 138 167 36 3
Total number of polymorphic markers
Liczba wspolnych markeréw dla cech
Number of common markers for traits [1+2]133 [1+2+3] 80 [1+2+3+4]1
Typ rzepaku
Oilseed rape like plant 89 101 62 3
Liczba wspdlnych markerow
Number of common markers — [1+2] 85 [1+2+3] 59 [1+2+3+4] 1
Procent zmiennos$ci wyjasnianej przez
markery 26,1 —73,5% 26,1 —99,5% 25,7—48,0% 25,8 —33,9%
Percentage variation accounted by markers
Rosl{na rzepl}(opodobna 49 66 24 -
Turnip rape like plant
Liczba wspélnych markeréw L [142] 48 [14243] 21 L

Number of common markers

Procent zmienno$ci wyjasnianej przez
markery 26,1 — 86,3% 25,6 —99,5% 24,5 — 48,0% —
Percentage variation accounted by markers

Analizujac wzgledng zawarto$¢ jadrowego DNA, jedynie dla startera OPA 14 nie
otrzymano markerow, ktore w istotny statystycznie sposob (na poziomie o = 0,001) byty
zwigzane z tg cechg. Za pomocg 29 starterow wygenerowano 167 markeréw zwigzanych z
poziomem ploidalno$ci badanych roslin w sposob statystycznie istotny (na poziomie o =
0,001). Sto jeden markerow wykazywato istotny zwigzek z roslinami o zawarto$ci
jadrowego DNA, typowej dla ro$lin rzepaku, a pozostate 66 z zawartoscig DNA charakte-
rystyczng dla ro$lin rzepikopodobnych oraz odmiany B. campestris Ludowy (tab. 3).
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Sposrod tych markeréw wykazujacych istotny statystycznie zwigzek z fenotypem roslin
rzepikopodobnych oraz z nizszg wzgledng zawartoscig jadrowego DNA, 48 markerow
molekularnych typu RAPD jest wspolnych dla obu tych cech. W przypadku roslin
rzepakopodobnych i wyzszej zawartosci DNA w jadrze takich wspolnych markerow byto
85.

Wykazano réwniez zwigzek markerow molekularnych ze sktadem chemicznym nasion
badanych genotypéw. Na 431 otrzymanych réznicujacych produktéw amplifikacji, 62
markery zwigzane byly z niskg zawartoscig kwasu erukowego w nasionach, a 24 markery
z wysokg zawartoscig tego zwiazku (tab. 3). Na 24 markery $cisle zwigzane z podwyz-
szeniem zawarto$ci kwasu erukowego w nasionach, 21 markerow wystepowato w rosli-
nach rzepikopodobnych o zawartosci jadrowego DNA odpowiadajacej odmianie
wzorcowej rzepiku Ludowy. Byly to markery otrzymane przy uzyciu nastepujacych
starter6w: OPD 08 (2 — liczba markeroéw generowanych przez starter i zwigzanych z dang
cecha), OPF 01 (3), OPG 03 (3), OPG 05 (2), OPL 12 (1), OPN 18 (1), OPP 03 (1), OPP
14 (1), OPY 04 (1), OPY 05 (4), OPY 10 (1), OPY 15 (1). W grupie markerow
molekularnych zwigzanych z nizszg zawartoscia kwasu erukowego, 59 markerow
stwierdzono w DNA ro$lin rzepakopodobnych [startery: OPA 07 (1), OPA 08 (2), OPC 02
(1), OPC 09 (1), OPC 18 (2), OPD 08 (5), OPF 01 (3), OPF 04 (1), OPF 14 (2), OPG 03
(4), OPG 04 (3), OPG 05 (3), OPL 12 (4), OPN 18 (1), OPN 20 (2), OPP 03 (1), OPP 07
(2), OPP 11 (1), OPP 14 (4), OPW 09 (2), OPY 01 (3), OPY 02 (1), OPY 04 (1), OPY 05
(3), OPY 10 (1), OPY 13 (2), OPY 15 (3)].

Jedynie trzy markery RAPD (OPF 04~900, OPG 03~1050 oraz OPW 09~2500)
wykazywaly istotny statystycznie (na poziomie istotnosci o = 0,001) zwiazek z zawar-
toscig glukozynolanéw w nasionach badanych samosiewow rzepaku (tab. 3). Procenty
zmiennosci tej cechy wyjasnianej przez powyzsze markery wynosily, odpowiednio: 33,9,
29,3 oraz 25,8%. Na uwage zastuguje fakt, iz wszystkie trzy markery zwigzane bylty z
nizsza zawarto$cia glukozynolanéw. Marker OPW 09 ~2500 byl zwigzany takze ze
wszystkimi pozostatymi cechami roslin w typie rzepaku.

PODSUMOWANIE

Analiza molekularna podzielita samosiewy roslin rzepako- i rzepikopodobnych na dwie
grupy, w pelni potwierdzajac prawidtowos¢ podziatu badanych roslin na podstawie
wzglednej zawarto$ci DNA jadrowego i skorygowata podzial ro$lin na podstawie budowy
morfologicznej (1 roslina nieprawidtowo sklasyfikowana).

Stwierdzono istotny zwigzek okreslonych grup markeréw RAPD z budowa morfolo-
giczng, sktadem chemicznym nasion i ploidalnoscia roslin. Wyodrebniono 21 markeréw
RAPD wystepujacych wylacznie w roslinach rzepikopodobnych o podwyzszonej zawar-
tosci kwasu erukowego oraz 59 markeréw zwigzanych wylacznie z niska zawartosciag
kwasu erukowego, charakterystycznych dla roslin w typie rzepaku.

Markery molekularne wykazujace istotny zwiagzek z cechami fenotypowymi
i poziomem ploidalnosci mogg okazac si¢ przydatne w diagnozowaniu samosiewOw coraz
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liczniej wystepujacych na plantacjach rzepaku. Ponadto markery zwigzane z okre§lonymi
cechami mogg zosta¢ wykorzystane do mapowania genéw determinujagcych te cechy.
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