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Cel projektu:

Projekt dotyczy wytworzenia nowych genotypéw w wyniku prowadzenia zamierzonych i
celowych krzyzowan pomiedzy uprawnymi formami z rodzaju Brassica oleracea i Brassica rapa
a genotypami oddalonymi i dzikimi. Prowadzona bedzie ocena nowo wytworzonych form
mieszancowych pod wzgledem cech anatomicznych, morfologicznych oraz cytologicznych, pod
wzgledem zdolnos$ci do rozmnazania generatywnego w warunkach kontrolowanych a takze
przydatnosci nowych form uzytkowych do badan hodowlanych warzyw kapustowatych, jako
zr6dla cennych gospodarczo cech jako$ciowych oraz odpornosci na stresy biotyczne i abiotyczne.

Badania prowadzone w roku 2016 mialy nastepujace cele szczegdolowe:

1. Otrzymanie roslin pokolenia BC; w wyniku krzyZowan miedzygatunkowych mieszancéow B.
oleracea x B. napus z liniami rodzicielskimi B. oleracea przy wykorzystaniu technik in vitro.

2 Przeprowadzenie adaptacji miedzygatunkowych roslin pokolenia BC; do warunkéw uprawy w
szklarni, doprowadzenie do fazy rozwojowej umozliwiajacej ich jarowizacje.

3. Otrzymanie drugiego pokolenia wypierajacego mieszancow miedzygatunkowych B. napus x B.
rapa a takze wytworzenie nowych mieszancéw miedzygatunkowych B. oleracea z dzikimi
formami ro$lin kapustowatych.

4 Charakterystyka cech morfologicznych, anatomicznych i cytologicznych mieszancow
alloplazmatycznych B. oleracea x B. napus

5 Ocena polowa wartosci uzytkowej nowo wytworzonych mieszancow miedzygatunkowych B.
napus x B. rapa, B. oleracea i gatunkow dzikich.

Ad.1. Otrzymanie roslin pokolenia BC; w wyniku krzyzowan miedzygatunkowych mieszancow
B. oleracea x B. napus z liniami rodzicielskimi B. oleracea przy wykorzystaniu technik in vitro.

Program badan obejmowal krzyzowania wypierajace/migdzygatunkowe genotypéw w rodzaju
Brassica (B. napus, B. oleracea, B. rapa oraz B. taurica) zgromadzonych i rozmnazanych
generatywnie w Pracowni Genetyki i Hodowli Ro$lin Warzywnych INHORT, Skierniewice oraz
Pracowni Metod Hodowli Odpornosciowej IHAR-PIB w Poznaniu w celu poszerzenia puli
genetycznej uprawianych gatunkow roslin kapustowatych. Materiatem do przeprowadzenia badan w
roku 2016 byto dwanascie mieszancow mig¢dzygatunkowych B. oleracea x B. napus otrzymanych w
roku 2014 i ocenionych pod wzglgdem cech anatomicznych i morfologicznych w roku 2015.

Do prowadzenia krzyzowan wstecznych zostaly wyselekcjonowane dwie formy rodzicielskie kapusty
glowiastej biatej (B. oleracea), (CKA25.1, CIW7.38) oraz linia wsobna kapusty pekinskiej 433 (B.
rapa), ktéra zastapita planowana poczatkowo lini¢ jarmuzu (ZGHO02) o stabej zdolno$ci do wigzania
nasion i wysokim poziomie samoniezgodnosci. Kazdy z genotypow przeznaczony do krzyzowan
wypierajacych byl reprezentowany przez 1-3 rosliny, prawidlowo zjarowizowane oraz wytwarzajace
wystarczajacg liczbe pedoéw generatywnych. Prowadzenie krzyzowan oddalonych, kierunek
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krzyzowania oraz wybor komponentow rodzicielskich byt uzalezniony od synchronizacji terminow
kwitnienia, dostepnosci odpowiedniej liczby kwiatow i1 pgkdow kwiatowych, wystepowania cechy
meskiej sterylno$ci oraz innych czynnikow w trakcie wegetacji.

Lacznie wykonano 25 krzyzowan wstecznych, z ktérych wyizolowano 63 zarodki.

Klonowanie ro$lin pokolenia F; mieszahcow miedzygatunkowych w warunkach in vitro bylo
prowadzone tylko dla wybranych zywych, prawidtowo rozwijajacych i réznicujacych sie zarodkow.
Odnotowano duza $miertelno$¢ czesci zarodkdw otrzymanych w wyniku krzyzowania wstecznego
mieszancow miedzygatunkowych (B. napus x B. oleracea) z genotypami kapusty glowiastej biatej (5.
oleracea). Smiertelnos¢ tych zarodkow byta wyraznie zwiazana z genotypem matecznym i objawiata
si¢ zanikiem chlorofilu w trakcie prowadzenia regeneracji zarodkow w réznych fazach rozwojowych.
Genotypy z brakiem chlorofilu nie zostaly przekazane do dalszych badan.

Liczba otrzymanych zarodkéw form mieszancowych dla poszczegolnych krzyzowan wstecznych byta
zroéznicowana i wahata si¢ od jednego do siedmiu. Dla trzynastu sposrod dwudziestu pigciu krzyzowan
miedzygatunkowych w trakcie regeneracji nastgpowato bardzo silne zamieranie zarodkow, zwigzane z
zanikiem chlorofilu w trakcie regeneracji na pozywkach. Proces ten bylo obserwowany gtéwnie dla
zarodkow uzyskanych w wyniku krzyzowania wstecznego mieszancow miedzyrodzajowych B.
oleracea x B napus z liniami wsobnymi kapusty glowiastej bialej (B. oleracea). Zregenerowane i
zywotne zarodki dla tego typu krzyzowan otrzymano jedynie dla szeSciu kombinacji a liczba
zarodkow wahata si¢ od jednego do dwodch. Znacznie lepszy rezultat uzyskano dla krzyzowan
wstecznych mieszancow miedzyrodzajowych B. oleracea x B napus z linig wsobna kapusty pekinskiej
gdzie zregenerowane zarodki w liczbie od jednego do czterech uzyskano dla szeSciu sposrod siedmiu
kombinacji. W rezultacie przeprowadzonych badan uzyskano 19 zregenerowanych roslin pokolenia
BC;: 8 dla krzyzowan miedzygatunkowych (B. oleracea x B. napus) x B. oleracea oraz 11 rolin dla
krzyzowan (B. oleracea x B. napus) x B. rapa, ktére przekazano do Pracowni Genetyki i Hodowli
Roslin Warzywnych Instytutu Ogrodnictwa w Skierniewicach do dalszej hodowli.

Ad.2 Przeprowadzenie adaptacji miedzygatunkowych roSlin pokolenia BC; do warunkow
uprawy w szklarni, doprowadzenie do fazy rozwojowej umozliwiajacej ich jarowizacje.

Materiat do badan stanowito 19 mieszancéw pokolenia BC, (B. napus x B. oleracea) x B. oleracea
oraz (B. napus x B. oleracea) x B. rapa uzyskanych w wyniku krzyzowan mie¢dzygatunkowych
mieszancow pokolenia F; z wyselekcjonowanymi roslinami dwuletnich form uprawnych B. oleracea i
B. rapa otrzymanych w wyniku zastosowania techniki izolowanych zarodkéw. Hodowla
hydroponiczna prowadzona byta w warunkach kontrolowanych zgodnie z metodyka opracowang przez
prof. M. Starzyckiego dla genotypow rzepaku, przy 12 godzinnym doswietlaniu i w temperaturze 18-
21 °C (noc/dzien). Po 14-20 dniach, mieszance, ktore wytworzyly wystarczajgco silny system
korzeniowy zostaly przesadzone z hydroponik do substratu torfowego i stopniowo adoptowane do
warunkéw uprawy w szklarni w temperaturze 10-22 °C. Rogliny rozmnozono wegetatywnie poprzez
klonowanie dzielagc na 2 lub 3 sadzonki. Ukorzenione rosliny umieszczano w 0,5 1 doniczkach z
substratem torfowym w ktorych beda przechodzity jarowizacjew sezonie jesienno zimowym.
Przeprowadzona adaptacja pozwolita na otrzymanie w petni wyksztalconych i rozwinietych roslin
ktore charakteryzowaly si¢ dobra zdrowotno$cia, wigorem oraz brakiem anomalii rozwojowych.
Zdolno$¢ do podjecia jarowizacji wszystkie genotypy osiagnety w fazie 14-18 lisci whasciwych gdy
szeroko$¢ szyjki korzeniowej wynosita okoto 6 mm. Klonowanie a nastepnie ukorzenianie
otrzymanych sadzonek pozwolito na uzyskanie 20 genotypow dla pokolenia BC; (B. napus x B.
oleracea) x B. oleracea oraz 20 genotypow dla pokolenia (B. napus x B. oleracea) x B. rapa. Liczba
roslin dla kazdego z zaadaptowanych mieszancow wynosita od trzech do czterech. 40 roslin pokolenia
BC, rozpoczelo jarowizacje w pierwszym tygodniu grudnia, w temperaturze do 4-8 °C przy
zachowaniu naturalnego fotoperiodu.

Ad.3 Otrzymanie drugiego pokolenia wypierajacego mieszancow miedzygatunkowych B. napus
X B. rapa a takie wytworzenie nowych mieszancéw miedzygatunkowych B. oleracea z dzikimi
formami ros$lin kapustowatych.

Materiatem do przeprowadzenia badan w roku 2016 bylo osiem najwarto$ciowszych mieszancow
miedzygatunkowych B. oleracea x B. napus, oraz sze$¢ mieszancow B. rapa x B. napus pokolenia
BC,, otrzymanych w roku 2015, odznaczajacych si¢ wysoka zdrowotno$cia i wigorem, rozmnazanych
generatywnie w Pracowni Genetyki i Hodowli Roslin Warzywnych. Wybrana populacja bylta silnie
zroznicowana pod wzgledem pochodzenia, cech anatomiczno-morfologicznych, uzytkowych, terminu
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osiggania dojrzalosci zbiorczej oraz wyréwnania wewnatrzliniowego. Prowadzenie krzyzowan
oddalonych dla form dwuletnich wymagato zastosowania technik wernalizacji dostosowanych do
wymagan poszczegdlnych genotypow w celu uzyskania odpowiedniej synchronizacji terminow
kwitnienia komponentow rodzicielskich. Wykorzystano techniki hodowli konwencjonalnej takie jak
zapylenia w paku, zapylenia na otwartym kwiecie, krzyzowania proste, krzyzowania odwrotne oraz
wsteczne. Badania prowadzono w warunkach szklarniowych przy wykorzystaniu donic uprawowych
ustawionych na podiozu torfowym oraz izolatoréw foliowo-pergaminowych zapewniajacych izolacje
pedow kwiatostanowych. Wszystkie wykorzystane do zapylen rosliny odznaczaly si¢ dobrym
wigorem, zdrowotnoscia oraz prawidtowa budowa organow generatywnych. Dla kazdego z sze$ciu
genotypow pokolenia BC; (B. napus x B. rapa) x B. rapa wykonano cztery krzyzowania lub zapylenia
wsteczne (razem 24). Wykonano rowniez krzyzowania pomiedzy o$mioma mieszancowymi
genotypami B. napus x B. oleracea wyselekcjonowanymi z liniami wsobnymi kapusty glowiastej
bialej (16) i zapylenia wsobne/siostrzane linii wypierajacych kapusty glowiastej biatej (10) jako
wzorca zdolno$ci do wytwarzania nasion. Wykonano rowniez krzyzowania wsteczne (BC,) dla
mieszancow B. rapa x B. napus (24) oraz kontrolne zapylenia wsobne linii wypierajacych kapusty
pekinskiej (10). Dla otrzymania 24 krzyzowan wstecznych (BC;) mieszancow miedzygatunkowych B.
napus X B. oleracea formami wypierajacymi byly meskosterylne linie kapusty glowiastej bialej. Po
wykonaniu zapylen krzyzowych meskosterylnych linii kapusty glowiastej biatej oraz mieszancow
migdzygatunkowych B. napus x B. oleracea obserwowano wprawdzie inicjacje rozwoju nasion,
wzrost elongacyjny tuszczyn i pojawienie si¢ lmm zawigzkoéw, jednak po 3 tygodniach od zapylenia,
zawiazki te bielaty a nastgpnie zasychaty. Pomimo wielokrotnie powtarzanych zapylen krzyzowych,
zarowno w fazie zielonego paka jak i na otwartym kwiecie, dla zadnej kombinacji nie uzyskano w
petni wyksztatconych nasion pokolenia BC;. Sposréd o$miu mieszancow migdzygatunkowych B.
napus X B. oleracea zapylonych wsobnie uzyskano jedynie pojedyncze, stabo wypetnione nasiona dla
trzech genotypdéw. Linie wypierajace kapusty glowiastej biatej przy zapyleniu siostrzanym przy
pomocy me¢skoptodnych linii wypierajacych wigzaty nasiona w stopniu dobrym.

W odréznieniu od krzyzowan wypierajacych z B. oleracea, otrzymanie nasion drugiego pokolenia
wstecznego (B. rapa x B. napus) x B rapa z liniami wypierajacymi B. rapa przebiegalo bez
problemoéw, zarowno przy zapyleniu w paku jak i na otwartym kwiecie. W rezultacie dla wszystkich
genotypow otrzymano wystarczajacg liczbe nasion pokolenia BC, umozliwiajaca ocene uzyskanych
materialow w do§wiadczeniu polowym w roku 2017.

Ad.4 Charakterystyka cech morfologicznych, anatomicznych i cytologicznych mieszancow
alloplazmatycznych B. oleracea x B. napus.

Celem zadania byla ocena nowo wytworzonych mieszancéw mig¢dzygatunkowych B. oleracea x B.
napus pod wzgledem cech anatomicznych, morfologicznych i cytologicznych. Przeprowadzona ocena
postuzy do selekcji genotypow o najwartosciowszych cechach uzytkowych ktéore moga byc
wykorzystane w dalszych krzyzowaniach wstecznych z formami uzytkowymi warzyw kapustowatych.
Zatozony cel zostal osiagniety w catosci. Material do badan stanowily mieszance mi¢dzygatunkowe
otrzymane w roku 2014 metoda izolowanych zarodkéw oraz metodami hodowli klasycznej a takze 21
nowych miedzygatunkowych mieszancéw uzyskanych technika izolowanych zarodkéw w roku 2015.
Kazdy z ocenianych genotypoéw zostal rozmnozony wegetatywnie przez klonowanie i byt
reprezentowany przez 2 do 6 ro$lin. Jarowizacja zostala przeprowadzona w sezonie zimowym
2015/2016 w temperaturze 4-6 °C przy zachowaniu naturalnego fotoperiodu. W pierwszej dekadzie
marca 2016 zjarowizowane rosliny przesadzono do 5 litrowych doniczek ustawionych na podiozu
torfowym w szklarni. Dla 20 genotypdw reprezentujacych wszystkie typy krzyzowan
miedzygatunkowych dokonano analizy cech morfologiczno-anatomicznych catych roslin (pokrdj,
polozenie lisci, grubos$¢ todygi, wielkos$¢ lisci, typ liscia, ksztalt, szeroko$¢, barwa, powierzchnia
blaszki lisciowej, nalot woskowy, unerwienie, brzeg li§cia) oraz ich organdéw generatywnych z
uwzglednieniem dysfunkcji zwigzanych z meska sterylnoscig (wysokos$¢ roslin, poczatek kwitnienia,
ksztatt i dlugos¢ paka, wielkos¢ kwiatu, utozenie, barwa, ksztatt platkéw, obecnosé/brak pyltku).
Jednoczesnie dokonano oceny wielkosci ziaren pytku przy pomocy mikroskopu $wietlnego oraz
obliczono % znieksztalconych ziaren dla kazdego obiektu. Dla dwunastu mieszancoéw B. oleracea x B.
napus otrzymanych w roku 2014 oraz dla dwudziestu jeden genotypéw otrzymanych w roku 2015 i
ich form rodzicielskich (7 genotypow) oceniono zawarto$¢ jadrowego DNA (wielko$¢ genomu) przy
uzyciu cytometru przeptywowego. Zoptymalizowang metoda przebadano tacznie 40 genotypow (400
analiz).



Dwanascie mieszancow B. oleracea * B. napus otrzymanych w roku 2014 oraz siedem form
rodzicielskich (B. oleracea - 5, B. napus - 2) powstatych z kontrolowanych krzyzowan diploidalnych
form obu gatunkéw, hodowanych w warunkach szklarniowych wytypowano do zbadania metoda
FISH (razem okoto 54 rosliny).

Ocena zawartosci jgdrowego DNA (wielkos¢ genomu) mieszancow B. rapa i B. napus oraz B.
oleracea i B. napus metodq cytometrii przeptywowej (FCM)

Analiza FCM przeprowadzona z wykorzystaniem standardu wewnetrznego Zea mays (2C=5,43 pg)
wykazata, ze wielko$ci genomow (2C) u linii B. napus byty podobne i wynosity okolo 2,5 pg. Takze
wielko$ci genomow poszczegdlnych genotypdéw B. oleracea oraz B. rapa nie rdznily si¢ miedzy soba i
wynosily okoto 1,49 pg. dla B. oleracea i 1.1 dla B. rapa. Wartosci te byty zblizone do wartosci
referencyjnych podawanych w literaturze dla w.w. genoméw. Badane mieszance migdzygatunkowe
roznity si¢ miedzy soba pod wzgledem $redniej zawarto$ci jadrowego DNA. Ze wzgledu na zawartos¢
DNA mozna byto podzieli¢ je na nastgpujace grupy:

1) mieszance o $redniej zawarto$ci DNA 1,5 pg. typowej dla B. oleracea,

2) mieszaniec uzyskany w wyniku krzyzowania linii B. napus i1 B. rapa, ktoéry reprezentowat
posrednia dla genomoéw rodzicielskich zawarto$¢ jadrowego DNA 1,79 pg.,

3) mieszance uzyskane w wyniku krzyzowania linii B. napus i B. oleracea o $redniej zawartosci DNA
2,0 pg.,

4) mieszance o Sredniej zawarto§ci DNA typowej dla B. napus 2,5 pg.,

5) mieszaniec uzyskany w wyniku krzyzowania linii cms rzepaku i linii kapusty gltowiastej biatej (B.
napus x B. oleracea) o $redniej zawartosci DNA2,73 pg.,

6) dwa mieszance uzyskane w wyniku zapylenia wsobnego/krzyzowego linii B. napus x B. oleracea o
sredniej zawarto§ci DNA 3.96 pg.

Otrzymane wielkosci genomdéw dla poszczegdlnych grup mieszancOw pozwalaja na szacunkowe
okreslenie ich konstrukcji/charakterystyki bioragc za odniesienie znang mas¢ DNA jadrowego i znana
konstrukcje genomow rodzicielskich, ktore sa ze soba blisko spokrewnione.

Cytogenetyczna identyfikacja mieszancow Brassica oleracea % Brassica napus (18 genotypow — 12
mieszancow i 6 form rodzicielskich)

Przeprowadzono analizy cytogenetyczne, przy wykorzystaniu techniki rDNA-FISH, celem
identyfikacji niektorych chromosomoéow (= chromosoméw markerowych) gatunkéw rodzicielskich u
allopoliploidalnych mieszancow, a takze okreslenia zmienno$ci w liczbie i dystrybucji loci rDNA (=
wzor loci rDNA) w badanych genomach. Wyniki tej analizy przedstawiono w Tabeli 7 i 8. Wérod
form rodzicielskich, wzor loci rDNA u 2 odmian B. napus (‘PN 1162°, 'CPN 1398') i 4 odmian B.
oleracea (jarmuz', 'CKA25.1", 'J13' i 'Cavalo nero') nie odbiegal od wzoru spotykanego w literaturze.
Wzor loci rDNA obserwowany u gatunku B. taurica jest rzadko spotykany; poza znang liczbg i
rozktadem typowych loci rDNA u B. oleracea ', tj. parg sygnatéw 5S rDNA (chromosom typu IV; C4)
1 dwoma parami sygnatow 35S rDNA (chromosomy typu VI i VII; C7 i C8), obserwowano dodatkowa
par¢ loci 35S rDNA w chromosomach typu IV. W jadrach komoérek migdzygatunkowych mieszancoéw
B. oleracea x B. napus obserwowano 6-8, 11 1 14 sygnalow 5S rDNA, przy czym przewazaty rosliny
z 6 sygnatami 5S rDNA. Liczba loci 35S rDNA byla zmienna i obserwowano 7—10, 13 i 17 sygnatow;
przewazaly komorki posiadajace 8 sygnatow 35S rDNA. Analiza rDNA-FISH umozliwita
identyfikacje homologéw chromosomoéw niosgcych podstawowe, proksymalne i przytelomerowe loci
5S rDNA (chromosomy typu I, II i V - genom A oraz typu IV - genom C) oraz homologow
chromosoméw niosgcych loci 35S rDNA, zlokalizowane w przewegzeniu wtérnym, proksymalnym i
przytelomerowym (chromosomy typu I, II i VIII - genom A oraz typu IV, VI i VII - genom C).
Sposrod 11 badanych mieszancoéw, w komodrkach 5 genotypoéw obserwowano 28 chromosomow (S1,
S3, S6, S18 1 S20; Ryc. 1B), w komorkach kolejnych 4 genotypow — 29 chromosoméw (S2, S8, S15 1
S22; Ryc. 1C), a u 2 pozostatych genotypow, tj. S14 i X20, obserwowano odpowiednio 47 1 74
chromosomy. Na podstawie wzoru loci rDNA okreslono sugerowang konstytucje genomowa
badanych mieszancow; rosliny z 28 i 29 chromosomami mogg posiada¢ jeden genom A i dwa genomy
C (ACC), podczas gdy rosliny z 47 i 74 chromosomami mogg posiada¢ odpowiednio dwa genomy A i
trzy genomy C (AACCC; Ryc. 1D) oraz dwa genomy A i sze§¢ genoméw C (AACCCCCC). Genom
mieszanca S3 posiadat 1 homolog chromosomu typu I (A3), 2 homologi chromosomu typu II (A1), 2
zmienione homologi chromosomu typu IV (C4*), 1 homolog chromosomu typu V (A10), po 2
homologi chromosomow typu V11 VII (odpowiednio C8 i C7) oraz 1 homolog chromosomu typu VIII
(AS5/A6/A9). W genomie tego mieszanca obserwowano addycje dwoch loci 35S rDNA. Jedynie
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mieszaniec S14 nie wykazywal obecnosci homologdéw chromosomu typu VIII, a z kolei u mieszanca
S6, poza para homologéow chromosomu typu IV (C4), odnotowano jeden chromosom zmienionego
homologu chromosoméw typu IV (C4%*), posiadajacego dodatkowy locus 35S rDNA. Przeprowadzone
badania wykazaty, ze wsrod 11 migdzygatunkowych mieszancéw odnotowano 8 réznych wzorow loci
rDNA, a oczekiwany wzor liczby i1 dystrybucji sygnatéw rDNA, przy zatozeniu konstytucji
genomowej ACC (6 loci 5S rDNA, 8 loci 35S rDNA, w tym 3 chromosomow z kolokalizacja obu
rodzajow rDNA; w skrocie 6/8/3), obserwowano jedynie u 36% badanych mieszancow, podczas gdy
wzor 7/8/4 — u 18% mieszancow. Nastepujace wzory loci rDNA: 6/7/2, 6/10/2, 7/8/4 1 8/9/4
obserwowano kazdorazowo u 9% badanych mieszancéw. Zmienione wzory loci rDNA wystgpowaty z
czestotliwoscia 9%, ale razem stanowily 36% obserwowanych wzorow loci rDNA i, tym samym, byto
to 5 genotypéw, u ktéorych odnotowano 17 przemian typoéw chromosoméw. Zmiana jednego typu
chromosomu wystgpowata u 27% badanych mieszancOw. Sposréd obserwowanych typow
chromosomoéw Brassica, to pochodzace z genomu A chromosomy typu II (33%) ulegaty najczgstszym
przeksztatceniom strukturalnym (addycje i delecje loci rDNA), w tym 66% przeksztatcen dotyczyto
jednoczesnej amplifikacji sygnatow 5S 1 35S rDNA. Pozostate przeksztalcenia stanowilty 67% i
dotyczyty chromosomow genomu C (chromosomy typu IV -41,6% i VII - 16,6%) oraz pojedynczych
chromosoméw genomu A i C (w sumie 41,8%).

Analiza form mieszancowych w warunkach szklarniowych w fazie wegetatywnej i generatywnej pod
wzgledem cech morfologicznych i uzytkowych.

Dwadzie$cia migdzygatunkowych mieszancéw ocenianych pod wzgledem cech morfologicznych w
fazie wegetatywnej i w fazie generatywnej stanowito bardzo zrdéznicowang populacje, jednak
genotypy o tym samym pochodzeniu posiadaly wiele cech wspdlnych. Mieszance B. napus x B.
oleracea w fazie wegetatywnej charakteryzowaty si¢ liropodobnym typem liscia, z wyjatkiem
genotypow S14R, oraz S7R, i S16R,, ktérych liscie przypominaty rzepak i byty lirowate. Roznice
morfologiczne pomi¢dzy mieszancami B. napus x B. oleracea dotyczyly gtdéwnie brzegu, unerwienia,
stopnia pecherzykowatos$ci i wielkosci lisci, co moglo by¢ zwigzane z ich réznym pochodzeniem
(kapusta biata, jarmuz, kapusta czarna, B. taurica). Genotypy S14R, oraz S15xS2 charakteryzowaty
si¢ najwicksza $rednicg roslin oraz wyraznie wigksza i szerszg blaszka lisciowa. Genotypy IW10,
B1/7/4, ZGHO02 oraz mieszance X1 i S12 posiadaty budowg lisci typowa dla B. oleracea (caty
siedzacy lub z ogonkiem), cho¢ pod wzgledem pozostatych cech anatomicznych dotyczacych brzegu,
powierzchni, barwy i unerwienia blaszki lisciowej byly silnie zr6znicowane.

Poczatek kwitnienia poszczegolnych genotypow byl zréznicowany i trwal od drugiej potowy lutego do
konca czerwca 2016 roku. Migdzygatunkowe mieszance B. napus x B. oleracea (S1, S2, S3, S6, S8,
S9, S18, S14R,) kwitty najwczesniej od 20 lutego do 1 tygodnia marca, najpdzniej, w 1 i 2 tygodniu
kwietnia zakwitly mieszance S14R,, S15xS2. Wszystkie mieszance wytwarzaty kwiaty z wyraznie
wyksztatconymi pylnikami z widocznym pytkiem. Wiekszos¢ kwitngcych mieszancow B. napus x B.
oleracea charakteryzowala si¢ najwigksza sposrod wszystkich genotypow wysokoscig roslin od 180
do 200 cm. Mieszance te charakteryzowaly si¢ $redniej wielkos$ci pakami i kwiatami o ciermnozottej
barwie oraz okraglym lub owalnym ksztalttem platkow korony. Cztery genotypy B. oleracea
odznaczaty si¢ waskoowalnym ksztattem ptatkdw o jasnozottej barwie. Najwicksze kwiaty o §rednicy
27-29 mm wytwarzaty mi¢dzygatunkowe mieszance pokolenia R, S14 oraz S15xS2.

Oceniane genotypy roznily si¢ $rednig wielkoScig oraz procentowym udzialem znieksztalconych
ziaren pylku. Ro$liny mieszancowe B. napus x B. oleracea charakteryzowaty si¢ wigkszymi ziarnami
pytku od 31,5 (S7R1) do 38,4 um (S14R2) w porownaniu do linii B. oleracea, B. rapa i B. napus ktore
wytwarzaty ziarna pytku srednio od 21,04 um (ZGHO02) do 28,04 um (S16). Zauwazalng rdznicg
pomiedzy migdzygatunkowymi mieszancami B. napus x B. oleracea a formami wyjSciowymi byt
procentowy udziat znieksztatconych ziaren pytku, ktory dla wigkszos$ci mieszancoéw wynosit od 77,5
(S14R;) do 93,1% (S6). Wyjatek stanowily jedynie trzy genotypy mieszancowe pokolenia R, (S7, S14
1 S15xS2), ktorych pylek byt wyksztalcony prawidlowo. Dla form rodzicielskich B. oleracea i B. rapa
udziat procentowy nietypowych i znieksztatconych ziaren pytku nie przekraczat 8%.

RozmnozZenie generatywne form hybrydowych przez zapylenie wsteczne Ilub wsobne przy
wykorzystaniu technik hodowlanych.

W wyniku zapylen wsobnych i krzyzowych form mieszancowych B. oleracea x B napus otrzymano
pojedyncze nasiona dla 17 kombinacji. Wydajno$¢ tworzenia nasion byta bardzo niska a tuszczyny z
zawigzanymi pojedynczymi nasionami pojawialy si¢ sporadycznie dopiero po wielokrotnym
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powtorzeniu danego zapylenia w kilku terminach na kolejnych pgdach generatywnych. Dla dwoch
genotypow pokolenia R, (S14R,, S15xS2) uzyskano pojedyncze, w pelni wyksztalcone nasiona
pokolenia R;. Dla sze$ciu mieszancow pokolenia R; i R, zapylonych pytkiem linii kapusty pekinskiej
(B rapa) otrzymano rowniez pojedyncze nasiona. Dla mgskosterylnego genotypu X20 zapylanego
pylkiem form mieszancowych pokolenia R, i R, nie uzyskano nasion.

Ad. 5 Ocena polowa wartosci uzytkowej nowo wytworzonych mieszancow miedzygatunkowych
B. napus x B. rapa, B. oleracea i gatunkow dzikich.

Ocenie poddano 25 eksperymentalnych mieszancéw miedzygatunkowych otrzymanych w roku 2015 i
2014 w wyniku zamierzonych krzyzowan pomiedzy oddalonymi gatunkami z rodzaju Brassica przy
zastosowaniu tradycyjnych metod hodowlanych, dla ktérych otrzymano wystarczajaca liczbe nasion.
Komponenty rodzicielskie pochodzity z kolekcji zgromadzonej w Pracowni Genetyki i Hodowli
Roslin Warzywnych, powstatej w wyniku swobodnego Iub celowego przepylenia wybranych dzikich i
uzytkowych form B. oleracea, B. napus i B. rapa i wlaczonej do programu badawczego w celu
wykorzystania przy tworzeniu nowych mieszancéw miedzygatunkowych.

W trakcie okresu wegetacji zaobserwowano duze zréznicowanie badanych cech migdzy genotypami.
21 genotypdw charakteryzowato si¢ dwuletnim cyklem rozwojowym, pozostate cztery wybity w pedy
kwiatostanowe. Oceniane formy rdznily sie §rednica roslin — od 36 cm do 85 cm, wysokoscig — od 17
cm (PL203x433) do 56 cm ((PN 1162/6 x SP) x SP). Badane genotypy wytworzyly lodygi
zroznicowane pod wzgledem wysokosci — od 2 cm do 25 cm i grubosci — od 2 cm do 12 cm. W
badanej populacji wystapito duze zréznicowanie cech morfologicznych lisci. 24 genotypy posiadaty
liscie z ogonkiem, tylko ((CPN1198 x CH4/2) x CH4/2) posiadal liscie o typie siedzacym.
Dziewigtnascie obiektow charakteryzowato si¢ $rednig szerokoscig blaszki lisciowej (20 — 30 cm),
pozostate sze$¢ — mata (ponizej 20 cm). Wsrod badanych form 11 charakteryzowato si¢ owalnym
ksztattem blaszki lisciowej, siedem — lirowato wcigtym, ponadto wyrdzniono jeszcze takie ksztalty
jak: szerokolancetowaty, elipsowaty, liropodobny. Dominujacg barwg lisci byla zielona (9 obiektow),
osiem obiektow posiadato jasnozielong barwe liSci, a ciemnozielong charakteryzowaty si¢ trzy
genotypy, wyrdzniono roOwniez barwe sinozielona, szarozielong oraz zielong z antocjanem na nerwach
i blaszce lisciowej. Siedemnascie obiektow posiadalo lisScie z nalotem woskowym, o réznym
zroéznicowaniu w jego intensywnosci, natomiast brak nalotu zaobserwowano u pozostalych osmiu
genotypow. Powierzchnia blaszki lisciowej u wigkszosci obiektow byta pomarszczona i stabo
pomarszczona, u pigciu obiektow gladka. Siedem form charakteryzowato si¢ gladka krawedzig
blaszki, pozostate byly faliste, drapowane lub zatokowo wyciete.

Po przeprowadzonej ocenie porazenia ro§lin przez patogeny w biezacym sezonie wegetacyjnym u
jedenastu z badanych genotypéw zauwazono objawy porazenia charakterystyczne dla  czerni
krzyzowych (Alternaria brassicae). U jednego genotypu wystapito porazenie przez mgczniaka
prawdziwego. Siedem obiektéw wykazato niski poziom odpornosci na bakteryjne gnicie (Erwinia
spp./ Pseudomonas spp.). jeden obiekt wykazal wrazliwo$¢ na czarng zgnilizn¢ (Xantomonas
campestris). W biezacym sezonie wegetacyjnym nie zaobserwowano porazenia przez Plasmodiophora
brassicae. Dwanascie genotypoOw uznano za wartosciowe pod wzgledem odpornosci, gdyz nie
wystapity u nich objawy porazenia przez badane patogeny zostaly rozmnozone wegetatywnie metoda
sadzonek odrostowych.

Oceniana populacja byla silnie zrdéznicowana zaréwno pod wzgledem cech anatomiczno-
morfologicznych, uzytkowych, zdrowotno$ci i wyréwnania. W wyniku prowadzonych badan
otrzymano bogatg i zréznicowana kolekcj¢ genotypow, ktoéra moze zosta¢ wykorzystana do tworzenia
nowych form uzytkowych.



