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Celem prac prowadzonych podczas realizacji tego projektu było: 1/ otrzymanie pokolenia F1 mieszańców międzygatunkowych, 2/ otrzymanie pokoleń F1BC1 i F2BC2, 3/ Oszacowanie odporności na szkodniki i choroby grzybowe komponentów rodzicielskich i mieszańców pokolenia F1 i F2.
Ad. 1. Łącznie wykonano krzyżowania w 42 kombinacjach, gdzie w wyniku zapylenia 3523 kwiatów uzyskano 864 łuszczyny, które w sumie zawierały 832 nasiona i 1021 zarodków, które inkubowano w warunkach in vitro. Stąd też, oszacowana płodność (% stosunek zawiązanych łuszczyn do zapylonych kwiatów) wyniosła 24,52 %, a efektywność krzyżowania (WEK – współczynnik efektywności krzyżowania wyrażony średnią liczbą nasion przypadających na 1 zapylony kwiat) wyniosła 0,24 przy średniej liczbie nasion w łuszczynie wynoszącej 0,96. Aby zwiększyć efektywność prowadzonych krzyżowań zastosowano kultury in vitro izolowanych zarodków. Ogółem w 42 kombinacjach izolowano zarodki z 550 łuszczyn. Łuszczyny te zawierały łącznie 1713 zalążków, z których wyizolowano i wyłożono na pożywkę 1021 zarodków. Z zarodków tych zregenerowano 592 rośliny. Przy czym zaznaczyć należy, że spośród 42 kombinacji krzyżowań, w 13 kombinacjach nie udało się otrzymać żadnych roślin tj: dla sześciu odmian B. napus x Raphanus sativus oraz dla odmian Californium, Lisek, Arsenal, Anderson x B. fruticulosa, a także w przypadku krzyżowania odmiany rzepaku Arsenal z Sinapis alba oraz odmiany Anderson z B. tournefortii i B. rapa ssp. chinensis.
Ad. 2. W celu otrzymania pokolenia F1BC1 mieszańce pokolenia F1 zregenerowane w kulturach zarodkowych zapylano pyłkiem roślin matecznych. Ogółem w 9 kombinacjach krzyżowania wstecznego zapylono 897 kwiatów, w wyniku czego otrzymano 69 łuszczyn i 145 nasion. Płodność (% stosunek zawiązanych łuszczyn do zapylonych kwiatów) oszacowana łącznie dla wszystkich kombinacji wyniosła 7,70 %, przy czym najwyższą płodność (53,8%) obserwowano w przypadku kombinacji B. napus cv. Californium x B. rapa ssp. pekinensis. Natomiast najniższą liczbę zawiązanych łuszczyn w stosunku do zapylonych kwiatów odnotowano dla kombinacji B. napus ‘Lisek’ x B. fruticulosa (0,9%). W celu wyprowadzenia pokolenia F2BC2  mieszańce pokolenia F1BC1 uzyskane z wybranych kombinacji krzyżowań wykonanych w ramach zadania w 2015 roku zapylano trzema odmianami rzepaku ozimego (Californium, Lisek, Jet Neuf).  Łącznie  w 9 kombinacjach krzyżowania wstecznego zapylono 557 kwiatów, w wyniku czego otrzymano 103 łuszczyny i 101 nasion. Płodność (% stosunek zawiązanych łuszczyn do zapylonych kwiatów) oszacowana łącznie dla wszystkich kombinacji wyniosła 18,5 %, przy czym najwyższą płodność (36%) obserwowano w przypadku zapylenia potomstwa (B. napus cv. Californium x B. tournefortii) pyłkiem pochodzącym z B. napus cv. Californium. Natomiast najniższą liczbę zawiązanych łuszczyn w stosunku do zapylonych kwiatów odnotowano dla kombinacji (B. napus ‘Jet Neuf’ x Sinapis alba) x B. napus ‘Jet Neuf’ (8,8%).
    Ad.3. Z uwagi na warunki pogodowe panujące jesienią 2016, które nie sprzyjały rozwojowi patogenów grzybowych i uwalnianiu zarodników, porażenie odmian było znikome. Nie stwierdzono objawów powodowanych przez mączniak rzekomy, a jedynie sporadycznie odnotowywano porażenie przez Leptosphaeria spp. W przeciwieństwie do sezonu 2015/2016, gdzie większy odsetek roślin porażonych obserwowano w Dłoni, jesienią 2016 taką prawidłowość stwierdzono w Złotnikach. W Dłoni nie stwierdzono objawów suchej zgnilizny kapustnych na następujących odmianach: Amir, Anderson, Andromeda, Arsenal, Aruze, Jet Neuf, Libomir, Marita, Polo, Pomorzanin, Razmus i Rubin. W Złotnikach takie objawy występowały na każdej odmianie, ale najniższy odsetek roślin porażonych wynosił zaledwie 5%. Najsilniej porażone (10%) były odmiany Kana i Skrzeszowicki. Średnie porażenie mieszańców pokolenia F1 wynosiło 4,6%. Na każdej kombinacji mieszańcowej stwierdzano obecność objawów spowodowanych przez Leptosphaeria spp. z tym że ich odsetek był bardzo niewielki. Najniższy odsetek roślin porażonych (0,33%) stwierdzono na kombinacji B. napus cv. Californium x B. carinata. Wśród roślin potomstw mieszańcowych pokolenia F2  porażenie przez Leptosphaeria spp. wynosiło od 1 do 7,33%. Najniższy odsetek roślin porażonych stwierdzono na kombinacji B. napus cv. Californium x B. fruticulosa, a najwyższy (7,33%) na B. napus cv. Californium x B. juncea acc. Ames, B. napus cv. Californium x B. nigra,  B. napus cv. Jet neuf x B. rapa ssp. pekinensis. Podczas wykonywania obserwacji roślin potomstw mieszańcowych pokolenia F2 losowo pobierano liście z objawami suchej zgnilizny kapustnych i izolowano oraz identyfikowano patogeny wywołujące objawy chorobowe. Pobrano 100 prób, dla których oceniono przynależność gatunkową. Przeprowadzone analizy pokazały jednoznacznie, że w okresie jesiennym objawy chorobowe wywoływane były głównie przez gatunek L. maculans (84,75 do 100% badanej puli). Reakcję roślin na inokulację zawiesiną zarodników konidialnych L. maculans oceniano według siedmiostopniowej skali oceny od 0-7. Najniższy stopień porażenia stwierdzono w następujących kombinacjach mieszańcowych: B. napus cv. Californium x B. juncea, B. napus cv. Californium x B. rapa ssp. chinensis i B. napus cv. Lisek x B. carinata. Obserwacje dotyczące  występowania szkodników na 46 odmianach rzepaku ozimego wykazały różne nasilenie ich występowania w analizowanych lokalizacjach. W Dłoni, dwa spośród trzech ocenianych szkodników tj. mszyce i śmietka kapuściana wystąpiły w mniejszym nasileniu, w porównaniu z wystąpieniem w doświadczeniu zlokalizowanym w RGD Złotniki. Z kolei pchełki w dużym nasileniu obserwowano tylko w Dłoni. W Złotnikach najmniej zasiedlaną przez mszyce była odmiana Mickey (6,7%), a najbardziej odmiana Bellida (50,0%). Natomiast w RGD Dłoń mszyce w najniższym stopniu zasiedlały rośliny odmian Darmor i Hybrirock. W Dłoni pchełki ziemne uszkadzały rośliny 43 odmian spośród 46 ocenianych i jedynie rośliny 3  odmian tj. Walery, Anderson i Hybrirock nie wykazywały uszkodzeń przez tego szkodnika.  Z kolei w RGD Złotniki u żadnej z odmian nie obserwowano uszkodzenia roślin przez pchełki. Śmietka kapuściana w badaniach w Dłoni uszkadzała w najniższym stopniu odmianę Jupiter (53,3%). W RGD Złotniki najmniej uszkadzaną odmianą była odmiana Ceres (96,7%) a u wszystkich pozostałych 45 odmian 100% roślin uszkodzonych był przez tego szkodnika.  W przypadku obserwacji potomstw mieszańcowych odnośnie stopnia zasiedlania i uszkadzania przez szkodniki zaobserwowano, ze zakres zmienności w stopniu uszkadzania przez poszczególne szkodniki był znacznie większy w porównaniu z odmianami.
Wnioski: 
· Krzyżowania z Raphanus sativus okazały się najmniej efektywne i w tym przypadku nie udało się otrzymać żadnych roślin.
· Kombinacje mieszańców F1BC1 dla których udało się otrzymać nasiona mogą stanowić dobry materiał badawczy do szacowania odporności na choroby i szkodniki  i mogą posłużyć do wyprowadzenia pokolenia F2BC2.
· Ze względu na niski procent wiązania łuszczyn lub pojawianie się łuszczyn pustych w kombincji krzyżowania wstecznego B. napus x Sinapis alba nie otrzymano żadnych prawidłowo rozwiniętych nasion.
· Eksperyment założony w warunkach kontrolowanych w fitotronie precyzyjniej pozwolił na wyselekcjonowanie form, które mogą być donorem odporności na Leptosphaeria spp.
· Obserwowane zróżnicowanie stopnia zasiedlania badanych odmian i mieszańców przez mszyce, śmietkę kapuścianą i pchełkę pozwala wnioskować, że może to być warunkowane genotypem rośliny, co może dawać szansę na identyfikację genów odporności.
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