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CZY ZROZNICOWANIE NA POZIOMIE GENOTYPOWYM
DETERMINUJE ZROZNICOWANIE NA POZIOMIE
FENOTYPOWYM LINII PODWOJONYCH HAPLOIDOW
JECZMIENIA (HORDEUM VULGARE L.)?

DOES GENETIC DIVERSITY AFFECTS PHENOTYPIC DIVERSITY
OF DOUBLED HAPLOID LINES OF BARLEY (HORDEUM VULGARE L.)?

Streszczenie. W pracy badano zalezno$¢ pomigdzy zréznicowaniem genotypowym a fenotypo-
wym czterech cech ilosciowych linii podwojonych haploidow jeczmienia (Hordeum vulgare L.).
Stwierdzono brak takich zaleznosci dla trzech rozwazanych cech.

Stowa kluczowe: zréznicowanie, linie podwojonych haploidéw, grupowanie hierarchiczne, jecz-
mien

Wstep

Dobér komponentéw do krzyzowan w celu otrzymania nowych — lepszych odmian
moze si¢ odbywac na poziomie fenotypowym roslin, jak i na poziomie genotypowym.
Selekcja na podstawie jedynie fenotypu moze by¢ przeprowadzona na podstawie wyni-
kéw doswiadczen, np. diallelicznych lub typu linia x tester (DOBEK 1 IN. 1983, MENZ
i IN. 1999, BOCIANOWSKI i IN. 2008). Jest ona jednak czasochtonna. Czgsto alternatywa
jest wybor dokonany wylacznie z wykorzystaniem obserwacji markerowych, na pod-
stawie zroznicowania/podobienstwa badanych form (KUCZYNSKA i IN. 2003). Zaleta
jest mozliwo$¢ przeprowadzenia tych badan na wczesnych etapach rozwoju rosliny.
Najkorzystniejsza bylaby selekcja obiektow dokonana réwnocze$nie ze wzgledu na
fenotyp i genotyp rosliny (BOCIANOWSKI i IN. 2003, LIERSCH i IN. 2008)

Celem pracy bylo sprawdzenie, czy zréznicowanie linii podwojonych haploidéw
jeczmienia na podstawie obserwacji markeréw molekularnych przeklada si¢ na ich



2

Bocianowski J., Goszczurna T., 2011. Czy zréznicowanie na poziomie genotypowym determinuje zréznicowanie na
poziomie fenotypowym linii podwojonych haploidéw jeczmienia (Hordeum vulgare L.)? Nauka Przyr. Technol. 5, 6,
#120.

zrdznicowanie fenotypowe. Badania przeprowadzono na podstawie czterech cech ilo-
$ciowych.

Material i metody

Materiat do badan stanowilo 56 linii podwojonych haploidow (DH) jeczmienia
(Hordeum vulgare L.), bedacych wynikiem skrzyzowania dwoch zréznicowanych feno-
typowo i genotypowo form: australijskiej odmiany ‘Clipper’ i algierskiej lokalnej formy
‘Sahara 3771°. Linie DH otrzymano w Instytucie Badan Rolnictwa Waite (WARI —
Waite Agricultural Research Institute, Uniwersytet w Adelaide, Australia) (KARAKOU-
SIS i IN. 2003). Linie byly rozpatrywane pod wzgledem czterech cech ilosciowych:
zawarto$ci beta-amylazy (BA), zawartosci alfa-amylazy (AA), zawartosci beta-gluka-
nazy (BG) oraz odporno$ci na nicienie (CCN). Ponadto wykorzystano obserwacje 183
markeré6w molekularnych (typu SSR i RFLP) przeprowadzone na wszystkich badanych
liniach podwojonych haploidéw. Peten opis materiatu doswiadczalnego oraz stosowa-
nych metod analiz biochemicznych cech uzytkowych znajduje si¢ w pracy KARAKOUSI-
SA 1 IN. (2003). Analizy w zakresie mapowania i lokalizacji gené6w determinujacych
wyzej wymienione cechy iloSciowe, jak i metody estymacji efektow addytywnego
i epistatycznego dziatania genow zostaly przedstawione we wcze$niejszych pracach
(KARAKOUSIS i IN. 2003, BOCIANOWSKI 2008).

Wspotczynniki podobienstwa genetycznego (S) badanych linii podwojonych haploi-
déw obliczono, korzystajac ze wzoru (NEI 1 L1 1979):

s =Ny
YON 4N,

gdzie Nj; oznacza liczbeg alleli obecnych zaréwno u linii , jak i u linii j, N; — liczbe alleli
obecnych u linii i, N; — liczbe alleli obecnych u linii j; i, j = 1, 2, ..., 56. Wspotczynniki
te postuzyty do hierarchicznego grupowania linii podwojonych haploidéw metoda Sred-
nich potaczen. Wyniki przeprowadzonego grupowania przedstawiono w formie dendro-
gramu (KUMAR 1 IN. 2004).

Nastgpnie przeprowadzono analiz¢ wariancji obserwowanych cech (z grupami wy-
znaczonymi na podstawie dendrogramu jako poziomami czynnika rdznicujacego)
w celu ustalenia, czy zmienno$¢ poszczegdlnych cech jest wigksza w obrebie wyr6znio-
nych grup podobienstwa, czy tez pomiedzy tymi grupami. Dla kazdej cechy obliczono
najmniejszg istotng réznice na poziomie istotnosci a = 0,05. Na podstawie testu Dunca-
na (DUNCAN 1955) utworzono grupy jednorodne. Wszystkie obliczenia wykonano,
korzystajac z pakietu R (R DEVELOPMENT CORE TEAM 2009).

Wyniki i dyskusja

Obliczone wspotczynniki podobienstwa genetycznego charakteryzowaly si¢ duza
rozpigtosScig. Najmniejsze podobienstwo pod wzgledem genetycznym — wynoszace



3

Bocianowski J., Goszczurna T., 2011. Czy zréznicowanie na poziomie genotypowym determinuje zréznicowanie na
poziomie fenotypowym linii podwojonych haploidéw jeczmienia (Hordeum vulgare L.)? Nauka Przyr. Technol. 5, 6,
#120.

0,015 — wykazywatly linie DH oznaczone symbolami 117 i 136. Najbardziej podobne
byly linie podwojonych haploidow 158 oraz 164, a wspolczynnik podobienstwa gene-
tycznego dla nich byl rowny 0,988. Réznica pomiedzy najwickszym a najmniejszym
wspotezynnikiem podobienstwa genetycznego jest wiec bardzo znaczna. Sredni wspot-
czynnik podobienstwa genetycznego wynosit 0,530. Przeprowadzone na podstawie
wspotczynnikéw podobienstwa genetycznego grupowanie hierarchiczne linii podwojo-
nych haploiddow metoda Srednich polaczen przedstawiono w formie dendrogramu
(rys. 1). Otrzymano pig¢¢ grup linii DH stanowigcych odrgbne klastery. W celu zweryfi-
kowania hipotezy zerowej o braku wptywu zréznicowania linii DH na poziomie gene-
tycznym na ich zréznicowanie fenotypowe przeprowadzono analiz¢ wariancji czterech
cech ilosciowych z grupami jako poziomami czynnika réznicujacego. Wyniki analizy
wariancji przedstawiono w tabeli 1. Istotne statystycznie (na poziomie a = 0,05) zrdzni-
cowanie grup otrzymano jedynie dla zawartosci beta-amylazy. W przypadku pozostatych
trzech cech nie ma podstaw do odrzucenia hipotezy zerowej. Swiadczy to o braku za-
leznosci pomigdzy zréznicowaniem na poziomie fenotypowym i na poziomie genoty-
powym linii podwojonych haploidéw jeczmienia. Brak wspodtzaleznosci pomigdzy
zroznicowaniem fenotypowym (mierzonym odlegto§ciami Mahalanobisa) a zréznico-
waniem genotypowym linii dwu- i wielorzgdowych jeczmienia obserwowali RYBINSKI
i IN. (2008). Statystycznie istotng zalezno$¢ uzyskali w swych badaniach KUCZYNSKA
1IN. (2004).
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Rys. 1. Hierarchiczne grupowanie 56 linii podwojonych haploidéw
jeczmienia na podstawie podobienstwa genetycznego 183 marke-
réw molekularnych

Fig. 1. Hierarchical grouping of 56 barley doubled haploid lines on
the basis of genetic similarity of 183 molecular markers
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Tabela 1. Srednie kwadraty z analizy wariancji dla grup badanych linii podwojonych haploidow
jeczmienia
Table 1. Mean squares from analysis of variance for groups of barley doubled haploid lines

Liczba stopni
Zrédto zmiennosci swobody
Source of variation | Number of degrees BA AA BG CON
of freedom

Migdzy grupami 4 429 341* 16 989 19 600 3875
Between groups
‘Wewnatrz grup (btad) 51 120 490 11803 13 620 505,8
Residual

*Warto$¢ istotna na poziomie o = 0,05.
*Value significant at the level of o= 0.05.

Grupy linii podwojonych haploidow uzyskane na podstawie grupowania hierar-
chicznego scharakteryzowano w tabeli 2, podajac odpowiednie warto$ci $rednie oraz
wspotczynniki zmiennos$ci czterech obserwowanych cech. Ogélnie mozna stwierdzié,

Tabela 2. Wartosci $rednie (X) oraz wspotczynniki zmiennosci (cv) dla grup linii podwojonych
haploidéw jeczmienia utworzonych na podstawie grupowania hierarchicznego metoda $rednich
potaczen

Table 2. Mean values (x) and coefficients of variation (cv) for groups of barley doubled haploid
lines obtained on the basis of the unweighted pair group method of arithmetic means

Numer | Linie podwojonych BA AA BG CCN
grupy | haploidéw jeczmienia

Group Barley doubled I cv 7 cv 5 cv I cv
number haploid lines (%) (%) (%) (%)

1 |54,76,115,129,139, | 1387a | 22,1 318a | 32,6 508a | 27,6 13,4a | 147,8
142,133, 158, 159,
160, 162, 164

2 150,56,89,95,97,110,| 1034b | 28,63 | 311a | 344 S51la | 21,2 15,7a | 153,5
114,117, 131, 124, 149

3 [55,69,77,94,102, 1483a | 28,9 218a | 533 443a | 36,6 19,4a | 116,7
105, 116, 120, 163
4 178,79,98,99, 119, 1457a | 24,1 26la | 49,5 409a | 26,6 29,7a | 81,3

118, 135, 143, 145

5 |51,60,61,64,67,71, | 1149ab| 31,1 298a | 31,9 490a | 13,0 20,1 a | 110,5
103, 104, 106, 134,
136, 141, 126, 151, 161

NTR 05 3285 102,8 110,4 21,28
LSDO.OS

Wartosci $rednie oznaczone w poszczegdlnych kolumnach ta sama litera nie ro6znig si¢ istotnie.
Mean values designated in columns with the same letter are not significantly different.
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iz utworzone grupy charakteryzuja si¢ podobnym zréznicowaniem. Pod wzgledem
odpornosci na nicienie zaobserwowano duzg zmienno$¢ wewnatrzgrupowa — wspot-
czynniki zmienno$ci wynosilty od 81,8% do 153,5%.

Podsumowujac, nalezy stwierdzi¢, ze zroznicowanie fenotypowe obiektow nie zaw-
sze jest zgodne ze zrdéznicowaniem genotypowym oszacowanym na podstawie marke-
row, m.in. molekularnych, stad wydaje si¢, ze podczas selekcji najkorzystniejszym
rozwigzaniem byloby rozpatrywanie obu rodzajow zmiennosci.

Whioski

1. Badane linie podwojonych haploidow jeczmienia charakteryzowaly si¢ duzg roz-
pigtoscia wspotczynnikow podobienstwa genetycznego, wynoszacg od 0,015 do 0,988.

2. Grupowanie hierarchiczne linii DH jeczmienia umozliwito uzyskanie pigciu od-
rebnych klasterow.

3. Na podstawie uzyskanych wynikow stwierdzono, iz zr6znicowanie na poziomie
genotypowym byto zgodne ze zréznicowaniem na podstawie obserwacji fenotypowych
dla jednej z czterech badanych cech.
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DOES GENETIC DIVERSITY AFFECTS PHENOTYPIC DIVERSITY
OF DOUBLED HAPLOID LINES OF BARLEY (HORDEUM VULGARE L.)?

Summary. In this paper the relationships between genotypic diversity and phenotypic diversity
of four quantitative traits of doubled haploid lines of barley (Hordeum vulgare L.) were studied.
The lack of significant relationships was found for three observed traits.

Key words: diversity, doubled haploid lines, hierarchical grouping, barley
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