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Markery funkcjonalne dla cech ilosciowych

Functional markers for quantitative traits

Badania dotyczace molekularnych podstaw zmiennos$ci cech ilosciowych sa obecnie szeroko
podejmowane, zardwno dla roslin, jak i zwierzat czy cztowieka. Celem tych badan jest m.in. rozwdj
systemow markerow funkcjonalnych DNA (FM). Do opracowania markeréw FM niezbedne jest wigc
funkcjonalne scharakteryzowanie wybranych gendow i znajomo$¢ sekwencji ich alleli, identyfikacja
polimorficznych motywow funkcjonalnych w obrebie tych genow i potwierdzenie zwiazku miedzy
polimorfizmem sekwencji DNA a zmiennoscig cechy ilosciowej. W pracy przedstawiono przyktady
genow kandydujacych do opracowania markeréw funkcjonalnych: geny potkartowatosci Dwarf8 u
kukurydzy i denso u jeczmienia oraz geny Glul kodujace wysokoczasteczkowe podjednostki biatek
gluteninowych u pszenicy. Przedyskutowano przewage markerow funkcjonalnych nad markerami
sprzg¢zonymi z loci dla cech ilosciowych.

Stowa kluczowe: geny kandydujace, markery molekularne, polimorfizm, QTL

Molecular bases of quantitative trait variation in plant, animal and human populations are currently
extensively studied. The aim of those studies is, among others, development of functional markers
(FM). Development of FM requires allele sequences of functionally characterized genes, identification
of polymorphic, functional motifs within genes and confirmation of association between DNA
sequence polymorphism and variation of quantitative traits. In the paper examples of candidate genes
for FM development are presented: semidwarf genes Dwarf8 in maize and denso in barley, and genes
Glul encoding high molecular weight subunits of glutenin in wheat. The advantage of functional
markers over markers linked to quantitative trait Joci is discussed.
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Badania dotyczace molekularnych podstaw zmiennosci cech ilosciowych sa obecnie
szeroko podejmowane, zarowno dla ro$lin, jak i zwierzat czy czlowieka. Lokalizujg si¢ w
obszarze tzw. genomiki ilosciowej. Obejmujg analizg cech fenotypowych w odniesieniu do
fragmentow sekwencji genomowych poznanych eksperymentalnie i zlokalizowanych na
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mapach genoméw (Jansen, 1997; Jansen i Nap, 2001). Celem tych badan, oprocz
poznawczego, jest rozwdj systemow markerow molekularnych, ktére pozwolityby
identyfikowa¢ obecno$¢ w roslinach alleli genow determinujacych interesujgce cechy
ilo§ciowe. Opracowanie takich markerow i zastosowanie ich w hodowli umozliwiatoby
prowadzenie selekcji we wczesnych pokoleniach i we wczesnym stadium rozwoju roslin
(siewki). Przyniostoby to nieocenione korzysci dla hodowcow, tak w zakresie zwigkszenia
efektywnosci selekeji, jak i1 ograniczenia iloSci materialtdéw hodowlanych tylko do tych,
ktére odpowiadajg celom stawianym w programach hodowlanych. W pracy przedstawiono
koncepcje rozwoju tzw. markerow funkcjonalnych — nieanonimowych markerow
molekularnych, opartych na znajomosci struktury i funkcji gendéw wplywajacych na
zmienno$¢ cech ilosciowych.

MARKERY GENETYCZNE

Markery genetyczne w pierwotnym zalozeniu uzywane byly w mapowaniu
genetycznym do okre$lenia kolejnosci ulozenia genéw wzdtuz chromosomow. Pierwsza
mape genetyczng opracowal w 1913 Alfred Sturtevant dla muszki owocowej, ktora
obejmowata jedynie 6 cech. Dziesi¢¢ lat pdzniej, w 1923 r., Karl Sax znalazt zaleznos$¢
miedzy kolorem nasion fasoli a ich wielkoscig. Od tych pionierskich badan markery
genetyczne ewoluowaty od markeréow morfologicznych poprzez izoenzymatyczne do
markeréw DNA.

Markery morfologiczne sg tatwe do obserwacji, najczesciej wizualnej, a wigc sa tanie.
Ich wadg jest ograniczona liczba, stad trudno na ich podstawie skonstruowac na tyle gesta
mape genetyczng, aby mogta postuzy¢ do lokalizacji loci dla cech iloSciowych (QTL).
Ponadto moga przejawia¢ efekty plejotropowe w odniesieniu do innych markerow
morfologicznych lub innych cech ilo§ciowych. Markery izoenzymatyczne maja podobne
zalety i wady, przy czym ich stosowanie w hodowli wymaga posiadania specjalistycznego
wyposazenia laboratoryjnego. Wad tych dwoch grup markerow, a szczeg6lnie ograniczenia
wynikajace z dostgpnej liczby, nie wykazuja markery oparte na DNA. Liczba markerow
molekularnych jest praktycznie nieograniczona, moga wigc gesto pokrywaé genom i w
zwigzku z tym sg stosowane m.in. do lokalizacji /oci dla cech ilosciowych.

Markery DNA sa wyprowadzane z regionu DNA, ktéry wykazuje polimorfizm w
obrgbie osobnikdéw badanej populacji. Mozna je podzieli¢ na dwie grupy: markery losowe
(Random DNA Markers, RDM) oraz markery opracowane na podstawie polimorfizmu
wewnatrzgenowego (Gene Targeted Markers, GTM) (Andersen i Liibberstedt, 2003;
Liibberstedt i in., 2005). Markery losowe sa wyprowadzane z matego regionu DNA, ktory
wykazuje polimorfizm sekwencji. Nie sg a ‘priori przypisane do zadnej cechy fenotypowej
(sa ,,fenotypowo neutralne”), mogg by¢ generowane dla kazdego gatunku w dowolnej
liczbie. Nalezg do tej grupy m.in. markery typu RFLP, RAPD, ALFP czy SSR, ktore czesto
sa stosowane do oceny odleglosci genetycznej miedzy osobnikami w obrebie gatunku, do
tworzenia wysyconych map genetycznych oraz do lokalizacji QTL. W wyniku badan
zwigzanych z lokalizacja QTL okre$lane sa miejsca w genomie, w ktorych znajduja sie (z
pewnym prawdopodobienstwem) geny odpowiedzialne za zmienno$¢ obserwowanej cechy
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oraz oceniane sg sprz¢zenia migdzy markerami RDM a QTL-ami dla okreslonych cech
ilosciowych (Tanksley, 1993). Takie markery mogg by¢ wykorzystane w hodowli,
jednakze nalezy wzig¢ pod uwage, ze w roéznych populacjach tego samego gatunku
zlokalizowane moga by¢ rozne QTL, poniewaz moga segregowac rozne allele. Ponadto
doswiadczenia wykorzystujace rdzne proby tej samej populacji moga prowadzi¢ do
wykrycia innych QTL, badania prowadzone z zastosowaniem réznych systemow
markerowych moga lokalizowa¢ QTL w innych rejonach genomu, liczba i lokalizacja
wykrytych QTL moze by¢ rézna w réznych warunkach srodowiska a sprzezenia marker-
cecha mogg by¢ przerwane w wyniku rekombinacji (Tinker i in., 1996). Dodatkowo w tym
samym regionie genomu moga by¢ zlokalizowane QTL-e dla réznych cech ilosciowych
(Hayes 1 in., 1993). Z powyzszych wzgledow markery typu RDM majg ograniczone
zastosowanie w selekcji cech ilosciowych. Niedoskonatosci systemu RDM-QTL mozna
byloby przezwyciezy¢, gdyby markery molekularne oparte byly na polimorfizmie
wewnatrz genu/genéw warunkujacych dang cechg ilosciowa. Koncepcja ta moze by¢
zrealizowana, gdy znana bedzie struktura i funkcja genéw wplywajacych na zmiennosc¢
obserwowanej cechy.

MARKERY FUNKCJONALNE

Jak wspomniano wyzej, markery GTM oparte sg na polimorfizmie wewnatrzgenowym.
Podobnie jak markery typu RDM mogg by¢ opracowywane bez wzglgdu na to, czy maja
zwigzek z jakakolwiek cecha fenotypowa. Markery funkcjonalne (FM) zaliczy¢ mozna do
grupy markeréw GTM. Termin ,markery funkcjonalne” zostal zaproponowany i
jednoznacznie zdefiniowany przez Andersena i Liibberstedta w 2003 roku dla markeréw
DNA opracowanych na podstawie sekwencji motywow polimorficznych genow
odpowiedzialnych za obserwowana zmiennos¢ fenotypowa cechy (Andersen i Liibberstedt,
2003). Markery FM roznia si¢ wigc od GTM tym, Ze nie sg neutralne fenotypowo, sg
zwigzane ze zmienno$cia konkretnej cechy ilosciowej, dlatego nazywane s3
»hieanonimowymi” markerami DNA. Markery FM odnoszg si¢ do rejonu genomu (genoéw)
scharakteryzowanego pod wzgledem sekwencji i funkcji. Do opracowania markerow FM
niezbedne jest wigc funkcjonalne scharakteryzowanie wybranych gendéw i znajomosé
sekwencji ich alleli, a nastgpnie identyfikacja polimorficznych motywow funkcjonalnych
w obregbie tych genow, wplywajacych na obserwowane cechy fenotypowe, i potwierdzenie
zwigzku miedzy polimorfizmem DNA a zmiennoscig cech.

Opracowanie markeréw funkcjonalnych jest mozliwe tylko dla tych genow, ktore sa
zsekwencjonowane, i ktorych funkcja jest znana. Jak wiadomo gendéw spetiajacych te
warunki w przypadku roslin uprawnych jest, jak dotad, niewiele. Znacznie korzystniejsza
jest sytuacja dla roslin modelowych, np. rzodkiewnika czy ryzu, u ktorych funkcjonalnie
scharakteryzowanych sekwencji jest relatywnie duzo (http://www.arabidopsis.org/portals/
genAnnotation/genome_snapshot.jsp). Dzieki osiggnieciom z zakresu genomiki
strukturalnej i funkcjonalnej w odniesieniu do ro$lin modelowych mozna korzystajac z
homologi sekwencji przewidywac przypuszczalng funkcje podobnych gendéw u innych
gatunkow. Jest to jedna z drog umozliwiajaca szukanie gendéw-kandydatow (CG) dla
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opracowania FM. Inng drogg jest wykorzystanie zjawiska syntenii migdzy genomami roslin
— badania wykazaly bowiem, ze u gatunkdéw spokrewnionych potozenie gendw i ich
struktura sg podobne (Dunford i in., 1995; Smilde i in., 2001; Andersen i Liibberstedt,
2003; Jia i in., 2009).

Oprocz okreslenia funkcji 1 sekwencji genow istotnym elementem w opracowywaniu
markerow FM sa badania asocjacyjne. Badania te powinny obejmowaé duzg liczbe
osobnikéw/linii o réznym podlozu genetycznym, bardzo doktadnie opisanych pod
wzgledem interesujagcych cech iloSciowych 1 zanalizowanych pod wzgledem
molekularnym, aby mozna byto r6znym wariantom allelicznym genu przypisa¢ okreslone
warto$ci obserwowanej cechy. Dopiero potwierdzenie na szerokim tle genetycznym
zwigzku migdzy polimorfizmem sekwencji motywdw funkcjonalnych a zmienno$cia cechy
uprawnia do stwierdzenia, ze opracowany marker jest markerem funkcjonalnym dla danej
cechy ilosciowej, ktéry moze by¢ stosowany w kazdej populacji danego gatunku. Nalezy
mie¢ nadziej¢, ze dynamicznie rozwijajace si¢ programy sekwencjonowania genomow
oraz analizy funkcjonalnej genéw (Sitnicka i in., 2009) dostarcza w niedtugim czasie
danych umozliwiajacych opracowywanie markeréow funkcjonalnych dla coraz wickszej
liczby cech ilosciowych i gatunkow roslin uprawnych.

PRZYKLADY GENOW-KANDYDATOW

Najwigksza grupa genow kandydujgcych do opracowania markeréw funkcjonalnych to
geny odpornosci na choroby (NBS-LRR — nucleotide binding site-leucine rich repeat),
ktore wystepuja u wielu gatunkow roslin (Bagge i in., 2007). U pszenicy genami o znangj
sekwencji i funkcji sg m.in. geny Glul kodujace wysokoczgsteczkowe podjednostki biatek
gluteninowych (HMW) — A2* Bx7/Bx17, By8, By9, Byl6, Bx6, Dx5 determinujace
cechy reologiczne ciasta oraz wtasciwosci wypiekowe (Anderson i in., 1989; Ahmad,
2000; Schwarz i in., 2004; Lei i in., 2006), a takze geny Pina i Pinb kodujace puroindoliny
a i b, ktore wptywaja na twardo$¢ ziarna, a posrednio takze na wlasciwosci wypiekowe
(Gautier i in., 1994). U zbdz jako CG wymieniane sg takze geny wrazliwosci na gibereling
— Dwarf8 (oznaczany takze jako d§) u kukurydzy, demso u jeczmienia oraz
(przypuszczalnie) ich ortologi u innych gatunkow (Peng i in., 1999; Andersen i
Liibberstedt, 2003).

Gen Dwarf8 jest jednym z dominujacych genoéw kartowatosci u kukurydzy (Gorny,
2005). Zostal on funkcjonalnie scharakteryzowany — koduje modulator odpowiedzi na
gibereling. Badania z zakresu mutagenezy oraz lokalizacji loci dla cech ilo§ciowych
wskazuja, ze gen ten moze by¢ zwigzany ze zmiennoscig dwoch cech — wysokosci roslin
i terminu kwitnienia (Koester i in., 1993; Peng i in., 1999; Thornsberry i in., 2001).
Ortologami tego genu u innych gatunkow zboz sg: Rthl u pszenicy, SLRI uryzui sinl u
jeczmienia — tzw. geny ,zielonej rewolucji”, ktorych wprowadzenie do odmian
uprawnych spowodowato obnizenie wysokos$ci roslin i1 znaczacy wzrost plonu. Badania
przeprowadzone przez Penga i in. (1999) wykazaty, ze biatko kodowane przez d§ wykazuje
88% podobienstwo do biatka kodowanego przez geny Rht-Bla i Rht-Dla u pszenicy. Gen
Dwarf8 wptywa nie tylko na wysoko$¢ roslin. Badania asocjacyjne przeprowadzone przez
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Thornsberry’ego i in. (2001) wykazaty, ze gen ten determinuje takze termin kwitnienia.
Obserwacje terminu kwitnienia u 92 linii wsobnych kukurydzy o r6znym pochodzeniu oraz
analiza polimorfizmu sekwencji genu u tych linii pozwolita znalezé 9 motywow
polimorficznych, zlokalizowanych w r6znych, zaré6wno kodujacych jak i niekodujacych,
regionach genu. Polimorfizm okazatl si¢ by¢ wynikiem mutacji typu insercje i delecje o
roznej liczbie par zasad. Badania asocjacyjne pozwolity na okreslenie zwigzku migdzy
indywidualnymi motywami funkcjonalnym w obrebie genu Dwarf8 a terminem kwitnienia.
Zwiazek ten okazal si¢ wysoce istotny, np. jedna z mutacji — delecja obejmujaca 6 par
zasad powodowata 7-11 dniowe rdznice migdzy liniami. Tak wigc znajac sekwencje
motywow funkcjonalnych mozna opracowa¢ markery molekularne dla kazdego motywu
polimorficznego, ktére w tym przypadku sg bialleliczne. Markery te bylyby markerami
typu FM 1 moglyby by¢ stosowane w hodowli kukurydzy do selekcji linii o pozadane;j
WCZesnosci.

Gen Dwarf8 jest przykladem genu o efektach plejotropowych, tj. wptywajacym na
wigcej niz jedng ceche fenotypowa. Plejotropia ta zostata stwierdzona na poziomie
fenotypowym oraz potwierdzona na poziomie molekularnym. Badania Thornsberry’ego i
in. (2001) uwazane sg za pionierskie — zapoczatkowaly nowy nurt w poszukiwaniach
molekularnych podstaw zmiennos$ci cech ilosciowych.

Genem o podobnej funkcji jest gen poétkartowatosci denso (=sdwl) u jeczmienia.
Zrédlem genu byt spontaniczny mutant odm. Abed Denso, znaleziony w Danii w stacji
hodowli Abed w 1946 r. (Haahr i von Wettstein, 1976). Fenotypowym efektem genu jest
obnizenie wysokosci roslin o 10-20 cm (m.in. Jia i in., 2009). Ponadto recesywny allel
denso powoduje roztozysty, a dominujacy wzniosty typ wzrostu roslin w stadium
mtodocianym. Denso jest jednym z najwazniejszych genow w hodowli jeczmienia —
poprawia odporno$¢ na wyleganie i zwieksza plon. Jest wykorzystywany w hodowli
europejskich odmian jeczmienia browarnego (European Brewery Convention, 1989).
Zrédlem sdwl, allelicznego do denso, byta norweska odm. Jotun. Gen ten jest
wykorzystywany w hodowli amerykanskich odmian jeczmienia paszowego (Mickelson i
Rasmusson, 1994). Denso zostat zlokalizowany na dtugim ramieniu chromosomu 3H
(Laurie i in., 1993). W tym samym regionie genomu jeczmienia zlokalizowano, oprocz
wysokosci ro$lin, takze QTL-e dla kilku innych cech ilosciowych, takich jak wczesnos$e,
plon ziarna, masa 1000 ziaren, specyficzna powierzchnia li§cia oraz biomasy ktosa i lisci
(Thomas 1 in., 1991; Yin i in., 1999). Zesp6t Jia i in. (2009) przeprowadzil analize
porownawczg genu denso z genem potkartowatosci sdl (Os20ox2) u ryzu, kodujacym
oksydaze kwasu giberelinowego (GA)-20. Autorzy wyszli z zalozenia, ze w wyniku
syntenii jeczmien-ryz gen sdwl/denso jeczmienia powinien mie¢ taka samg strukturg jak
sdl ryzu. Materiatem badawczym byta populacja linii DH Baudin x AC Metcalfe (Baudin
— potkartowa odmiana z genem denso). Uzywajac starterdw opartych o konserwatywne
rejony genu Os20ox2 ryzu wyizolowano z genomu jeczmienia fragment genu Hv20ox2 o
dtugosci 2 413 pz, kodujacego enzym oksydaze 20 bioracg udziat w biosyntezie kwasu
giberelinowego. Stwierdzono, ze Hv20ox2 jeczmienia ma podobng strukture do genu
Os20ox2 (trzy egzony i dwa introny). Opierajac si¢ na wynikach prac nad ryzem autorzy
przewiduja, ze gen Hv20ox2, bedacy ortologiem genu sd! u ryzu, moze kontrolowac etap
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biosyntezy giberelin od GAs3; do GAss. Autorzy wykazali, ze denso jest allelem genu
Hv200x2, ktéry w populacji Baudin x AC Metcalfe kolokalizowal z wysokoscig roslin.
Stwierdzono roéwniez, ze roznica mi¢dzy odmiang potkartowg Baudin a Metcalfe w
sekwencji wyizolowanego fragmentu genu dotyczy substytucji pojedynczego nukleotydu.
Tak wigc mozna stwierdzi¢, ze w przypadku genu denso u jeczmienia poznana jest jego
struktura i funkcja (cho¢ badania te nie sg jeszcze zakonczone) oraz znany jest jego zwiagzek
ze zmiennos$cig cech iloSciowych. Jest zatem uzasadnione, aby gen ten kandydowat do
opracowania markera FM dla wysokosci roslin, a przypuszczalnie takze dla innych cech
ilosciowych u jeczmienia. Nalezy bowiem zauwazy¢, ze denso — podobnie jak gen Dwarf8

u kukurydzy — wykazuje efekty plejotropowe w odniesieniu do kilku innych cech
ilo§ciowych zwigzanych z plonowaniem, jak dotad stwierdzone jednak tylko na poziomie
fenotypowym.

U pszenicy genami o znanej strukturze i funkcji sa m.in. geny Glul kodujace
wysokoczasteczkowe (HMW) podjednostki biatek gluteninowych. Znana jest sekwencja
gendw kodujacych podjednostki A2*, Bx7/Bx17, ByS8, By9, By16, Bx6, Dx5 (De Bustos 1
in. 2000, http://wheat.pw.usda.gov/GG2/index.shtml). Znana jest funkcja biologiczna tych
genow — kodujg biatka zapasowe oraz znany jest zwiazek migdzy wariantowoscig tych
genOw a zmienno$cia cech ilosciowych okres$lajacych wartos¢ wypiekowa (cechy
reologiczne ciasta, parametry wypiekowe) (Weegels i in., 1996; Ivanov i in., 1998;
Rodriguez-Quijano i in., 2001). Geny kodujace wysokoczasteczkowe biatka gluteninowe
znajduja sie¢ na dhugich ramionach 1 grupy homeologicznej chromosomoéw pszenicy
zwyczajnej: locus Glu-Al na 1AL, locus Glu-BI na 1BL oraz locus Glu-DI na 1DL.
Wszystkie [loci maja charakter S$ciS$le sprzezonych kompleksow (czestotliwosé
rekombinacji ok. 0,1%) — sktadajacych si¢ z genu typu x kodujacego wigksza
podjednostke biatkowa oraz y kodujacego mniejsza podjednostke biatkows. Na podstawie
sekwencji genow opracowane zostaly tzw. markery allelospecyficzne, pozwalajace
identyfikowa¢ poszczegdlne geny (cho¢ rownie dobrze mozna je identyfikowac¢ na
podstawie produktow ich ekspresji, tzn. okreslajac sktad jako$ciowy podjednostek HMW
w danej odmianie) (Bahraei i in., 2004; Butow 1 in., 2004; Lei i in., 2006). Podjednostki
HMW biatek gluteninowych wchodzg w sktad glutenu — stanowig okoto 10% jego
zawarto$ci. In planta wystepuja w postaci polimerdw zlozonych z podjednostek
(fancuchow) potaczonych wigzaniami dwusiarczkowymi i wodorowymi. Biatka te
posiadaja specyficzne sekwencje w regionie N-konca (od 81 do 104 reszt
aminokwasowych) i C-konca (42 reszty aminokwasowe) oraz centralny region domen
powtarzalnych (od 627 do 827 reszt aminokwasowych). Konce N- i C- zawieraja
najczesciej wszystkie reszty cysteinowe — odpowiedzialne za tworzenie i utrzymanie
struktury glutenu. Liczba reszt cysteinowych ma bezposredni zwigzek z wlasciwosciami
tworzenia potaczen w sieci glutenu. Konce C- i -N maja budowe alfa-helikalna, natomiast
domeny powtarzalne maja nietypowa lewoskretng strukture. Gléwne wiasciwosci beta-
helisy biatkowej to elastyczno$¢ i zdolno$¢ do deformacji bez rozrywania wigzan Dzigki
takiej budowie biatka HMW nadaja glutenowi spoisto$¢, rozciagliwo$¢ i sprezystosé, a
wiec posrednio odpowiadaja za wartos¢ wypiekowa. Wpltyw glutenin wysokoczastecz-
kowch na warto$¢ technologiczng maki potwierdzity m. in. badania poréwnawcze pszenicy
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i zyta (Kipp 1 in., 1996) — gluteniny Zytnie (sekaliny) posiadaja tylko podjednostki y,
frakcja sekalin zawiera tylko 30% frakcji glutenin pszenicznych. Trzykrotnie mniejsza
zawartos¢ cysteiny determinuje nizszg zdolnos¢ do tworzenia sieci glutenowej.

Pszeniczne podjednostki HMW ro6znig si¢ wielkoscig i liczbg reszt cysteinowych, stad
tez wlasciwosci wypiekowe maki i uzyskanego z niej ciasta (wodochlonnos$¢, statosc,
rozluznienie, elastyczno$¢) zalezg od sktadu jakosciowego HMW (Ahmad, 2000;
Bronneke i in., 2000; Horvat i in., 2002). Liczne badania wykazaty, ze polimorfizm
sekwencji gendw kodujacych HMW jest powigzany ze zmienno$cia cech ilosciowych
okreslajacych wlasciwosci wypiekowe. Zwiazek ten nie jest jednak jednoznaczny, gdyz
takze inne rejony genomu pszenicy wptywajg na cechy wypiekowe (Perretant i in., 2000;
Law i in., 2005), a ponadto stwierdzono na poziomie fenotypowym efekty epistatyczne
tych genow (m.in. Salamanowicz i in., 2008). Wiekszos¢ QTL-i zwigzanych z cechami
reologicznymi zlokalizowana zostata w rejonach wystepowania genow HMW (Perretant i
in., 2000; Appels i in., 2001; Gross i in., 2004).

Z omoéwionych przyktadow wynika, ze genem speiniajacym wszystkie wymagania
stawiane genom-kandydatom jest Dwarf8 u kukurydzy. Geny Glul u pszenicy majg wiele
alleli 1 nie wszystkie warianty alleliczne tych gendéw zostaly dotychczas zsekwen-
cjonowane. Ponadto cechy ilosciowe, na ktorych zmienno$¢ maja wpltyw, nie sa
bezposrednio przypisane do rosliny, lecz wynikaja z procesow zwigzanych z
uzytkowaniem ziarna dla celow spozywczych. W zwigzku z tym zwigzek polimorfizmu
sekwencji alleli Glul ze zmienno$cig tych cech nie jest zawsze jednoznaczny. W
przypadku genu denso prace badawcze sag mniej zaawansowane, dotyczy to gtdéwnie braku
badan asocjacyjnych, ktore pozwolityby zidentyfikowaé polimorficzne motywy tego genu
oraz przypisac ten polimorfizm zmiennosci obserwowanej cechy/cech ilosciowych.

ZALETY I WADY MF

Do niewatpliwych zalet FM =zaliczy¢ nalezy fakt, Ze nie ma niebezpieczenstwa
przerwania sprze¢zenia migdzy markerem a genem (jak w przypadku RDM). Ponadto
mozliwa jest identyfikacja alleli genow w réznych populacjach bez konieczno$ci
mapowania. W hodowli markery funkcjonalne mogg by¢ stosowane do wyboru
komponentoéw rodzicielskich, do selekcji linii hodowlanych lub mieszancow, a takze do
identyfikacji odmian opartej na obecnosci specyficznych alleli w loci determinujacych
cechy morfologiczne uzyte do identyfikacji odmian. Wada markeréw FM sg efekty
plejotropowe. Nalezy takze podkreslic niedogodnos¢ stosowania FM z uwagi na fakt, ze
cecha ilosciowa moze by¢ warunkowana kilkoma genami, np. u jeczmienia i kukurydzy
oprocz omoéwionych wyzej genow determinujacych wysokos¢ roslin wystepuja takze inne
geny wpltywajace na t¢ ceche (u kukurydzy dwarfl, dwarf3 1 Dwarf9, u jeczmienia sdw2,
sdw 3). Dlatego tez mozna si¢ spodziewac, ze stosowanie markeréw dla cech ilosciowych
opracowanych na podstawie polimorfizmu wewnatrzgenowego niektoérych tylko genow
moze by¢ nie w pelni efektywne.

Markery funkcjonalne sg jedng z drog umozliwiajacych wstgpna selekcje¢ roslin na
wczesnym etapie hodowli — wstgpna ze wzgledu na wspomniane wyzej efekty
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plejotropowe oraz na fakt, ze FM nie tlumaczg calej obserwowanej zmiennosci
genetycznej. Autorzy wyrazajg nadzieje, ze rozwdj technik molekularnych z jednej strony
a technik precyzyjnego fenotypowania z drugiej, pozwoli w przysztosci odkry¢é geny
w wickszo$ci mapowanych obecnie /oci dla cech iloSciowych, a tym samym okresli¢
pozadany ,,ideotyp molekularny” roslin danego gatunku o pozadanych cechach uzytko-
wych.
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