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Wplyw sposobu zapylenia zyta na mapowanie
QTL dla porastania przedzniwnego*

Analysis of the impact of pollination method on the results of mapping QTL for pre-
harvest sprouting in rye

Mapa genetyczna populacji rekombinacyjnych linii wsobnych (RIL) wyprowadzonych z pokolenia
F2 mieszanca zyta S120xS76 postuzyta do identyfikacji loci cech ilosciowych (QTL) zwigzanych z
porastaniem przedzniwnym (PHS). Mapa siedmiu chromosoméw zyta o tacznej dlugosci 962cM
skladata si¢ z 1285 markerow DArT (markery molekularne wykorzystujace enzymy restrykcyjne i
metode hybrydyzacji na mikroptytkach) oraz 62 loci uzyskanych z uzyciem metody PCR (fancuchowa
reakcja polimerazy). Materialem badawczym byly linie RIL pochodzace z doswiadczen polowych
prowadzonych w Szczecinie, na terenie hali wegetacyjnej ZUT w latach 2007-2010. Czgs¢ klosow
poszczegblnych RIL izolowano, podczas gdy pozostate pozostawiano do swobodnego przepylenia.
PHS oceniano po kilkudniowym zraszaniu dojrzatych, $cigtych ktosow woda i oznaczano jako procent
ziaren skielkowanych. Oceny fenotypowej dokonano na ktosach poddawanych samozapyleniu (I) w
czterech latach, a w dwoch latach (2008, 2010) takze na ktosach nieizolowanych (N). Celem pracy byto
porownanie lokalizacji QTL porastania wskazanej w wyniku oceny klosow izolowanych i
nieizolowanych. Na mapie wykryto tacznie 33 QTL przedzniwnego porastania, rozlokowane na
wszystkich chromosomach. Na podstawie wynikéw z 2008 roku zmapowano po sze$¢ réoznych i jeden
wspolny QTL dla wariantéw oceny z klosami samo- i obcozapylonymi. W 2010 roku stwierdzono
obecnos¢ jednego QTL dla ktosow izolowanych, pokrywajacego si¢ z jednym z szeSciu wykrytych w
tym roku dla ktosow nieizolowanych. Nie stwierdzono zadnego pokrywajacego si¢ przedziatu QTL w
dwoéch sezonach (2008 i 2010), niezaleznie od typu zaptodnienia badanych ro$lin. Lokalizacja
niektoérych QTL z obu wariantéw zostala potwierdzona na podstawie analiz z innych lat. Stwierdzono,
ze material roslinny do analizy QTL porastania przedzniwnego zyta moga stanowi¢ ktosy poddane
obcozapyleniu, w uzupehieniu lub zamiennie z klosami samozapylonymi.

Stowa Kkluczowe: Joci cech ilosciowych (QTL), obcozapylenie, porastanie przedzniwne (PHS),
samozapylenie, zyto

Rye mapping population of S120xS76 cross consisting of 143 genotypes of RIL-Fs generation and
it has been used to analyze pre-harvest sprouting. The map of seven rye chromosomes was together 962
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cM long and contained 1285 DArT and 62 PCR markers. Plant material was grown in an experimental
field of the West Pomeranian University of Technology in Szczecin, Poland, in four years (2007-2010).
PHS was measured as a percentage of germinating seeds per total number of seeds in the ear, after
watering of mature, harvested spikes. Each RIL was represented by several self-pollinated spikes (6 for
most genotypes) every season and by several open-pollinated spikes in two years (2008, 2010). The
objective of the research was to determine the positions of QTL for pre-harvest sprouting on rye genetic
map of RIL population using spikes of two types of pollinating and comparing them together. There
were jointly 33 QTL for PHS detected, that were spread on all chromosomes. Data from 2008 based on
isolated and non-isolated spikes allowed to map 12 different (six for each variant) and one coinciding
QTL. There was one QTL detected with the use of isolated spikes in 2010 and it overlapped with one
of six QTL revealed on the basis of non-isolated spikes in this year. Localization of some of these QTL
was confirmed by QTL analysis from other seasons. There was no overlapping QTL between 2008 and
2010, regardless the method of plant pollinating. It was suggested that open-pollinated spikes could be
used to study QTL for PHS equally well as the self-pollinated plants or as a complementary plant
material.

Key words:  open-pollination, pre-harvest sprouting (PHS), Quantitative Trait Loci (QTL), rye, self-
pollination

WSTEP

Wedlug szacunkowej oceny straty plonu zbdz spowodowane porastaniem
przedzniwnym (PHS) si¢gaja w Polsce $rednio 5-10% ogolnej produkcji, jednak w
niektorych latach, kiedy pogoda jest wyraznie niekorzystna moga przybra¢ rozmiary klgski
(Czarnocki i in., 2007). Uzyskanie odmian odpornych na kietkowanie ziaren w ktosach jest
jednym z gléwnych kierunkow w programach hodowli zyta. Podatno$¢ na porastanie
zalezy od wielu réznych cech, z ktorych czg$¢ warunkowana jest genotypem ro$liny
matecznej] — morfologia ktosa, struktura i sktad okrywy owocowo-nasiennej (King i
Wettstein-Knowles, 2000), a czg$¢ genotypem rosliny potomnej — procesy metaboliczne
zachodzace w zarodku (Suzuki i in., 2000).

Dotychczasowe prace zmierzajace do poznania genetycznego podioza PHS u zyta
dotyczyly gldwnie lokalizacji na mapach genetycznych loci cech ilo§ciowych (QTL)
kontrolujgcych te ceche. Materiat do badan stanowily trzy mieszance mie¢dzyliniowe;
wszystkie analizy wykonywano w oparciu o ocen¢ ktosow poddawanych samozapyleniu
(Myskow 1 in., 2004; Masoj¢ i Milczarski, 2005; Twardowska i in., 2005; Masoj¢ i in.,
2007; Masoj¢ 1 in., 2009; Masoj¢ i Milczarski, 2009; Myskow i in., 2010). Izolowanie
ktosow przed kwitnieniem zapewnia znajomos¢ genotypow wszystkich tkanek ziarniaka
podnoszac precyzj¢ badan genetycznych. Jednak w komercyjnej hodowli Zyta ocena
odpornosci na porastanie u rodow 1 odmian jest wykonywana na ktosach pochodzacych ze
swobodnego przepylenia i wyniki takiej oceny w sposob zadowalajacy charakteryzuja
materialy hodowlane. Niniejsza praca miala za zadanie sprawdzenie czy izolowanie ktosow
objetych fenotypowaniem jest niezbedne w badaniach nad genetycznym podtozem PHS.
W tym celu wykorzystano populacje RIL zyta, mieszanca S120xS76, ktora postuzyta do
identyfikacji QTL badanej cechy na mapie genetycznej tej populacji. Do oceny PHS
uzywane byly klosy poddane samozapyleniu i réwnoczesnie cz¢s¢ ktosow nieizolowanych.
Uzyskane w ten sposob dane zastosowano do lokalizacji QTL.
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W badaniach z zastosowaniem materialow roslinnych o zaawansowanym poziomie
chowu wsobnego analizowane genotypy w obrebie pojedynczej linii sg identyczne lub
prawie identyczne. Dopuszczenie do obcozapylenia linii wsobnych sprawia, ze genotyp
rosliny potomnej r6zni si¢ od matecznej. Poniewaz PHS w duzej mierze jest uzaleznione
od cech morfologicznych, to wptyw obcozapylenia na zmian¢ wynikéw oceny porastania
w obrebie poszczegdlnych linii, dotyczy¢ moze tylko procesow warunkowanych przez
geny zarodka, bo morfologia rosliny matecznej, poddawanej ocenie nie ulega zmianie.
Spodziewanym wynikiem jest wigc wykrycie przynajmniej czesci QTL (tych zwigzanych
z cechami morfologicznymi ktosa lub catej rosliny) wspdlnych dla obu grup ktosow.

Celem pracy bylo poréwnanie lokalizacji QTL porastania przedzniwnego wskazanej w
wyniku oceny kloséw izolowanych i nieizolowanych oraz stwierdzenie czy wyniki
uzyskane z uzyciem do analizy QTL klosow linii wsobnych ulegajacych swobodnemu
przepyleniu sa porownywalne z wynikami otrzymywanymi przy wykorzystaniu roslin
samozapylanych.

MATERIAL I METODY

Materiat roslinny stanowily 143 RIL wyprowadzone z pokolenia F, mieszanca zyta
S120xS76. Linie rodzicielskie roznity si¢ istotnie pod wzgledem wrazliwo$ci na
porastanie. Kazdy RIL byt potomstwem pojedynczej rosliny pokolenia F,. Ocenom
fenotypowym poddawano rosliny pokolen Se—So, pochodzace z do§wiadczen polowych
prowadzonych w Szczecinie, na terenie hali wegetacyjnej ZUT w latach 2007-2010. PHS
oceniano po kilkudniowym zraszaniu dojrzatych, $cigtych ktosow wodg i oznaczano jako
procent ziaren skietkowanych. Dla kazdego RIL pobierano kilka-kilkanascie ktosow i
wyliczano $rednig warto§¢ PHS. Oceny fenotypowej dokonano na klosach poddawanych
samozapyleniu (I), a w dwodch latach takze na klosach pozostawionych do swobodnego
przepylenia (N). Wartosci $rednie z obu wariantéw (I i N) w danym sezonie oznaczano
symbolem tego roku (2008, 2010). Liczebnos$ci przebadanych ktoséw przedstawiono w
tabeli 1. W roku 2009 doswiadczenie przeprowadzono w dwoch powtorzeniach oceniajac
tylko klosy izolowane (20091-1, 20091-2), a identyfikacj¢ QTL przeprowadzono w oparciu
o wyniki $rednie z obu powtorzen (20091).

Rozktad warto$ci cechy w poszczegdlnych powtorzeniach i korelacja migdzy roznymi
wariantami ocen fenotypowych oceniane byly przy uzyciu wersji 9,0 pakietu Statistica
(http://www.statsoft.com). Do ustalenia zgodnosci z rozktadem normalnym wykorzystano
test Kotmogorowa-Smirnowa. Analizie poddawano $rednie wartosci porastania poszcze-
gblnych RIL.

Do identyfikacji loci cech ilosciowych (QTL) zwigzanych z PHS postuzyta mapa
genetyczna populacji RIL (Myskow, 2012) o tacznej dlugosci 962¢cM. Mapa sktadata si¢ z
1285 markeréw DArT oraz 62 markerow uzyskanych z uzyciem metody PCR a $rednia
odlegltos¢ miedzy /loci wynosita 0,714cM.
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Tabela 1
Liczebno$ci kloséw wykorzystanych do oceny porastania przedzniwnego w populacji mapujacej typu
RIL u zyta (mieszaniec S120xS76)
Number of spikes used to evaluate the pre-harvest sprouting in a RIL mapping population of rye (cross

S120xS76)
. s Liczba RIL poddanych |Liczba ktoséw ocenionych w | Liczba kloséw ocenionych
Sposob zapylenia roslin Rok ocenie calej populacji mapujacej w poszczeg6lnych RIL
Method of plant : . .
ollination Year Number of analyzed Number ofvsplkes examlned Nu.mberv of spikes

P RILs in mapping population examined in every RIL
2007 65 128 2
Samozapylenie 2008 133 704 6

Self-pollination (I) 2009 143 1486 12 (6+6)

2010 134 725 6
Obcozapylenie 2008 142 710 5
Open-pollination (N) 2010 123 734 6

Analiza QTL przeprowadzona zostata przy uzyciu wersji 2.51 programu Windows QTL
Cartographer (http://statgen.ncsu.edu/qtlcart/ WQTLCart.htm, Wang i in., 2007), z
zastosowaniem metody CIM (composite interval mapping) (Zeng, 1994) i testu permutacji
(Doerge i Churchill, 1996). Do ustalenia poziomu LOD istotnego dla kazdego wariantu
danych wykonywano 1000 permutacji, przy p = 0,05. Wyznaczony poziom LOD mie$cit
si¢ w zakresie 2,0-2,4; najczesciej przyjmowat wartos¢ 2,2.

WYNIKI

Linie rodzicielskie badanego mieszanca roznig si¢ istotnie $rednimi warto$ciami
porastania: S120 — 68,1% (+ 1.3), S76 — 25,6% (+ 1,3). Zakres zmiennos$ci cechy w
populacji mapujacej RIL wahat si¢ od 0% do 100%, a $rednie wartosci w roznych latach
wynosily 28%-49%. Wiekszo§¢ wariantow oceny PHS (poza dwoma: 20081, 2008),
charakteryzowato si¢ rozkladem wartosci nie odbiegajacym istotnie od rozktadu
normalnego.

Na mapie zlokalizowanych jest tacznie 33 QTL (te same przedziaty zidentyfikowane w
kilku powtdrzeniach traktowano jako jeden QTL). Analiza QTL z wykorzystaniem danych
z roku 2008 wykazata obecno$¢ szesciu QTL charakterystycznych tylko dla wariantu z
ktosami izolowanymi (I) i tyle samo dla wariantu z ktosami nieizolowanymi (N). Wykryto
ponadto jeden region wspolny dla obu wariantow. Jeden z QTL dla N potwierdzony zostat
w analizach z innych lat (2007, 2009), a kolejne dwa wykazane zostaty rowniez przy uzyciu
danych usrednionych dla wszystkich sezondéw i wariantow (rys. 1).

Analiza z uzyciem wynikow oceny porastania z 2010 roku pozwolita na wykrycie
jednego QTL dla wariantu z klosami izolowanymi, pokrywajacego si¢ z regionem dla
wariantu z klosami nieizolowanymi. Wyniki oceny PHS na klosach z ro$lin obco-
zaplodnionych pozwolity dodatkowo wykry¢ pie¢ QTL, z ktorych dwa byly
potwierdzeniem analiz z 2009 roku dla wariantu ktosow izolowanych, a kolejny QTL zostat
potwierdzony w wyniku analizy przeprowadzonej na podstawie warto$ci srednich (rys. 1).

Korelacja migdzy wariantem I i N w roku 2008 wyniosta 0,66; w roku 2010 osiagneta
warto$¢ 0,62, a miedzy wariantami [ 1 N wyliczonymi jako $rednie wartosci ze wszystkich
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lat byta rowna 0,78. Wszystkie wymienione wartosci byly istotne statystycznie. Dla
porownania, korelacja mi¢dzy dwoma powtdrzeniami do$wiadczenia z roku 2009
wyliczona na podstawie oceny kloséw izolowanych byta roéwniez istotna statystycznie, ale
wyraznie nizsza od wyzej podanych - wynosita 0,43.
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Rys. 1. Mapa genetyczna populacji RIL mieszanca zyta S120xS76, z QTL kontrolujacymi PHS,
wykrytymi na podstawie ocen z lat 2007-2010 klos6w izolowanych (071-10I), nieizolowanych (08N,
10N), oraz wartosci Srednich ogélem (A), Srednich z obu wariantéw dla lat (08, 10) lub $rednich z lat
dla kazdego z wariantéw (I, N). Liczby 07-10 oznaczaja rok do§wiadczenia. Czarne prostokaty
oznaczaja QTL wykryte na podstawie oceny kloséw nieizolowanych oraz izolowanych
Fig. 1. Genetic map of rye (RIL population of hybrid S120xS76), with QTL controlling PHS, detected
based on assessments of isolated spikes from the years 2007 to 2010 (071-10I), non-isolated spikes (08N,
10N), and mean values of total (A), mean from both variants for years (08, 10) or the average of the
years for each of the variants (I, N). Numbers 07-10 indicate the year of experiment. Black rectangles
indicate QTL common for non-isolated- and isolated spikes

Wszystkie wartosci korelacji dla do$wiadczen z klosami izolowanymi poddanymi
ocenie w roznych latach byly nizsze od tych wyliczonych migdzy wariantami I-N i wahaty
si¢ w przedziale od 0,24 do 0,60. Nizszy wynik (0,54) osiagnat tez wspotczynnik korelacji
dla wariantow z ktosami nieizolowanymi z lat 2008 i 2010 (tab. 2).
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Tabela 2
Korelacje warto$ci porastania populacji RIL miedzy réznymi wariantami doswiadczenia (symbole
liczbowe oznaczaja rok doswiadczenia, litera I oznacza klosy samozapylane, N — klosy obcozapylane,
brak I lub N oznacza $rednie z obu wariantéw). Wspélczynniki korelacji sa istotne przy p < 0,05
Correlations of pre-harvest sprouting value in RIL population between the different variants of the
experiment (numbers mean the year, letter I-self-pollinated ears, N — open-pollinated ears, lack of the
letter — average values). The correlation coefficients are significant with P < 0.05

08 | o081 [ 08N | o091 [ 091-1 [ 0912 [ 10 [ 101 | 1oN [ 07-10 | 07-101 [07-10N
044 039 043 050 047 037 030 024 034 052 054 042 | 071
08 092 072 054 066 054 048 052 087 084 0,80 | 08

066 060 044 058 045 040 044 0,75 0,77 0,61 | 08I

0,70 050 0,66 054 045 054 084 0,76 0,88 | 08N

082 08 061 055 055 089 092 0,71 | 091

043 046 043 043 070 074 0,53 | 09I-1

0,55 048 049 0,79 081 065 | 0912

092 089 08 077 079 10

062 074 0,75 059 | 101

0,78 0,65 090 | 10N

097 0,90 | 07-10
0,78 | 07-101

DYSKUSJA

Analiza QTL porastania na mapie mieszanca S120xS76 pozwolita na wykrycie 33 QTL
(Myskow i in., 2011; Myskow, 2012). Analiza z wykorzystaniem danych dla wariantow z
ktosami izolowanymi nie wykazata pelnej zgodnosci z wynikami oceny wariantow z
ktosami nieizolowanymi.

W przypadku analizy QTL mozliwe sa dwa podstawowe rodzaje btedow. Blad I typu,
kiedy QTL nie istnieje, ale mimo to jego (rzekoma) obecnos$¢ zostaje wykazana i btad II
typu, kiedy QTL jest obecny w genomie, ale nie zostaje wykryty (Doerge i Churchill,
1996). Wykluczajac zmienno$¢ wynikajaca z wpltywu S$rodowiska, rdéznice migdzy
lokalizacja QTL wykrywanych w tym samym materiale sugerujg obecnos$¢ ktorego$ z
wymienionych rodzajow bledow. Pozostaje do ustalenia, z ktorym bltedem mamy do
czynienia i jaka jest jego przyczyna.

W badaniach PHS powszechnie przyjeto stosowanie oceny klosow poddanych
samozapyleniu (Myskow i in., 2004; Masoj¢ i Milczarski, 2005; Twardowska i in., 2005;
Masoj¢ i in., 2007; Masoj¢ i in., 2009; Masoj¢ i Milczarski, 2009; Myskoéw i in., 2010).
Zaobserwowane w prezentowanych badaniach rozbiezno$ci wynikow uzyskanych po
ocenie ktosow izolowanych i nieizolowanych moglyby wigc sugerowac, ze ocena roslin
pozostawionych do swobodnego zapylenia moze by¢ glownym zrodlem wyzej
wspomnianych dwodch rodzajow btedéw. Jednak poza obszarami wspolnymi dla N i I
w poszczegolnych sezonach, na podstawie N identyfikowane byly takie QTL, ktore
potwierdzaly wyniki analiz z innych lat oraz wyniki uzyskane przy uzyciu danych
usrednionych ze wszystkich sezonoéw i wariantow. To wskazuje na niewykrywanie
pewnych QTL na podstawie badania ktoséw izolowanych (btad II typu) i §wiadczy o tym,
ze ocena klosoOw nieizolowanych moze stanowi¢ uzupeinienie lub nawet moze w
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niektorych przypadkach zastagpi¢ ogolnie przyjeta metode przygotowania materiatu
ros$linnego do oceny PHS, przez doprowadzanie do samozaptodnienia roslin.

Trudno wskaza¢ jakagkolwiek regute, okreslajaca przyczyny powtarzalnosci QTL lub jej
braku. Uzyskane wyniki nie pozwalajg stwierdzi¢, czy odrgbne regiony QTL wykryte z
uzyciem I lub N sa rezultatem identyfikowania grup genoéw kontrolujacych cechy
wplywajace na PHS w odmienny sposob (np. cechy morfologiczne lub biochemiczne).
Pojawianie si¢ pojedynczych QTL charakterystycznych tylko dla jednego ze sposobow
zaplodnienia roslin moze by¢ wynikiem btedow I typu i dotyczy¢ moze zardwno QTL
identyfikowanych przy uzyciu N jak tez I.

Prawdopodobnie na roznice w lokalizacji QTL, poza warunkami S$rodowiska i
zmienno$cig genotypowg istotny wplyw moze mie¢ liczebno$¢ prob wykorzystanych do
badan. O wptywie liczebno$ci prob na wyniki §wiadcza wartosci wspotczynnikow korelacji
— najnizsze stwierdzano dla poréwnan z danymi z roku 2007 (najmniejsze liczebnos$ci
prob), najwyzsze za$ dla zestawien z §rednimi z 2009 roku (najliczniejsze proby). W pracy
Myskow (2012) wykazano, ze wielko$¢ minimalna proby niezbgdna do przeprowadzenia
precyzyjnej oceny porastania przedzniwnego ustalona z uwzglednieniem wariancji
wyliczonej dla czterech linii wsobnych zyta, przy dopuszczalnym bledzie rownym 10%
wynosita 5-13 ktoséw, w zaleznos$ci od badanej linii.

Pracochtonny sposob analizy PHS w calej populacji mapujgcej sprawia, ze trudno jest
spetni¢ kryterium wymaganej liczebnosci proby, o czym $wiadcza metodyki badan wielu
roznych zespotow, zakladajace uzycie do analiz porastania stosunkowo niewielkiej liczby
ktosow. Zespot z Chin (Ren i in., 2008) analizujac populacje F» i RIL pszenicy poddawat
ocenie 3 ktosy, Liu i wspotautorzy (2008) badali po 5 klosow kazdej rekombinacyjne;j linii
wsobnej pszenicy, a w badaniach Masojcia 1 wspoétautoréow (2007) oceniano po 3 ktosy
poszczegolnych linii RIL Zzyta. W prezentowanych badaniach dla wickszosci wariantow
doswiadczenia oceny PHS dokonywano na 6 ktosach. Mimo liczniejszej reprezentacji prob
w poréwnaniu z innymi badaniami, nadal nie uzyskiwano gwarancji miarodajnej oceny
kazdej z RIL, wobec wymaganej minimalnej liczebno$ci wynoszacej w niektdrych
przypadkach nawet 13 ktoséw (Myskow, 2012). Mniejsza doktadno$¢ oceny cechy mogta
stanowi¢ zrodlo mniejszej precyzji w lokalizacji QTL i1 prowadzi¢ do pojawienia si¢
przypadkowych r6éznic miedzy wynikami uzyskanymi dla I oraz N.

Interesujace wydajg si¢ wyniki pordwnania ocen fenotypowych porastania z roznych lat
1 wariantow do$wiadczen wykonane dla populacji mapujacej S120xS76. Korelacja migdzy
wariantami [-N w obu latach badan byta wyzsza od korelacji dla wariantow I-I lub N-N z
roznych lat. Wartosci te byty wyzsze nawet od zalezno$ci migdzy dwoma powtdrzeniami
doswiadczenia prowadzonymi w tym samym roku dla ktosow wytacznie izolowanych. To
wskazywatoby, ze sposob zapylania roslin w stopniu nie wigkszym niz inne czynniki
srodowiska wptywa na ocen¢ porastania.

Porownanie regionow zawierajacych loci kontrolujace PHS, mimo widocznych roznic,
nie pozwala na stwierdzenie, ze obcozaptodnienie wpltywa istotnie na zmiang wynikow
analizy QTL. Stwierdzono bowiem jednakowa liczbe¢ regionéw zawierajacych loci
kontrolujgce PHS (I) wspdlnych dla réznych lat badan oraz wspdlnych dla 2 wariantow (N
i I). QTL o lokalizacji wykazanej tylko w jednym sezonie, niezaleznie od typu zapylenia
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ro$lin poddawanych ocenie fenotypowej, moga by¢ wynikiem wspoldziatania genotypow
z warunkami $rodowiska chociaz nie mozna tez wykluczy¢, Zze niektoére z nich sg
rezultatem trudnych do uniknigcia btedow w analizie QTL.

Mimo, ze wyniki analiz QTL z uzyciem do badan materialow przygotowanych wedtug
dwoch wariantow zaptodnienia nie pokrywajg si¢ w pelni, nie mozna potraktowa¢ oceny
N jako dajacej nieprawidtowe wyniki. Prawdopodobnie zwigkszenie powtarzalnosci QTL
kontrolujgcych porastanie przedzniwne zyta w roznych latach mozna bytoby uzyska¢ przez
zwigkszenie liczebnos$ci prob badanych, co niestety wigzatoby sie¢ z wydluzeniem
czasochtonnego procesu oceny fenotypowej. Prezentowane wyniki sugeruja jednak, ze w
zamian za to mozna byloby uprosci¢ jeden z etapéw prac polowych przygotowania
materialu do oceny PHS, unikajac zaktadania izolatorow i wykorzystujac do badan ktosy
ulegajace swobodnemu zapyleniu. Jako wiarygodne QTL nalezaloby wowczas traktowac
te, ktoére wykrywane sg w roznych §rodowiskach i sezonach wegetacyjnych, ale to pode;j-
$cie jest wlasciwe takze w przypadku badania roslin poddawanych chowowi wsobnemu.
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