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Application of RAPD and ISSR methods to genetic similarity estimation of Greek
Dasypyrum villosum (L.) P. Candargy populations

W pracy przeprowadzono oceng podobienstwa genetycznego 9 greckich form Dasypyrum villosum
L. (P.) Candargy pochodzacych z trzech regiondw Grecji (Tesalii oraz Zachodniej i Srodkowej
Macedonii) na podstawie polimorfizmu markeréw RAPD i ISSR. Analiz¢ podobienstwa genetycznego
przeprowadzono z wykorzystaniem 18 wyselekcjonowanych starteréw RAPD i 17 starterow ISSR.
Ogoétem otrzymano 122 fragmenty RAPD i 210 ISSR, z czego 50% bylo polimorficznych. Technika
RAPD pozwolita na identyfikacje produktow specyficznych jedynie u pigciu z dziewieciu badanych
form, podczas gdy przy udziale metody ISSR otrzymano takie fragmenty dla siedmiu populacji,
najwiecej dla W6 7264. Dla obu zastosowanych w badaniach metod obliczono wspoéteczynnik informacji
o polimorfizmie (PIC), ktorego warto$¢ zawierata si¢ w przedziale 0,13-0,68 dla RAPD i 0,15-0,52
dla ISSR, $rednio odpowiednio 0,32 i 0,33. Na podstawie polimorfizmu marker6w RAPD i ISSR oraz
obu technik lacznie obliczono wartosci indeksow podobiefistwa genetycznego Dice’a, pomigdzy
parami badanych populacji. Srednie podobiefistwo badanych obiektéw wyniosto odpowiednio 0,854,
0,871 i 0,864. Najbardziej odmienna od pozostalych byla forma W6 7264. W oparciu o matryce
podobienstw Dice’a skonstruowano dendrogramy obrazujace stosunki pokrewienstwa pomig¢dzy
badanymi populacjami.

Stowa kluczowe: Dasypyrum, ISSR, markery molekularne, podobienstwo genetyczne, RAPD

Estimation of genetic similarity between nine Greek Dasypyrum villosum L. (P.) Candargy
populations native to three Greece regions (Thesally, West and Central Macedonia) was performed
basing on polymorphism of RAPD and ISSR markers. Eighteen RAPD and seventeen ISSR selected
primers were used in the genetic similarity analyses. In total, 122 RAPD and 210 ISSR products were
obtained, out of which 50% were polymorphic. The RAPD method identified specific products only in
five from nine populations studied, while ISSR in seven, most for W6 7264. Polymorphic information
content (PIC) values calculated for the both methods, ranged from 0.13-0.68 for RAPD and 0.15-0.52
for ISSR. Mean values of PIC for RAPD and ISSR were 0.32 and 0.33, respectively. Based on the
polymorphism of RAPD and ISSR markers and both methods combined, genetic similarities using Dice
algorithm were estimated between pairs of populations analyzed. Mean genetic similarities were 0.854,
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0.871 and 0.864, respectively. Most different from the others was W6 7264. Based on Dice matrix
similarities, dendrograms showing relatedness between the analyzed populations were constructed.

Key words: Dasypyrum, ISSR, genetic similarity, molecular markers, RAPD
WSTEP

Poglebiajacy sie spadek zmiennosci genetycznej wsréd odmian uprawnych sklania
hodowcow do poszerzania puli genowej zbdz poprzez krzyzowania oddalone z dzikimi
gatunkami traw, ktore charakteryzuje bogactwo gendw odpornosci oraz ogromna
zmiennosc.

Gatunkiem o bardzo duzym poziomie polimorfizmu, wykorzystywanym w hodowli
pszenicy, jest Dasypyrum villosum L. (P.) Candargy (Zhong i Qualset, 1995; Caceres i in.,
1998; Yildirim i in., 2000; De Pace i in., 2001). Uzyskanie mieszancow Dasypyrum
villosum z réznymi gatunkami di-, tetra- i heksaploidalnymi Triticum, a nastepnie linii
addycyjnych, substytucyjnych i translokacyjnych, pozwolitlo na transfer genow z D.
villosum do pszenicy (De Pace i in., 2001; Chen i in., 2002; Gradzielewska, 2006).
Otrzymano linie i odmiany pszenicy odporne na maczniaka prawdziwego, rdz¢ zo6lta, wirus
wrzecionowatej smugowatosci zboz (WSSMV), a takze formy o wigkszej zwartosci biatka
zapasowego w ziarniakach 1 wigkszym potencjale plonowania (De Pace i in., 2001; Zhang
1in., 2005; Zhu i in., 2007).

Przenoszenie gendéw z gatunkoéw dzikich do uprawnych droga krzyzowania oddalonego
nie zawsze konczy si¢ sukcesem z powodu istnienia barier krzyzowalnosci, ktore nie
dopuszczaja do powstania mieszancow lub powodujg ich sterylno$¢. Prawdopodobienstwo
otrzymania ptodnych mieszancéw maleje wprost proporcjonalnie do wielkosci dystansu
genetycznego miedzy krzyzowanymi gatunkami. Ocena zréznicowania genetycznego
umozliwia zatem odpowiedni dobor komponentéw do krzyzowan, a tym samym zwigksza
prawdopodobienstwo sukcesu hodowlanego. Podobienstwo genetyczne mozna oceniaé za
pomoca réznych systemoéw markerowych (markery morfologiczne, biatka, izoenzymy) czy
na podstawie informacji o pochodzeniu, jednak najbardziej informatywne i1 wiarygodne sg
markery molekularne (Bednarek i Chwedorzewska, 2001; Sztuba-Solinska, 2005).

Celem pracy byla ocena podobienstwa genetycznego greckich form Dasypyrum
villosum L. (P.) Candargy na podstawie polimorfizmu markeréw RAPD i ISSR oraz
identyfikacja markerow specyficznych dla poszczegdlnych populacji.

MATERIAL I METODY

Materiat do badan stanowito 9 greckich form Dasypyrum villosum L. (P.) Candargy
(tab. 1), ktoére otrzymano z United States Department of Agriculture, Western Regional
Plant Introduction Station, Washington University, USA. Populacje te zostaly
skolekcjonowane w banku genow w roku 1984.

Izolacje DNA przeprowadzono zgodnie z metoda Milligana (1992) z 25 ro$lin kazdej z
form, w dwoch niezaleznych powtorzeniach.
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Tabela 1

Charakterystyka i miejsce skolekcjonowania badanych populacji D. villosum
Characteristics and collecting site of D. villosum populations studied

Wysokos¢ wystgpowania

Oznaczenie formy w banku genow Region Grecji Departament [mnpm.]
Accession identifier in genbank Greece region Department bm.
Elevation [m]

PI 598391 Tesali Trikala 230

PI 598392 Thesall Trikala 360

W6 7264 oy Larissa 90

PI598393 Zachodnia Macedonia Grevena 360

PI1 598394 West Macedonia Grevena 770

PI 598397 Kozani 740

PI1 598399 Srodkowa Macedonia Imathia 470

PI 598401 Central Macedonia . 150

W6 7280 Kilkis 230

* Brak danych, Data lacking

Amplifikacje wykonano wedlug metody Williamsa i wsp. (1990) (RAPD) i Zigtkiewicz
1 wsp. (1994) (ISSR) w obecnosci odpowiednio 18 i 17 starterow (tab. 2), z jednoczesna
kontrolg negatywna. Produkty amplifikacji rozdzielano elektroforetycznie w 1,5% (RAPD)
i 2,5% (ISSR) Zelu agarozowym zawierajacym 0,01% EtBr, w buforze TBE przez 2,5 h

przy napigciu 120V.

Sekwencje starteréw wykorzystanych w pracy
Sequences of primers used in the study

Tabela 2

Starter RAPD Sekwencja (5° —3”) Starter ISSR Sekwencja (5* —3°)
Primer RAPD Sequence (5° —3°) Primer ISSR Sequence (5* —3°)

A-18 AGGTGACCGT Sr-01 (AG)sG

A-20 GTT GCG ATC C Sr-06 (GT)sC

D-10 GGT CTACACC Sr-11 (AC)G

D-16 AGG GCGTAA G Sr-16 (GA)C

F-05 CCG AATTCCC Sr-17 (GA)YC

G-04 GGA GTA CTG G Sr-22 (CA)G

G-10 CCGATATCCC Sr-23 (CA)sGC

J-10 AAG CCC GAG G Sr-27 (TC)sG

J-13 CAA CACTACC Sr-28 (TG)sG

J-19 GGA CACCACT Sr-31 (AG)sYC

T-01 CGC AGT ACTC Sr-32 (AG)sYT

T-02B CTA CACAGGC Sr-33 (AG)sT

T-03 GTC CTT AGC G Sr-36 (AC)CG

U-18 GGG CCGTTT A Sr-37 (AC)C

U-225 CGACTCACAG Sr-38 (CT)sG

U-295 CGCGTTCCTG Sr-39 (GA)sGG

U-534 CACCCCCTGC Sr-40 (AC)T

U-535 CCA CCA ACA G

Wyniki otrzymane metodami RAPD i ISSR pozwolity na obliczenie dla kazdej z nich
wspotczynnikow informacji o polimorfizmie — PIC (polymorphism information content)
zgodnie z zatozeniami Nei (1973). W oparciu o uzyskane polimorfizmy markeréw RAPD,
ISSR oraz obu technik tgcznie, obliczono podobienstwa genetyczne (SI — similarity index)
pomigdzy parami wszystkich badanych form przy uzyciu formuty Dice’a (Nei i Li, 1979),
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a nastgpnie wykonano analiz¢ skupien metoda UPGMA i skonstruowano dendrogramy.
Obliczono wspoélczynniki korelacji miedzy otrzymanymi matrycami SI. Obliczenia
wykonano w programie NTSYS-pc 2.10q (Rohlf, 2001). Mas¢ prazkow okreslano przez
poréwnanie z markerem wielkosci GeneRulerTM 100bp DNA Ladder Plus (Fermentas,
Litwa), stosujac program Dnafrag 3.03.

WYNIKI

W efekcie przeprowadzonych analiz otrzymano ogétem 122 fragmenty RAPD i 210
fragmentow ISSR, z ktorych w obu przypadkach, potowe stanowity produkty polimor-
ficzne (tab. 3). Poszczegoélne startery powielaty od 3 do 10 (RAPD) i od 6 do 19 (ISSR)
fragmentow DNA, z ktorych odpowiednio od 1 do 9 i od 2 do 11 stanowily produkty
polimorficzne. Srednio pojedynczy starter RAPD generowal 3,4 fragmentow Poli-
morficznych, a starter ISSR — 6,2. Dla obu zastosowanych w badaniach metod obliczono
wspotczynnik informacji o polimorfizmie (PIC), ktorego warto$¢ zawierata si¢ w
przedziale 0,13-0,68 dla RAPD i 0,15-0,52 dla ISSR. Srednia warto$¢ PIC w obu
przypadkach byta niemal identyczna — 0,32 i 0,33. Dla wszystkich badanych populacji
uzyskano fragmenty specyficzne — 5 RAPD 1 14 ISSR (tab. 4). Metoda RAPD ujawnita
facznie 87 profili prazkowych, a ISSR 118. Obie grupy starterow (RAPD oraz ISSR)
generowaty od 2 do 9 profili, przy czym w metodzie RAPD otrzymano ich $rednio 4,8 na
starter, a w metodzie ISSR — 6,9. Rozrdznienie wszystkich badanych form bylo mozliwe
po przeprowadzeniu reakcji z jednym ze starteroéw: TO03, Sr-22, Sr-28 lub Sr-36.

Tabela 3
Ocena polimorfizmu identyfikowanego przy udziale starteréw RAPD i ISSR
Estimation of polymorphism identified with the RAPD and ISSR primers

Wszystkie fragmenty RAPD ISSR
Total fragments

Catkowita liczba produktow — Total number of fragments 122 210
Liczba produktow/starter — Number of fragments per primer 3-10 6-19
Srednia liczba produktéw/starter — Mean number of fragments per primer 6,8 12,3
Zakres wielkosci generowanych fragmentéw [pz] — Size range of amplified fragments [bp] 370-2560 270-2520

Fragmenty polimorficzne
Polymorphic fragments

Catkowita liczba produktow polimorficznych — Total number of polymorphic fragments 61 105
Liczba produktéw polimorficznych/starter — Number of polymorphic fragments per primer 1-9 2-11
Srednia liczba produktow polimorficznych/starter — Mean number of polymorphic fragments per primer 34 6,2
Udziat produktéw polimorficznych [%] — Contribution of polymorphic fragments [%] 50 50
Zakres wielkosci fragmentéw polimorficznych [pz] — Size range of polymorphic fragments [bp] 385-2560 300-2540

Fragmenty specyficzne
Specific fragments

Liczba produktéw specyficznych — Number of specific fragments 5 14
Profile

Profiles

Liczba profili — Number of profiles 87 118
Liczba profili/starter — Number of profiles per primer 2-9 3-9
Srednia liczba profili/starter — Mean number of profiles per primer 4,8 6,9
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Tabela 4
Produkty specyficzne dla poszczegélnych populacji Dasypyrum villosum
The specific fragments for the Dasypyrum villosum populations studied

Forma Fragment
Form Fragment
PI 598391 U-18'318
PI 598392 Sr-112221, §r-32157
W6 7264 Sr-11"14, Sr-16'143,1045 | §rp7840 Qp-31 1444
PI 598393 Sr-3857¢
PI 598394 T-03%13, Sr-38103!
PI 598397 J-131000
PI 598399 A-18'%* Sr-33'1%% Sr-40°
PI 598401 U-225%3, Sr-407%
W6 7280 Sr-06'2"°, Sr-37!97

Wartosci indekséw podobienstwa genetycznego Dice’a uzyskane w oparciu o
polimorfizm markeréw RAPD wynosity 0,803-0,911, z udziatem metody ISSR — 0,816—
0,932, a otrzymane dzigki potaczeniu obu technik zawieraly si¢ w przedziale 0,811-0,920
(tab. 5).

Tabela 5
Wartosci indekséw podobienstwa genetycznego Dice’a uzyskane w oparciu o polimorfizm markeréw
RAPD i ISSR
Dice genetic similarity values based on the RAPD and ISSR markers polymorphism

Zakres wartoéci wspotczynnikow podobienistwa | Srednia warto$é wspotezynnikéw podobienstwa
Range of genetic similarity coefficients values Mean values of genetic similarity coefficients

RAPD 0,803-0,911 0,854
ISSR 0,816-0,932 0,871
RAPD+ISSR 0,811-0,920 0,864

Wspbtczynnik korelacji matryc SI byt réwny 0,6 i statystycznie istotny. Srednie podo-
bienstwo wszystkich badanych form oszacowane metoda RAPD wyniosto 0,854, metoda
ISSR — 0,871, a tacznie — 0,864. Najmniejsze podobienstwo do pozostalych, wykazata
forma W6 7264 (0,836 — RAPD, 0,838 — ISSR, 0,837 — RAPD+ISSR). Formami
najbardziej podobnymi do pozostatych byty PI 598394 (RAPD, ISSR, RAPD+ISSR) oraz
PI1 598391 i PI 598397 (ISSR). Najbardziej podobne do siebie byly z kolei PI 598391 i PI
598392 (RAPD — 0,910 i RAPD+ISSR — 0,920), oraz PI 598394 i PI 598397 (ISSR —
0,932). Za najbardziej odmienne mozna uzna¢ populacje PI 598399 i W6 7264 (0,804—
RAPD, 0,816 — ISSR 0,811 — analiza tgczna).

Niezaleznie od zastosowanej metody (RAPD, ISSR, RAPD+ISSR) dendrogramy,
skonstruowane w oparciu o matryce podobienstw metoda UPGMA obrazujg 2 glowne
grupy skupien (rys. 1, 2, 3). Pierwsza z nich obejmuje dwie podgrupy, skupiajace formy
pochodzace z Tesalii i Zachodniej Macedonii. Druga grupa skupia populacje ze Srodkowej
Macedonii.
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Rys. 1. Dendrogram pokrewienstwa populacji D. villosum uzyskany metoda UPGMA na podstawie
polimorfizmu marker6w RAPD

Fig. 1. UPGMA dendrogram illustrating genetic similarity between the D. villosum populations built on
the basis of RAPD markers polymorphism
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Rys. 2. Dendrogram pokrewienstwa populacji D. villosum uzyskany metoda UPGMA na podstawie
polimorfizmu markeréw ISSR

Fig. 2. UPGMA dendrogram illustrating genetic similarity between the D. villosum populations built on
the basis of ISSR markers polymorphism
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Rys. 3. Dendrogram pokrewienstwa populacji D. villosum uzyskany metoda UPGMA na podstawie
polimorfizmu marker6w RAPD i ISSR
Fig. 3. UPGMA dendrogram illustrating genetic similarity between the D. villosum populations built on
the basis of RAPD and ISSR markers polymorphism

Na dendrogramie otrzymanym na podstawie metody ISSR jedna z form pochodzaca ze
Srodkowej Macedonii (PI 598399) nie tworzy skupienia z populacjami pochodzacymi z
tego regionu, ale luzno taczy si¢ z formami z Tesalii i Zachodniej Macedonii. Forma W6
7264 pochodzaca z Tesalii na wszystkich dendrogramach jest widoczna jako wyraznie
odmienna od pozostatych. Na dendrogramie otrzymanym w oparciu o metod¢ RAPD laczy
si¢ ona luzno z formami z Tesalii i Zachodniej Macedonii, a w przypadku dendrogramow
uzyskanych technikg ISSR oraz ISSR i RAPD Iacznie, nie klasteryzuje si¢ z innymi
populacjami z regionu jej pochodzenia, a w odniesieniu do pozostatych form zajmuje
odlegle miejsce.

DYSKUSJA

W niniejszej pracy oceng podobienstwa genetycznego 9 populacji Dasypyrum villosum
(L.) P. Candargy przeprowadzono za pomocg metod RAPD oraz ISSR. Techniki te byly
wielokrotnie stosowane w podobnych analizach u wielu gatunkow roslin, takze dzikich
(Fahima i in., 1999; Qian i in., 2001; Tanyolac, 2003). Jak dotad do oceny podobienstwa
genetycznego w obrebie Dasypyrum villosum nie uzyto zadnej z metod wykorzystujacych
markery molekularne DNA.

Metode RAPD zastosowano kilkakrotnie w badaniach nad gatunkami Dasypyrum i
mieszancami D. villosum z pszenicg (Qi i in., 1996; Xia i in., 1998) i Zytem (Gruszecka i
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Miac, 2002). Yang i wsp. (2006) za pomocg RAPD ocenili pokrewienstwo Dasypyrum
breviaristatum z 9 gatunkami z plemienia Triticeae, w tym z D. villosum 1 wykazali
znaczny dystans genetyczny pomi¢dzy dwoma gatunkami Dasypyrum. Metoda ISSR,
jakkolwiek nie stosowana dotad w badaniach nad Dasypyrum, byta wielokrotnie
wykorzystywana do oceny gatunkow z plemienia 7riticeae, takich jak np. zyto (Bolibok i
in., 2005) czy pszenica (Nagaoka i Ogihara, 1997).

Wydajnos¢ metod RAPD i ISSR w detekcji polimorfizmu byta wielokrotnie testowana
u wielu gatunkéw roslin. Qian i wsp. (2001), wykorzystujac te dwa systemy markerowe w
badaniach polimorfizmu dzikiego ryzu Oryza granulata, otrzymali 30,7% polimorficznych
produktéw RAPD i 46% ISSR, co wskazywalo na znaczng przewage systemu ISSR.
Podobne wyniki otrzymali u pszenicy Nagaoka i Ogihara (1997) (20% RAPD; 40% ISSR),
u zyta Matos i wsp. (2001) (36% RAPD; 82% ISSR), a takze Fernandez i wsp. (2002) u
jeczmienia (63% RAPD i 83% — ISSR). W badaniach wlasnych obie metody
identyfikowaty polimorfizm u D. villosum z podobna wydajnoscig. W obu przypadkach
otrzymano 50% produktow polimorficznych, jednak metoda ISSR okazata si¢ bardziej
efektywna — ta sama ilo§¢ starterOw generowata prawie dwukrotnie wigcej
polimorficznych fragmentow ISSR w pordownaniu z RAPD. Podobne wyniki uzyskali
Fernandez i wsp. (2002). Qian i wsp. (2001) oraz Tanyolac (2003) podkreslaja, ze mimo
zastosowania wigkszej liczby starterow RAPD, metoda ta pozwolila na uzyskanie znacznie
mniejszej ilosci produktow polimorficznych niz ISSR.

Przydatnos$¢ startera do ujawniania polimorfizmu i rozrdzniania badanych form ocenia
si¢ m.in. za pomoca wspotczynnika informacji o polimorfizmie (PIC). Sarla i wsp. (2005)
uzyskali wartosci wspotczynnika PIC dla 86 ocenianych z udzialem 14 starterow ISSR
form ryzu, mieszczace si¢ w zakresie od 0,63 do 0,92, srednio — 0,82. Autorzy oceniali
jednak wysoce zrdznicowang grupe, w sktad ktorej wehodzity zarowno odmiany uprawne,
jak i populacje miejscowe oraz formy dzikie. Dla poszczegdlnych grup wartosci PIC bytly
nizsze i wynosity odpowiednio 0,3—0,78 dla odmian, 0,41-0,89 dla populacji miejscowych
i 0,09-0,68 dla form dzikich. Oszacowana w niniejszej pracy wartos¢ PIC dla grupy
greckich populacji D. villosum, o duzym podobienstwie genetycznym, zawierata si¢ w
przedziale 0,13-0,68 dla RAPD i 0,15-0,52 dla ISSR, co jest zgodne z wynikami
otrzymanymi przez Sarla i wsp. (2005) dla form dzikich.

Wartosci indekséw podobienstwa genetycznego Dice’a uzyskane w oparciu o
polimorfizm obu typéw markeréw byly podobne i jedynie nieznacznie wyzsze dla metody
ISSR, a wspolczynnik korelacji matryc byt statystycznie istotny co wskazuje, ze obie
metody w podobny sposob odzwierciedlaja podobienstwo wewnatrzgatunkowe D.
villosum. Rowniez Nagaoka i Ogihara (1997) oraz Castagana i wsp. (1997) wykazali, ze
podobienstwo genetyczne u pszenicy okreslone za pomoca roznych technik: RAPD, ISSR
czy RFLP, przyjmowato bardzo zblizone wartosci. Patzak (2001) wykazal zbieznos¢
wynikéw otrzymanych metodami RAPD, STS, ISSR i AFLP w ocenie zrdéznicowania
genetycznego chmielu, przy czym najbardziej zgodne byly wyniki otrzymane na podstawie
polimorfizmu markeréw ISSR i RAPD. Z kolei Bolibok i wsp. (2005) dowiedli braku
zgodnosci metod ISSR, SSR oraz SAMPL w ocenie podobienstwa genetycznego zyta i
zasugerowali koniecznos$¢ jednoczesnego stosowania réoznych systemoéw markerowych w
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badaniu zmiennosci genetycznej, w celu analizy wszystkich mozliwych Zrodet
polimorfizmu.

Podobienstwo genetyczne pomig¢dzy populacjami D. villosum ocenianymi w niniejszej
pracy byto bardzo wysokie — 0,803-0,932. Wielu autorow podaje, ze zréznicowanie
genetyczne D. villosum jest znacznie wigksze w obrebie populacji niz pomiedzy
populacjami (Zhong i Qualset, 1993; Zhong i Qualset, 1995; Caceres i in., 1998), a
populacje rozmieszczone geograficznie blizej siebie wykazujg wigksze podobienstwo
genetyczne niz populacje odlegte (Zhong i Qualset, 1995).

Topologia dendrograméw otrzymanych na podstawie wynikow badan wlasnych byta
bardzo zblizona. Na kazdym z nich uformowaty si¢ 2 gtowne grupy skupien, w obrebie
ktoérych badane formy klasteryzowaty si¢ zgodnie z pochodzeniem geograficznym.
W jednej grupie wspdlny klaster tworzyly formy z Tesalii i Zachodniej Macedonii, w
drugiej skupity sie formy ze Srodowej Macedonii. Podobnie (zgodnie z rozmieszczeniem
geograficznym) grupowatly si¢ populacje dzikiego jeczmienia w badaniach Tanyolac’a
(2003) przeprowadzonych metodami RAPD i ISSR. Niewielkie rdéznice w topologii
dendrogramow otrzymanych w badaniach wlasnych na podstawie analiz RAPD i ISSR
dotyczyty jedynie dwoch form: W6 7264 z Tesalii i PI 598399 ze Srodkowej Macedonii.
Ferndndez i wsp. (2002) ttumaczg réznice w topologii dendrograméw RAPD i ISSR
odmienng liczbg analizowanych produktéw PCR.

WNIOSKI

1. Analiza polimorfizmu mi¢dzypopulacyjnego w obrebie Dasypyrum villosum (L.) P.
Candargy przeprowadzona metodami RAPD 1 ISSR, wykazala niewielkie
zréznicowanie genetyczne ocenianych populacji.

2. Dendrogramy sporzadzone na podstawie polimorfizmu markeréw RAPD i ISSR
grupowaty badane formy zgodnie z pochodzeniem geograficznym.

3. Zgodno$¢ wynikoéw otrzymanych przy pomocy obu zastosowanych metod wskazuje,
ze kazda z nich moze by¢ stosowana w ocenie podobienstwa genetycznego Dasypyrum
villosum, jednak bardziej efektywna jest metoda ISSR.
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