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Analiza porownawcza cech dzikich gatunkow
rodzaju Secale L. w celu poszerzenia zmiennosci
genetycznej przydatnej w hodowli

Comparative analysis of the features of wild species within the genus Secale
for widening genetic variability to be utilized in breeding

Przedmiotem badan byto 12 dzikich gatunkow i podgatunkéw zyta. Gatunkiem kontrolnym byt
gatunek Secale cereale ssp. cereale odmiana Walet. Obserwacje i analizy miaty na celu probe
charakterystyki biologii kwitnienia, cech struktury plonu badanych roélin oraz rozpoznania terminéw
kwitnienia w aspekcie przydatnosci do krzyzowania w rodzaju Secale L. W tym celu przeprowadzono
obserwacje i pomiary siedmiu cech fenotypowych: liczby ktoséw na roslinie, liczby zdZzbet na ro$linie,
liczby ktoskéw w klosie, liczby ziaren w klosie, dtugosci ktosow, zbitosci klosow, oraz zywotnosci
ziaren pytku. Prowadzono rowniez obserwacje terminu i dlugosci kloszenia oraz kwitnienia. Zaleznosci
miedzy cechami fenotypowymi, a markerami molekularnymi charakteryzowano przy wykorzystaniu
analizy regresji. Ocena polimorfizmu DNA pozwolita na ustalenie podobienstwa genetycznego.
Cechami, ktore istotnie roznity gatunek uprawny od gatunkow i podgatunkow dzikich byly: liczba
ktoskow w klosie i liczba ziaren w klosie. W roku prowadzenia obserwacji poczatek kwitnienia
gatunkow w rodzaju Secale L. wahat si¢ tak, ze najwczesniejszy gatunek rozpoczynat kwitnienie 18.05
(S. c. ssp. ancestrale), a najpoézniejszy 16.06 (S. strictum ssp. kuprijanovii). Badane gatunki utworzyty
trzy grupy podobiefistwa genetycznego. Podobiefistwo genetyczne w grupie I wahato si¢ od 57%
(miedzy S. c. ssp. cereale, a S. s. ssp. ciliatoglume) do 68% (migdzy S. c. ssp. cereale, a S. sylvestre),
w grupie II wyniosto 55% (miedzy S. c. ssp. dighoricum 17785, a S. c. ssp. segetale) a w grupie 111
wahalo si¢ od 43% (miedzy S. c. ssp. dighoricum 5687, a S. c. ssp. ancestrale) do 82% migdzy
gatunkami (S. vavilovii, a S. c. ssp. dighoricum 5687).

Stowa kluczowe: biologia kwitnienia, RAPD, Secale sp.

The aim of the research was to analyze some characteristics of flowering biology of 12 wild species
and subspecies of rye as potential candidates to be used in crossing programmes for species of the genus
Secale. Time and length of the flowering and heading periods were determined. Moreover, the
following seven yield components were characterized: number of spikes per plant, number of stalks per
plant, number of spikelets per spike, number of grains per spike, spike density, spike length and viability
of pollen grains. Secale cereale ssp. cereale cv. Walet was used as a reference species. Variability of
phenotypic features was assessed using RAPD molecular markers. Evaluation of the DNA
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polymorphism made possible to measure genetic similarity. The wild Secale species and subspecies
under study began flowering at different dates, between May 18th (S. c. ssp. ancestrale) and June 16th
(8. strictum ssp. kuprijanovii). The wild species greatly differed from the cultivar Walet in the number
of spikelets per spike and in the number of grains per spike. Based on the rates of genetic similarity,
the species and subspecies were classified into three groups: I. range from 57% (similarity between S.
c. ssp. cereale and S. s. ssp. ciliatoglume) to 68% (S. c. ssp. cereale and S. sylvestre), I1. 55% (S. c. ssp.
dighoricum 17785 and S. c. ssp segetale), I11. range from 43% (S. c. ssp. dighoricum 5687 and S. c. ssp.
ancestrale) to 82% (S. vavilovii and S. c. ssp. dighoricum 5687).

Key words: flowering biology, RAPD, Secale sp.

WSTEP

Dzikie gatunki i podgatunki zyta sg doskonalym materialem wyjSciowym do prac
majacych na celu poszerzenie zmienno$ci rekombinacyjnej w gatunku Secale cereale L.
Wprowadzajac do prac hodowlanych cenne geny cech uzytkowych, ktérych wystepowanie
obserwuje si¢ u dzikich gatunkow zyta, przyczyniamy si¢ do poszerzenia zmiennosci
genetycznej, ktora nastgpnie mozemy wykorzysta¢ w hodowli.

Wazne cechy uzytkowe, ktorych wystgpowanie zaobserwowano u dzikich gatunkow
zyta, to migdzy innymi: odporno$¢ na choroby takie, jak rdza brunatna (Kobylansky, 1987)
i maczniak rzekomy (Rzepka, 1988), odpornos¢ na porastanie (Rzepka, 1993), wyleganie
(Rzepka, 1993) czy meska sterylnos¢ (Lapinski, 1977).

Analizy z wykorzystaniem markeréw molekularnych sg powszechnie stosowane do
badania podobienstwa genetycznego a tym samym do ustalenia przydatnosci badanych
obiektow do wzajemnego krzyzowania (Broda, 2004; Sztuba-Solinska, 2005). W celu
przeprowadzenia takich analiz powszechnie stosuje si¢ markery typu RAPD (Random
Amplified Polymorphic DNA) (Williams i in., 1990) i AFLP (Amplification Fragment
Lenght Polymorphism). Dla potrzeb ustalenia podobienstwa genetycznego, ze wzgledu na
niskie koszty przeprowadzenia analizy, niewielka czasochtonno$¢ i pracochtonnosc,
badacze czgsciej decydujg si¢ na wykorzystanie metody z uzyciem markerow RAPD, niz
markeréw AFLP.

Dzikie gatunki zyta nie naleza do szeroko opisywanych w literaturze, dlatego autorzy
pracy zdecydowali si¢ na przeprowadzenie wstepnych obserwacji biologii kwitnienia i
cech struktury plonu przed wykonaniem krzyzowan z gatunkiem uprawnym.

Celem pracy bylo poréwnanie wybranych elementow biologii kwitnienia i cech
struktury plonu 12 dzikich gatunkéw i podgatunkow zyta oraz gatunku uprawnego Secale
cereale ssp. cereale odmiany Walet. Podjeto réwniez probe okreslenia zaleznosci migdzy
cechami fenotypowymi a markerami molekularnymi za pomocg analizy regresji.

MATERIAL I METODY

Doswiadczenie zostalo zalozone we wrzesniu 2006 roku na polu doswiadczalnym
nalezacym do Katedry Genetyki i Hodowli Roslin Akademii Rolniczej im. A. Cieszkow-
skiego (obecnie Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu). Do$wiadczenie zatlozono w
uktadzie blokow losowanych kompletnych w trzech powtdrzeniach. Rozstawa, w jakiej
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wysiane zostaly rosliny wynosita 15 x 20 cm. Doswiadczenie polowe zatlozone bylo na
glebie lekkiej klasy IVb odpowiedniej do uprawy zyta. Warunki pogodowe w czasie
ktoszenia, kwitnienia roslin, zapylania i nalewania ziarniakdw byty nastgpujace: Srednia
temperatura w kwietniu wynosita 10,9°C, w maju 15,1°C, w czerwcu 19,2°C, w lipcu
18,5°C. Srednia suma opadéw w kwietniu wynosita 7,4 mm, w maju — 82,2 mm,
w czerwcu — 44,3 mm oraz w lipcu — 39,6 mm.

Gatunkami i podgatunkami z rodzaju Secale L. wykorzystanymi do badan byly: S. c.
ssp. cereale, odmiana Walet, S. c. ssp. afghanicum, S. c. ssp. ancestrale, S. c. ssp.
dighoricum 5687, S. c. ssp. dighoricum 17785, S. c. ssp. segetale, S. strictum , S. s. ssp.
africanum, S. s. ssp. anatolicum, S. s. ssp. ciliatoglume, S. s. ssp. kuprijanovii, S. vavilovii,
S. Sylvester. Wzorcem w prowadzonych badaniach byt gatunek Secale cereale ssp. cereale
odmiana uprawna Walet. Kazdy gatunek i podgatunek reprezentowato 60 roslin. Dzikie
gatunki zyta bedace obiektem badan pochodzity z terenéw Europy Srodkowej i Wschodniej
oraz Azji. Materiaty roslinne pochodzity z kolekcji prowadzonej w Ogrodzie Botanicznym
— Centrum Zachowania Roéznorodnosci Biologicznej PAN w Warszawie. Odmiana
uprawna Walet wykorzystana jako wzorzec, jest polska odmiang wytworzong przez
Hodowlg Ro$lin DANKO w 1999 roku.

Na polu doswiadczalnym prowadzono obserwacje wybranych cech struktury plonu
takich, jak: liczba kloséw na roSlinie, liczba zdzbet na roslinie, liczba kloskéw w klosie,
liczba ziaren w klosie. Badano rowniez iloSciowe parametry ktosa (dtugos$¢ klosow bez
ostek, zbito$¢ ktosdw), oraz pobierano materiat do zbadania zywotnosci ziaren pytku. Na
polu doswiadczalnym prowadzono réwniez obserwacj¢ terminu i dlugos¢ kloszenia oraz
kwitnienia ro$lin w aspekcie synchronizacji tych terminéw u réznych gatunkéw i pod-
gatunkow zyta. Liczbe ktoséw na ro§linie i liczbe Zdzbet na roslinie badano na 10 roslinach
w kazdym gatunku i podgatunku. Liczbe ktoskéw w klosie, ziaren w klosie i dlugosc¢
ktoséw bez ostek mierzono na 50 klosach (po 5 ktosow na 10 roslinach).

Zbitos¢ ktoséw okreslona zostata ze wzoru (Dubas, 1997):

D= (n-1) x 100/1,

gdzie: D oznacza zbito$¢ klosa, n — liczbe kloskéw w klosie, | — dlugos¢ osadki
ktosowej mierzonej w mm.

Do ustalenia r6znic migdzy gatunkami zastosowano skale opisang przez Dubasa (1997),
w ktorej zbitos¢ <34 charakteryzowata ktosy luzne, 34-37 ktosy $rednio zbite, a >37, klosy
zbite. Do okre$lenia terminu i dtugo$ci kloszenia oraz kwitnienia roslin zastosowano skale
Zadoksa (Zadoks i in., 1974). Jest to skala 100-stopniowa, w ktorej ktoszenie opisywane
jest miedzy 50. (widoczny wierzcholek klosa), a 59. stopniem (caty ktos widoczny).
Kwitnienie natomiast opisywane jest migdzy 60. (ukazanie si¢ pierwszych pylnikow w
srodkowej czeSci najwczesniej zakwitajacych kloséw) i1 70. stopniem (rozpoznanie
pierwszych zaschnietych pylnikow u roslin najpdzniej zakwitajacych).

Zywotnos¢ ziaren pytku okreslano, barwiac je na szkietku mikroskopowym ptynem
Bellinga, a nastgpnie liczac przy uzyciu mikroskopu $wietlnego ziarna zywotne i niezy-
wotne w 10 polach widzenia. Do badan uzyto mieszaniny ziaren pytku pobranego losowo
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z 5 ro$lin. Dla kazdej cechy obliczono srednie arytmetyczne (X) i wspotczynniki zmien-
nosci ze wzoru:
V(%) = (j—c) x 100,

gdzie: V% oznacza wspotczynnik zmiennosci, s — odchylenie standardowe, X —
warto$¢ $rednig. Do oceny rdznic migdzy $rednimi wartoSciami poszczegolnych cech
wykorzystano test Duncana.

Celem okreslenia wspotzalezno$ci obserwowanych cech przeprowadzono analize
korelacji na warto$ciach $rednich dla obiektow. Wyniki tej analizy przedstawiono w po-
staci macierzy wspotczynnikow korelacji (rxy).

W celu przeprowadzenia analizy markeréw molekularnych RAPD, genomowy DNA z
gatunkow i podgatunkéw nalezacych do rodzaju Secale L. izolowano zmodyfikowang
metoda Thompsona i Henry’ego (1995). Reakcje tancuchowej polimerazy (PCR)
przeprowadzano w objetosci 12,5 ul mieszaniny o nastgpujagcym sktadzie: woda
dejonizowana; 1M Tris HCl o pH 8,3; 25 mM MgCl,; BSA; 2mM dNTP; starter-Spmoli/pl;
Taq polimeraza-5U/pl, ekstrakt DNA o stgzeniu — 25 ng/pl w ilosci 0,5 pl. Elektroforeze
przeprowadzono w 1,5% zelu agarozowym z dodatkiem 1 pl bromku etydyny. Sposréd 40
testowanych starterow do dalszych analiz wykorzystano 18. Startery wymieniono i
scharakteryzowano w tabeli 1.

Tabela 1
Startery i ich sekwencje nukleotydowe tworzace polimorfizm pomi¢dzy gatunkami i podgatunkami zyta
Primers and their nucleotide sequences creating polymorphism between rye species and subspecies

Starter Sekwencja nukleotydowa 5° — 3’
Primer Nucleotide sequence 5° — 3’
OPA 01 CAGGCCCTTC
OPA 02 TGCCGAGCTG
OPA 07 GAAACGGGTG
OPA 09 GGGTAACGCC
OPA 10 GTGATCGCAG
OPA 12 TCGGCGATAG
OPA 15 TTCCGACCC

OPA 20 GTTGCGATCC

OPB 10 CTGCTGGGAC
OPB 11 GTAGACCGT

OPB 17 AGGGAACGAG
OPC 18 TGAGTGGGTG
OPD 16 AGGGCGTAAG
OPG 19 GTCAGGCAA

OPH 13 GACGCCACAC

OPI1 02 GGAGGAGAGG
OPJ 12 GTCCCGTGGT

OPJ 20 AAGCGGCCTC

W celu oszacowania podobienstwa genetycznego (GS) badanych obiektow wyliczono
wspotczynniki podobienstwa wedlug wzoru: GS;= 2Na/(N+Nj), gdzie N,y oznacza
liczbe alleli obecnych zaréwno u obiektu a, jak i u obiektu b, N, — liczbg alleli obecnych
u obiektu a, N, — liczbe alleli obecnych u obiektu b (Nei i Li, 1979). Wspotczynniki te
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postuzyty do hierarchicznego grupowania linii metodg S$rednich potgczen. Wyniki
przeprowadzonego grupowania przedstawiono w formie dendrogramu.

Okreslenie wptywu obserwacji markeré6w molekularnych na poszczegdlne cechy
przeprowadzono z zastosowaniem analizy regresji (Hastie i Tibshirani, 1990). Obserwacje
markeré6w molekularnych byly traktowane jako zmienne niezalezne i rozpatrywane
indywidualnie w modelach. Wszystkie hipotezy testowano na poziomie istotnosci
o =0,05. Wszystkie obliczenia wykonano korzystajac z pakietu statystycznego GenStat v.
7.1 (Payne i in., 2003).

WYNIKI

Charakterystyka kloszenia i kwitnienia oraz zywotnoSci ziaren pylku

Poczatek fazy kloszenia roslin badanych gatunkéw miescit si¢ w czasie od 21.04
u gatunku S. c. ssp. ancestrale do 27.06, kiedy ktoszenie rozpoczynaty rosliny gatunku S. s.
ssp. kuprijanovii (tab. 2). Rosliny gatunku Secale cereale ssp. cereale rozpoczynaty fazg
ktoszenia juz 30.04, a wigc 27 dni wczesniej od roslin gatunku ktoszacego si¢ jako ostatni.
Dhlugos$¢ fazy ktoszenia wahata si¢ od 12 (dla roslin gatunku S. vavilovii), do 22 dni u roslin
gatunkow S. strictum i S. s. ssp. ciliatoglume. Srednia dtugos¢ fazy kloszenia roslin
gatunkow 1 podgatunkéw dzikich wyniosta 18 dni. W przypadku roélin gatunku
wzorcowego ktoszenie trwato 15 dni, bylo wigc o trzy dni krotsze niz $rednia dlugosc¢ etapu
kloszenia roslin gatunkow i podgatunkéw dzikich. Roznica pomiedzy dtugoscig ktoszenia
roslin gatunku Secale cereale ssp. cereale, a roslin podgatunku S. c. ssp. afghanicum byta
istotna statystycznie (tab. 2).

Najwcze$niej faz¢ kwitnienia rozpoczynaty ktosy roslin gatunku S. c. ssp. ancestrale
(18.05), a najpozniej ktosy roslin gatunku S. s. ssp. kuprijanovii (16.06) (tab. 2). Dhugos¢
okresu kwitnienia wahata si¢ od 11 dni u roslin gatunku S. s. ssp. anatolicum do 20 dni u
ro$lin gatunku S. vavilovii 1 podgatunku S. c. ssp. segetale. Ro$liny gatunku uprawnego
rozpoczynaty kwitnienie 20.05, a wigc tylko dwa dni pozniej niz ro$liny gatunku
zakwitajacego najwczesniej. Srednio u roslin gatunkéw i podgatunkéw dzikich faza
kwitnienia trwata krocej niz 16 dni. Ro$liny gatunku wzorcowego kwitty 17 dni (tab. 2).

Roéznice migdzy diugosciag etapu kwitnienia roslin gatunku S. c. ssp. cereale, a roslin
podgatunkow S. c. ssp. ancestrale 1 S. c. ssp. segetale byly istotne statystycznie. Rosliny
gatunku wzorcowego kwitly istotnie dtuzej niz rosliny gatunku S. strictum i dwoch jego
podgatunkoéw (S. s. ssp. anatolicum 1 S. s. ssp. kuprijanovii) oraz istotnie krocej niz rosliny
gatunku S. vavilovii (tab. 2).

Zywotnos¢ ziaren pytku u badanych gatunkéw wahata sie od 64% u roélin gatunku S.
c. ssp. dighoricum 5687 do 96% u roslin gatunku S. c. ssp. ancestrale (tab. 3). Srednia
zywotnos¢ ziaren pytku dla gatunku S. c. ssp. cereale wynosita 86%. Istotne statystycznie
roéznice w zywotnosci ziaren pytku wystgpity miedzy gatunkiem wzorcowym a gatunkami
i podgatunkami S. c. ssp. afghanicum, S. c. ssp. ancestrale, S. c. ssp. dighoricum 5687, S.
strictum, S. s. ssp. anatolicum, S. vavilovii.
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Tabela 2
Terminy i dlugo$¢ okresu kloszenia i kwitnienia gatunkéw oraz podgatunkéw w rodzaju Secale
Dates and length of heading and flowering periods in the analyzed species and subspecies
of the genus Secale

Ktloszenie — Heading Kwitnienie — Flowering
G dhugos¢ okresu dhugos¢ kwitnienia
atunek . . . . . T .
Species termin kioszc?nla ktoszenia (dm) termin kw1tnle_n1a (dni) )
date of heading length of heading | date of flowering | length of flowering
period (days) period (days)

8. cereale ssp. cereale (odm. 30.04-14.05 15d 20.05-6.06 17be

— cv. Walet)

S. c. ssp. afghanicum 26.04-16.05 21ab 22.05-8.06 18b

S. c. ssp. ancestrale 21.04-7.05 17¢c 18.05-31.05 14e

S. c. ssp. dighoricum 5687 1.05-17.05 17¢c 25.05-10.06 17bc

S. c. ssp. dighoricum 17785 3.05-19.05 17¢ 27.05-12.06 17bc

S. c. ssp. segetale 1.05-15.05 15d 20.05-8.06 20a

S. strictum 21.05-11.06 22a 15.06-26.06 12f

S. 5. ssp. africanum 17.05-6.06 20b 10.06-24.06 15de

S. s. ssp. anatolicum 22.05-11.06 21ab 15.06-25.06 11f

S. s. ssp. ciliatoglume 6.05-27.05 22a 3.06-17.06 15de

S. s. ssp. kuprijanovii 27.05-13.06 18¢c 16.06-28.06 12f

S. vavilovii 19.05-30.05 12¢ 3.06-22.06 20a

S. sylvestre 29.04-15.05 18¢c 19.05-3.06 16cd

Srednia

Mean 18 15,7
NIR() 05— LSD0_05: 1,6 NIRO 05 — LSD0,05: 1,6

Srednie warto$ci oznaczone ta samag litera nie r6znig si¢ istotnie na poziomie a=0,05 (wg testu Duncana)
Mean values marked with the same letter do not differ significantly at a=0.05 (acc. to Duncan’s test)

Tabela 3
Zywotno$¢ ziaren pyltku
Vitality of pollen grains

Gatunck Zywqtnos'é ziaren pyi'ku
. Vitality of pollen grains
Species - -
x min—max

S. cereale ssp. cereale (odm. — cv. Walet) 86de 76-99
S. c. ssp. afghanicum 93ab 87-99
S. c. ssp. ancestrale 96a 91-100
S. c. ssp. dighoricum 5687 64g 52-77
S. c. ssp. dighoricum 17785 90bcd 81-99
S. c. ssp. segetale 92abc 87-99
S. strictum 78f 80-98
S. s. ssp. africanum 87cde 80-93
S. 5. ssp. anatolicum 96a 81-99
S. s. ssp. ciliatoglume 82ef 76-99
S. s. ssp. kuprijanovii 9labced 86-98
S. vavilovii 95ab 89-99
S. sylvestre 90bced 82-99
NIR g5 —LSDys 5,2

Srednie warto$ci oznaczone ta sama litera nie r6znig si¢ istotnie na poziomie o = 0,05 (wg testu Duncana)
Mean values marked with the same letter do not differ significantly at . = 0.05 (acc. to Duncan’s test)
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Cechy klosa

Dhugos¢ klosa u poszczegolnych gatunkoéw wahata si¢ od 6 cm dla roslin gatunku S.
sylvestre do 12,9 cm dla roélin gatunku S. strictum. Srednia dtugo$é klosa roélin gatunku
S. c. ssp. cereale wynosita 9,6 cm i byla wyzsza od sredniej dtugosci ktosow u roslin trzech
gatunkow (S. c¢. ssp. segetale, S. s. ssp. ciliatoglume, S. sylvestre) (tab. 4). Sposrod
badanych roslin podgatunkoéw gatunku S. cereale, tylko podgatunek S. c. ssp. dighoricum
17785 miat istotnie r6zng od gatunku uprawnego, dtugo$¢ klosa. Srednia zbitosé¢ ktosow u
ro$lin badanych gatunkow wahata si¢ od 18,8 dla gatunku S. sylvestre, do 40,4 dla gatunku
S. c. ssp. dighoricum 5687 (tab. 4). Wynika z tego, ze w rodzaju Secale L. mozna stwierdzié¢
wystepowanie wszystkich trzech rodzajow kltosow — luznych, $rednio zbitych i zbitych.
O duzym wyrownaniu zbitosci klosow $wiadczyl niewielki wspodtczynnik zmienno$ci
obliczony dla badanych gatunkéw i podgatunkow.

Tabela 4
Ilo$ciowe cechy klosa
Quantitative traits of the spike
Dlugo$¢ ktosa Zbitos¢ ktosa
Gatunek : . !
Species _ Spll.(e length _ Splke density
P x | min—max | V% x | min—max | V%

S. c. ssp. cereale (odm.— cv. Walet) 9,6def 7-11,3 17,8 32,6e 29,3-34 18,6
S. c. ssp. afghanicum 10,4bcd 7,5-16 16,3 33,4de 29,3-35,1 18,0
S. c. ssp. ancestrale 10cde 6,8-12 17,0 36bcd 30,1-37,2 16,7
S. c. ssp. dighoricum 5687 10,6bc 9,5-13 16,0 40,4a 33,5-42.8 14,9
S. c. ssp. dighoricum 17785 11b 7-13 15,5 29,1f 26,1-34,2 20,6
S. c. ssp. segetale 9,2ef 7,5-14 18,5 28,8f 27,1-32,7 20,8
S. strictum 12,9a 11,5-15 13,2 37,1abc 32,5-35,6 16,2
S. 5. ssp. africanum 12,3a 8-17,5 13,8 36,2bcd 30,9-41,3 16,6
S. 5. ssp. anatolicum 11,3b 8,5-14,5 15,0 32, 4ef 26,7-36,4 18,5
S. 5. ssp. ciliatoglume 8,7f 6-10,5 19,5 35,4cde 30-38,4 16,9
S. 5. ssp. kuprijanovii 10,6bc 7,5-12,8 16,0 39,1ab 32,1-41,8 15,3
S. vavilovii 10,4bcd 7-12 16,3 24,5¢ 23,6-30,2 24,5
S. sylvestre 6g 5,7-8,2 28,3 18,8h 16,5214 31,9
NIRg s — LSDg 05 0,9 3,3

Srednie warto$ci oznaczone ta sama litera nie r6znig sig istotnie na poziomie a=0,05 (wg testu Duncana)
Mean values marked with the same letter do not differ significantly at a=0.05 (acc. to Duncan’s test)

Cechy struktury plonu ziarna

Liczba zdzbel na roslinie wahata si¢ §rednio od 6 dla S. c. ssp. dighoricum 5687, do 23,8
dla gatunku S. s. ssp. africanum (tab. 5). Gatunki i podgatunki nalezace do S. cereale
charakteryzowaly si¢ mniejszg liczbg zdzbel na ro$linie niz podgatunki nalezgce do
gatunku S. strictum. Wysoki wspdlczynnik zmiennosci wskazywat na mate wyréwnanie
pod wzgledem tej cechy u badanych gatunkow. Warto podkresli¢, ze gatunek kontrolny
charakteryzowat si¢ najwickszym wyrownaniem liczby zdzbet na ro$linie.

Srednia liczba ktosow na ro$linie wahata sie od 5 (dla S. c. ssp. ancestrale) do 22 (dla
S. strictum) (tab. 5). Istotne réznice $redniej liczby kloséw na roslinie wystapity miedzy S.
c. ssp. cereale, a gatunkami i podgatunkami: S. c¢. ssp. ancestrale S. c. ssp. dighoricum,
5687 S. strictum, S. s. ssp. africanum, S. s. ssp. anatolicum. Podobnie jak w przypadku
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sredniej liczby zdzbet na ros$linie zmiennos$¢ dla gatunku S. c. ssp. cereale byla mniejsza
niz u pozostalych badanych gatunkéw i podgatunkow (tab. 5).

Tabela 5
Charakterystyka cech struktury plonu
Characteristics of the crop structure features

Liczba M.O?OW Liczba ,Zqz.be% Liczba ktoskow w klosie| Liczba ziaren w ktosie
na roslinie na roslinie Number of spikelets per | Number of grains per
Gatunek Number of spikes per | Number of stalks per 5P p & p
. spike spike
Species plant plant
My, £ [min e, £ min iy, £ min iy,
max max max max

S. cereale ssp.

9.8de 8-15 28,1 9.8cd 8-15 31,1  28,6ef 22-34 19,3  42f 3648 19,8
cereale (Walet)

S. c. ssp. lled 7-16 342 108c 7-16 47,8 306cde 22-38 18,0 48de 39-52 17,3
afghanicum

S. c. ssp. ancestrale  5f 3210 344 113c  3-10 50,6 268f 1242 20,6 44ef 4049 189
S. c. ssp.

dichonieum 5687 13¢ 7-30 603 58  7-30 60 36b 1854 153 59a 5262 14,1
S. c. ssp.

dighoricum 17785 79ef 59 356 154b 59 37 354b 1844 156  S56ab 51-60 14,8

S. c. ssp. segetale 9de 2-10 51,9 8,1de 2-10 39,2 30,2de 14-38 183 37g 3046 224
S. strictum 22a 7-40 54,5 1490  7-40 56,7 33,6bc 22-42 16,4 53bc 4759 157
S. s. ssp. africanum__16,5b 634 48,6 2382 634 48 32,2cd 20-52 17,2 46def 42-54 18,0

S. 5. ssp. 176 1028 36,5 17b  10-28 492 334bc 1846 16,5 42f 3850 19,8
anatolicum

S. 5. ssp. 11,4cd 421 435 173b 421 424 236g 1628 234  46def 42-49 18,0
ciliatoglume

S.s.ssp. 10.7ed 4 17 536 118c  4-17 378 268f 1440 20,6 S0cd 4354 16,6
kuprijanovii S

S. vavilovii IZ’ZCd 720 41,1 llc 720 402  40,6a 3456 13,6 59a  51-66 14,1
S. sylvestre 57f 3-10 404 10,6cd 3-10 453 20h 2048 27.6 3lh 2639 268
NIRgos— LSDgos 2.9  — — 26 — 30 — 45 —

Srednie warto$ci oznaczone ta sama litera nie r6znig si¢ istotnie na poziomie o = 0,05 (wg testu Duncana)
Mean values marked with the same letter do not differ significantly at . = 0.05 (acc. to Duncan’s test)

Dla analizowanych gatunkow $rednia liczba ktoskéw w klosie wahata si¢ od 20 u roslin
S. sylvestre do 40,6 dla roslin gatunku S. vavilovii. Badane gatunki charakteryzowaty si¢
duzym wyréwnaniem wartosci tej cechy, na co wskazywaly niskie wspotczynniki
zmiennoSci (tab. 5). Istotnych réznic w $redniej liczbie ktoskéw w klosie nie zanotowano
pomigdzy roslinami gatunku uprawnego, a S. c. ssp. afghanicum, S. c. ssp. ancestrale, S. c.
ssp. segetale oraz S. s. ssp. kuprijanovii. Srednia liczba ziaren w klosie u ro$lin badanych
gatunkow wahata si¢ od 31 dla gatunku S. sylvestre do 59 dla gatunku S. vavilovii i
podgatunku S. s. ssp. dighoricum 5687. Tylko u roélin gatunku S. sylvestre i podgatunku S.
c. ssp. segetale stwierdzono istotnie nizsza niz u gatunku uprawnego liczbe ziaren w klosie.

Analiza korelacji

Wyniki przeprowadzonej analizy korelacji pomigdzy wszystkimi charakteryzowanymi
cechami wskazuja na bardzo silne dodatnie skorelowanie liczby zdZbetl na roslinie z liczba
ktosow na roslinie, dlugosci kwitnienia z liczbg ktoséw na roélinie, dtugosci kwitnienia z
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liczba zdzbet na roslinie oraz dtugosci kwitnienia z dtugoscig ktosa. Obserwowano ponadto
istotng wspodtzaleznos$¢ dtugosci ktosa z: liczbg ktosow na roslinie, liczbg Zdzbet na roslinie
i liczbg ktosow w ktosie, dtugosci ktoszenia z liczbg zdZbet na roslinie, liczby ktoskow w
ktosie z liczbg ziaren w klosie (na poziomie istotnosci o = 0,01) oraz dlugosci klosa z:
liczba ziaren w klosie i zbitoscig klosow (na poziomie istotnosci o = 0,05) (tab. 6).
Wszystkie istotne statystycznie wspotczynniki korelacji mialy wartosci dodatnie. Diugosé
ktosa byta skorelowana z wszystkimi cechami struktury plonu i struktury klosa. Nie
stwierdzono natomiast zadnych wspotzalezno$ci miedzy zywotno$cig ziaren pytku, a
pozostatymi badanymi cechami (tab. 6).

Tabela 6
Wspélezynniki korelacji pomiedzy badanymi cechami
Correlation coefficients between the examined traits
Cecl}a cl c2 c3 c4 c5 c6 c7 c8 c9
Trait

cl liczba kloséw na roslinie 1
number of spike per plant

liczba zdZbet na roslinie ok
c2 number of stalks per plant 0,965 !

3 liczba ziaren w klosie . 0407 0304 |
number of grains per spike

o4 liczba k{osko_w w klosie 0401 0405  0763%* 1
number of spikelets per spike

c5 ZDitost Kosow 0,523 0468 0423 0134 1
spike density

dhugos¢ klosa

spike length
zywotnos$¢ ziaren pytku

c6 0,729%* 0,733** 0,623* 0,69** 0,626% 1

7 VO . 0474 0382 0394 -0,132 -048 0,155 1
vitality of pollen grains

og dlugosé okresu kloszenia 0,677% 0,685* 0258 0208 0242 0486 -0343 1
length of heading period

oo dhugosé kwitnienia 0,845%%* 0.82%* (0353 0306 0,583  0831%* 0,156 0522 1

length of flowering period
* Istotne na poziomie a = 0,05; Significant at o = 0.05
** Istotne na poziomie o = 0,01; Significant at 0. = 0.01
*** Jstotne na poziomie o= 0,001; Significant at o = 0.001

Analiza podobienstwa genetycznego

Dziewigtnascie starterow wykorzystanych do badan (sekwencje starterow podano w
tabeli 1.) generowato tgcznie 92 prazki polimorficzne. Jeden starter generowat srednio 4,8
polimorficznych produktow amplifikacji. Najwigcej polimorficznych produktow
amplifikacji (15 prazkoéw) generowat starter OPB 11.

Zaleznosci migdzy badanymi gatunkami przedstawiono za pomoca dendrogramu
wykreslonego na podstawie indeksu podobienstwa (rys. 1). Wspdtczynniki podobienstwa
genetycznego miedzy wszystkimi analizowanymi obiektami przedstawiono w tabeli 7.
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Rys. 1 Dendrogram podobienstwa genetycznego dzikich gatunkow i podgatunkéw zyta
Fig. 1. Dendrogram of genetic similarity between wild species and subspecies of rye

Tabela 7

Wspélezynniki podobienstwa genetycznego miedzy gatunkami i podgatunkami zyta
Genetic similarity coefficients between species and subspecies of rye

Gatunek 1203456789 1w0]n|12]i13
Species

1- 8. cereale ssp. cereale (Walet) 1,00

2- 8. c. ssp. afghanicum 0,32 1,00

3— 8. c. ssp. ancestrale 0,46 0,55 1,00

4— 8. c. ssp. dighoricum 5687 0,52 044 047 1,00

5- 8. c. ssp. dighoricum 17785 0,51 0,38 0,34 0,51 1,00

6—S. c. ssp. segetale 0,44 046 035 0,51 0,55 1,00

7—S. strictum 0,47 045 035 0,60 0,52 041 1,00

8—S. s. ssp. africanum 043 0,63 0,63 051 051 045 0,54 1,00

9— 8. s. ssp. anatolicum 0,48 0,52 036 0,68 0,58 045 0,69 0,58 1,00

10— S. s. ssp. ciliatoglume 0,58 0,52 0,61 049 044 046 033 041 039 1,00

11— 8. 5. ssp. kuprijanovii 049 043 0,57 054 047 038 0,69 0,58 0,59 0,38 1,00

12— 8. vavilovii 0,49 048 048 081 0,52 037 0,64 055 0,74 040 0,58 1,00

13— 8. sylvestre 0,68 037 042 053 039 037 039 039 042 061 0,53 0,50 1,00

Badane gatunki i podgatunki utworzyty trzy grupy podobienstwa. W grupie I znalazty
si¢ dwa gatunki: S. c. ssp. cereale, S. sylvestre podobne do siebie w 68% oraz jeden
podgatunek S. s. ssp. ciliatoglume podobny do dwoch pozostatych w 60% (tab. 7). Grupe
druga stanowity dwa podgatunki (S. c. ssp. dighoricum 177851 S. c. ssp. segetale) nalezace
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do gatunku S. cereale. Podobienstwo genetyczne miedzy tymi gatunkami wyniosto 58%
(tab. 7) Trzecig najbardziej réznorodng grupe podobienstwa utworzyly pozostate gatunki i
podgatunki. Znalazty si¢ w niej trzy podgrupy: podgrupa 1 —S. s. ssp. anatolicum, S. s. ssp.
dighoricum 5687, S. vavilovii, podgrupa 2: S. strictum i S. s. ssp. kuprijanovii, podgrupa 3:
S. c. ssp. afghanicum, S. c. ssp. ancestrale i S. s. ssp. africanum. Podobienstwo w tej grupie
wahato si¢ od 62% miedzy S. c. ssp. ancestrale i S. s. ssp. africanum do 81% migdzy S. s.
ssp. dighoricum 5687 1 S. vavilovii (tab. 7).

Wszystkie trzy wydzielone na podstawie analiz markerowych grupy podobne byty do
siebie w okoto 45% (tab. 7).

Sposrod wszystkich badanych gatunkow najmniej podobne okazaty si¢ gatunki S. c. ssp.
cerealei§. c. ssp. afghanicum. Gatunki te byty podobne do siebie tylko w 32%. Najwyzsze
sposrod wszystkich badanych gatunkéw podobienstwo wykazaty S. s. dighoricum 5687 i
S. vavilovii. Wynosito ono okoto 81% (tab. 7).

Wstepna molekularna charakterystyka zalezno$ci polimorfizmu DNA z cechami

biologii i struktury plonu

Ze wszystkich rozwazanych w pracy markerow 11 istotnie statystycznie charakteryzo-
wato liczbg ktoséw na roslinie (tab. 8). Wspotczynnik determinacji wynosit od 25,4% (dla
OPA12 ~995 i OPAI12 ~1100) do 47% (dla OPAQ9 ~398). Obecnos¢ prazkow dla
wszystkich markerow zwigzana byta ze wzrostem liczby ktosow na roslinie. Liczbg zdZbet
na ro$linie charakteryzowato 9 markerow (tab. 8). Wyjatek stanowit marker OPA09 ~700,
ktory wskazywal na obnizenie warto$ci tej cechy. Wartosci R* wynosity od 25,1% (dla
OPI02 ~515) do 52,8% (dla OPAQ9 ~398). Zmiennos¢ wartosci liczby ziaren w klosie
charakteryzowana bylta przez osiem produktow amplifikacji (tab. 8). Procent zmiennosci
cechy objasnianej przez poszczegoélne markery wynosit od 24,9% (dla OPA15 ~400 i
OPI02 ~515) do 38,1% (dla OPI02 ~360). Cztery markery zwigzane byly z obnizeniem
warto$ci cechy i cztery ze wzrostem liczby ziaren w klosie. Markery zamieszczone w tabeli
8 istotnie charakteryzowaly wspolczynnikiem regresji liczbe kloskéw w klosie. Z
osiemnastu starterow siedem wskazywato na redukcje warto$ci cechy. Wartosci R?
wynosily od 25,6% (dla OPI02 ~515) do 62,6% (dla OPA12 ~1300).

Zbito$¢ klosow charakteryzowana byla przez trzy markery (tab. 9), a kazdy z nich
wyjasnial zmienno$¢ wartosci zbitosci ktosow w 42,2%. Tylko marker OPD16 ~506
wskazywat na wzrost wartosci obserwowanej cechy. Najwigcej markerow istotnych
(dziewigtnascie) charakteryzujacych ceche fenotypows uzyskano rozwazajgc dtugosé
ktoséw bez ostek (tab. 9). Dziesie¢ z nich zwigzanych jest z obnizeniem wartos$ci
obserwowanej cechy. Zmiennosci dlugosci ktosa charakteryzowanej przez poszczegdlne
markery wahala si¢ od 25,7% (dla OPI02 ~515) do 51,7% (dla OPC18 ~498). Procent
zmienno$ci zywotnosci ziaren pytku scharakteryzowanej przez poszczegodlne markery
ksztattowat si¢ od 25,2% (dla OPB11 ~396) do 60,7% (dla OPD16 ~344 i OPG19 ~396)
(tab. 9). Dlugos$¢ kloszenia charakteryzowana byta przez siedem markeréw (tab. 9), przy
czym jedynie OPA12 ~344 zwigzany byl z obnizeniem wartosci cechy. Na szczegolng
uwage zasluguje marker scharakteryzowany symbolem OPA17 ~1100, ktéry w az 98,7%
wyjasnial zmienno$¢ dtugosci ktoszenia.
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Tabela 8

Markery molekularne zwiagzane z cechami struktury plonu
Molecular markers associated with the features characterizing the yield

Symbol markera Marker symbol

Ocena wspotczynnika regres;ji
Estimates of regression coefficients

Procent wyjasnianej zmiennos$ci
Percentage of variation accounted

Markery molekularne zwigzane z liczbg ktoskow w ktosie
Molecular markers associated with number of spikelets per spike

OPA12 ~1300 8,84 %% 62,6
OPA20~700 —7,92%%* 51,4
OPB11 ~390, OPB11 ~490 -9,27%* 50,1
OPA12 ~510 8,45%* 49,8
OPA12 ~420 8** 49,5
OPC18 ~496 10,4%* 45,5
OPA12 ~396 8,49* 40,5
OPB11 ~700 -8,49% 40,5
OPB17 ~506, OPJ20 ~370 7,66* 39,3
OPG19 ~750 6,93* 30,6
OPB10 ~680 6,25% 28,6
OPA20 ~600 -8,51* 27,4
OPD16 ~506 11,48% 27,2
OPA09 ~2036, OPJ12 ~940 -11,48* 27,2
OPI02 ~515 7,11* 25,6
Markery molekularne zwigzane z liczba ziaren w klosie

Molecular markers associated with number of grains per spike
OPI02 ~360 10,55% 38,1
OPB10 ~680 9,57* 29,7
OPA09 ~2036, OPJ12 ~940 -17,5% 28
OPD16 ~506 17,5* 28
OPB11 ~1636 -12,59* 26,1
OPA15 ~400 -8,95% 24,9
OPI02 ~515 10,6* 24,9

Markery molekularne zwiagzane z liczba zdzbet na ro$linie

Molecular markers associated with number of stalks per plant
OPA12~1636 7,44%* 53,2
OPA09 ~398 9,48** 52,8
OPA02 ~370 9,19%* 49
OPA07 ~1100 11,4* 39,7
OPD16 ~1018 6,75* 33,6
OPB17 ~506, OPJ20 ~370 5,88* 29,9
OPA09 ~700 -5,43% 27,8
OPI02 ~515 6,04* 25,1

Markery molekularne zwigzane z liczbg ktoséw na roslinie

Molecular markers associated with number of spikes per plant
OPA09 ~398 10,32%** 47
OPA12~1636 7,99%* 45,9
OPA02 ~370 10,15%* 45,1
OPA07 ~1100 12,98* 39,3
OPB17 ~506, OPJ20 ~370 7,16* 35,1
OPD16 ~1018 7,35% 29,6
OPA09 ~850, OPB10 ~900 6,18* 27,5
OPA12~995, OPA12~1100 6* 25,4

Istotny statystycznie zwigzek z dlugoscig kloszenia wykazywato 11 markerow (tab. 9).
Wydluzenie czasu ktoszenia charakteryzowato wspotczynnikiem regresji osiem markerow.
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Procent zmiennos$ci obserwowanej cechy przez poszczegolne markery wynosit od 24,9%
do 59,5% (tab. 9).

Tabela 9
Markery molekularne zwiazane z biologia kwitnienia
Molecular markers associated with flowering biology

Symbol markera Ocena wspotczynnika regresji Procent wyjasnianej zmiennos$ci
Marker symbol Estimates of regression coefficients Percentage of variation accounted
Markery molekularne zwiazane ze zbito$cig ktosow
Molecular markers associated with spike density
OPD16 ~506 14,95* 42,2
OPA09 ~2036, OPJ12 ~940 -14,95* 42,2
Markery molekularne zwiazane z dtugoscia ktosa
Molecular markers associated with spike length

OPC18 ~496 3,405%* 51,7
OPD16 ~506 4,58%* 51

OPA09 ~2036, OPJ12 ~940 -4,58%* 51

OPA12 ~396 2,77%* 45,7
OPBI11 ~700 -2,77%* 45,7
OPD16 ~720 2,255% 41,8
OPA12 ~510 2,392%* 40

OPA09 ~700 -2,258% 39,5
OPBI11 ~1636 -2,87* 34,2
OPA02 ~370 2,8% 32

OPBI11 ~396 -2,175% 31,5
OPA12 ~1636 2,158%* 30,9
OPA12 ~1300 2,033* 30,3
OPB11 ~390, OPB11 ~490 -2,337* 29,9
OPA09 ~506 -1,955% 29,1
OPB11 ~900 -2,031* 26,3
OPI02 ~515 2,207* 25,7

Markery molekularne zwiazane z zywotnoscia ziaren pytku.
Molecular markers associated with viability of pollen grains

OPD16 ~344, OPG19 ~396 -25,67%* 60,7
OPB11 ~1400 -10,57* 32,3
OPBI11 ~396 -10,39* 25,2

Markery molekularne zwiazane z dtugo$cia okresu kloszenia
Molecular markers associated with length of heading period

OPA(7 ~1100 14,25%** 98,7
OPA09 ~398, OPA07 ~760, OPA15 ~370,
OPBI11 ~506 72T 424
OPA12 ~344 -7,27%* 42,4
OPA02 ~370 6,68%* 34,4
Markery molekularne zwigzane z dlugoscia okresu kwitnienia
Molecular markers associated with length of flowering period
OPA02 ~370 2%* 59,5
OPA09 ~700 -1,45%* 56,4
OPA09 ~506 -1,286%** 45
OPA12 ~1636 1,361%* 42,9
OPD16 ~720 1,19% 373
OPH13 ~800, OPH13 ~900 1,125% 30,4
OPA09 ~398, OPA07 ~760, OPA15 ~370 1,409* 24,9
OPA12 ~344 -1,409* 24,9
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Startery OPA12, OPA9 i OPA11 charakteryzowaly si¢ najwigksza liczbg uzyskanych z
nich markerow, ktdre istotnie wptywaty na zmienno$¢ dziewigciu rozwazanych w pracy
cech fenotypowych (liczby ktoséw na roslinie, liczby zdzbet na roslinie, liczby ktoskow w
ktosie, liczby ziaren w klosie, dlugosci ktosow, zbitosci ktosow, zywotnos$ci ziaren pytku
dlugosci ktoszenia oraz dtugos$¢ kwitnienia). Startery te generowaly odpowiednio 15, 14 1
13 markerow.

DYSKUSJA

Wspdlczesna hodowla zbdz zmierza w kierunku otrzymywania nowych jeszcze lepiej
niz dotychczas plonujacych odmian, charakteryzujacych si¢ duza odpornoscig na choroby,
patogeny i niekorzystne warunki abiotyczne. Problem z osiagnigciem tych celow w
hodowli zyta jest $cisle powiazany z matg zmiennosciag w gatunku Secale cereale. O
problemie niewielkiej zmiennosci genetycznej w rodzaju Secale pisali juz Ruebenbauer
(1975), Koczowska (1977), czy Wolski (1983). Lapinski (1977), Kobylansky (1987),
Wegrzyn (1988) i Rzepka-Plevnes (1995) stwierdzili, ze dzikie gatunki Zyta moga stanowi¢
cenne zrodlo gendw cech uzytkowych przydatnych w hodowli, a wykorzystanie ich jako
materiatu wyjsciowego do krzyzowan mogloby znacznie poszerzy¢ pule genowa gatunku
S. c. ssp. cereale. Krzyzowania prowadzone mi¢dzy gatunkami dzikimi i uprawnymi czgsto
nie byly uwienczone sukcesem. Wigzato si¢ to z dwoma zasadniczymi problemami:
obnizong plodnoscig mieszancow (poprzez zaburzenia w podziatach komoérkowych)
(Ruebenbauer, 1971) oraz stabg jakos$cig otrzymanego plonu (Wegrzyn, 1988). Rzepka-
Plevnes (1995) zwracala rowniez uwage na bardzo niskg odziedziczalno$¢ cech o duzym
znaczeniu dla hodowli zyta. W celu uniknigcia wyzej opisanych problemow warto jak
najlepiej scharakteryzowa¢ dzikie gatunki i podgatunki zyta przed przeprowadzeniem
krzyzowan w obregbie rodzaju Secale. Przydatne wydaje si¢ dobre scharakteryzowanie
zarowno termindw kwitnienia i ktoszenia, ilo§ciowych parametrow klosa takich jak
dhugosc i zbitos¢ klosa, ale takze zywotnos$ci ziaren pytku.

Dhlugos¢ ktoséw zyta uprawnego waha si¢ od 5 do 15 cm (Jasinska i Kotecki, 1999).
Duza zmiennos¢ tej cechy mozna stwierdzi¢ zapoznajac si¢ z pracami Mackiewicz i Brody
(2004), Galek (2003) czy Kubickiej (2006). Dtugosci ktosa uzyskane w niniejszej pracy
mieszcza si¢ w zakresie dlugosci podanym przez cytowanych wyzej autoréw Warto
podkresli¢, ze gatunki i podgatunki dzikie charakteryzowaty sie ktosami dtuzszymi niz
gatunek uprawny. Zbitos$¢ klosa jest cechg czesto okreslang w badaniach majacych na celu
charakterystyke zboz. Badania podaja, ze zbitos¢ kltosow u zyta waha si¢ od 28,2 (Galek,
2003) do 68,6 (Mackiewicz i Broda, 2004). Wyniki uzyskane w badaniach wiasnych
wskazuja, ze rodzaj Secale L. charakteryzuje si¢ klosami zarowno luznymi, $rednio
zbitymi, jak i zbitymi. Zarowno ktosy luzne, jak i silnie zbite nie sg pozadane w praktyce
rolniczej. Klosy luzne ulegaja czesciej osypywaniu sie, natomiast klosy zbyt zbite sa
bardziej podatne na porastanie a ziarniaki rozwijajace si¢ w tego typu ktosach sg mniej
dorodne (Jasinska i Kotecki; 1999). W swietle tych informacji mozna sadzi¢, ze badane w
tej pracy gatunki i podgatunki dzikie moga by¢ materialem do dalszych prac,
charakteryzujacym si¢ pozadana zbito$cig ktosa. Wyjatkiem moze by¢ jedynie gatunki S.
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sylvestre 1 S. vavilovii, ktorych luzne klosy moga okaza¢ si¢ przeszkoda w uzyskaniu
cennego materiatu do hodowli.

Termin poczatku ktoszenia i kwitnienia zalezy od warunkow pogodowych i temperatury
powietrza (Plarre iin., 1979). W kazdym roku data rozpoczecia ktoszenia i kwitnienia moze
by¢ inna. W pracy Mackiewicz i Brody (2004) ktoszenie rozpoczynalo si¢ juz 4.05 i trwato
3 do 9 dni. W roku prowadzenia badan gatunki i podgatunki dzikie ktosity si¢ nawet 14 dni
wczesniej 1 ten etap rozwoju generatywnego trwat nawet do 22 dni. Literatura podaje, ze
bez wzgledu na date rozpoczecia kloszenia, kwitnienie rozpoczyna si¢ 7-15 dni po
wykloszeniu jak podajg Jasinska i Kotecki (1999), lub wedtug Dubasa (1997) 10-14 dni po
wykloszeniu. Kwitnienie w warunkach polowych, w zalezno$ci od pogody i temperatury
trwa za$ od 5-10 dni (Ruebenbauer, 1971). Wyniki otrzymane w niniejszej pracy wskazuja
na wydtuzenie dlugosci kloszenia u gatunkow i podgatunkow dzikich nawet do 20 dni.
Znaczne zwigkszenie dtugos$ci trwania kwitnienia moze by¢ niewatpliwie zaletg 1 pozwolié
na lepsza organizacj¢ prac hodowlanych majacych na celu przeprowadzenie krzyzowan
miedzygatunkowych w rodzaju Secale L. W praktyce ze wzgledu na pdzny termin
kwitnienia podgatunkow nalezacych do gatunku S. strictum otrzymanie mieszancow
tychze podgatunkow moze okazac si¢ trudne ze wzgledu na synchronizacje termindéw
kwitnienia. Jednak nie jest niemozliwe. Pomocna moze okaza¢ si¢ tutaj wiedza dotyczaca
przyspieszania lub opdzniania wegetacji zyta poprzez wczesniejszy lub opdzniony siew
ziarna jesienig (Tarkowski, 1983).

Produkcja duzej ilo$ci wysoce zywotnego pytku daje gwarancj¢ wysokiej efektywnosci
zawigzywania ziarniakow w trakcie krzyzowan. Zywotno$¢ ziaren pytku dzikich gatunkow
i podgatunkow zyta opisywana powyzej jest wyzsza niz zywotno$¢ ziaren pytku tychze
gatunkoOw opisana, przez Mackiewicz-Karolczak i Brode (2002). W badaniach
Mackiewicz-Karolczak i Brody (2002) zywotno$¢ ziaren pyltku dzikich gatunkow i
podgatunkow wahata si¢ od 81% do 89%, byta wigc srednio o 8%-10% nizsza niz ta, ktorg
otrzymano w trakcie prowadzenia badan wlasnych. Roznice w zywotnosci ziaren pytku
mogly by¢ wywotane warunkami prowadzenia doswiadczenia. Badania Mackiewicz-
Karolczak i Brody (2002) prowadzone byly w warunkach szklarniowych, a wigc
niekorzystnych ze wzgledu na podwyzszong temperature.

Che¢ uzyskania z jednej rosliny duzej liczby ziarniakéw dobrej jakos$ci o wysokiej
zdolnosci do kietkowania uzasadnia koniecznos$¢ scharakteryzowania badanego materialu
ros§linnego pod katem wybranych elementow struktury plonu takich, jak: liczba ktosow i
zdzbel na roslinie oraz liczba ktoskow i ziaren w klosie. O tym jak duze moze by¢ znaczenie
warto$ci wazniejszych cech plonotworczych przy doborze komponentéw do krzyzowania
wspominata Chrzastek (2006), w swojej pracy nad owsem.

Dane literaturowe wskazuja, ze w zaleznos$ci od gestosci siewu zyto uprawne wytwarza
od trzech do nawet kilkudziesieciu pedow bocznych u jednej ro$liny (Kubicka, 2004), a w
warunkach polowych wytwarza najcze$ciej srednio cztery pedy boczne (Dubas, 1997).
Przy rozstawie zastosowanej w do§wiadczeniu (15 x 20 cm) uzyskiwano $rednio od 4,9 do
23,8 zdzbel. Gatunek uprawny tworzyt $rednio prawie jedenascie zdzbel, tym samym
wynik ten byl w niniejszych badaniach prawie dwukrotnie wyzszy od wynikow
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uzyskanych przez badaczy wspomnianych wyzej. Wyniki otrzymane w warunkach
doswiadczalnych sg wyzsze od tych otrzymywanych w warunkach polowych ze wzgledu
na wigkszg rozstawe rzedow zastosowang w doswiadczeniach niz tg, ktdérg powszechnie
stosuje si¢ w rolnictwie (12-15 cm) (Jasinska 1 Kotecki, 1999). Analizujac wyniki uzyskane
w trakcie badania liczby klosow na roslinie stwierdzono, ze sg one zblizone do omawiangj
wczesniej liczby zdzbetl na roslinie. Na istniejgce miedzy tymi dwoma cechami zaleznosci
wskazuje miedzy innymi wysoki wspotczynnik korelacji (istotny na poziomie 0,001).
Liczba ktoskéw w klosie uzyskana w opisanym do$wiadczeniu wahata si¢ w od 20 do 40
ktoskow w jednym klosie. Gatunek uprawny charakteryzowal si¢ srednio liczbg 28,6
ktoskow w klosie. Prace innych autorow wskazujg na podobne wartosci tej cechy u zyta
uprawnego: 26,9-30,6 (Kociuba, 2004), 31,3 (Mackiewicz i Broda, 2004). Na tle tych
danych znaczna liczba gatunkéw i podgatunkow dzikich charakteryzuje si¢ wyzsza
warto$cia tej cechy. Obecno$¢ istotnych korelacji miedzy liczbg ktoskéw i ziaren w klosie
wykazywali migdzy innymi Szwed-Urba$ i Segit (2004) i Dopka (2004). Podobne
zalezno$ci wykazano rowniez w przeprowadzonych badaniach.

Nowoczesna hodowla roslin prowadzi selekcje przy pomocy narzedzi biotechnolo-
gicznych wykorzystujacych miedzy innymi markery molekularne. O ich duzym znaczeniu
w badaniu podobienstwa genetycznego oraz okreslaniu przydatnosci poszczegodlnych
gatunkow do prac hodowlanych ze wzglgdu na ich cenne wlasciwosci pisali miedzy innymi
Masoj¢ (2002), Broda (2004) oraz Sztuba-Solinska (2005). Czgsto autorzy wskazuja na
niemozno$¢ otrzymania ptodnych mieszancéw w krzyzowkach miedzygatunkowych.
Wiagze si¢ to niejednokrotnie z dystansem genetycznym migdzy gatunkami
uniemozliwiajacym zawigzywanie si¢ ziarniakow. Przeprowadzenie prostych i
skutecznych analiz molekularnych pozwoli na ustalenie podobiefistwa pomiedzy
gatunkami a tym samym wstepne ustalenie, ktore z krzyzowan moga okazaé sig
niewykonalne.

Podobienstwo genetyczne migdzy gatunkami zyta ustalone na podstawie markerow
RAPD wskazuje na to, ze odmiany w obrebie gatunku uprawnego s3a do siebie bardzo
podobne. Podobienstwo to waha si¢ w roznych pracach od 72%-83% (Matos i in., 2001)
czy od 39,4 % az do 92% miedzy gatunkami pochodzacymi z Europy Azji i Ameryki
Potnocnej. Tak duza rozpieto$¢ podobienstwa miedzy gatunkami potwierdza teori¢ o
silnym réznicowaniu si¢ wspolnej puli gendéw i ewolucji gatunkéw zyta. Badanie
podobienstwa genetycznego dzikich gatunkow w rodzaju Secale L. nie jest powszechne i
szeroko opisywane w literaturze. Probg ustalenia podobienstwa genetycznego z uzyciem
markeréw innych niz RAPD podjeli Chikmawati i wsp. (2005) i Shang (2006). W tym celu
wykorzystano rzadziej uzywane do okreslenia podobienstwa markerow AFLP i
mikrosatelitarnych. W pracy Shang (2006) podobienstwo genetyczne migdzy gatunkami i
podgatunkami dzikimi zyta wahato si¢ od 20% do 55%. W pracy, w ktorej uzyto markerow
AFLP (Chikmawati i in., 2005) podobienstwo wahato si¢ od 16% miedzy S. c. ssp. cereale,
a S. c. ssp. ancestrale do 99% pomiedzy S. c. ssp. anatolicum, a S. s. ssp. kuprijanovii.
Otrzymane wyniki wskazuja na istnienie silnych zalezno$ci filogenetycznych miedzy
badanymi gatunkami i podgatunkami. Wyniki analizy podobienstwa genetycznego
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wskazywalyby na to, ze krzyzowanie gatunkéw i podgatunkéw w rodzaju Secale, ze
wzgledu na ich znaczne podobienstwo powinno by¢ mozliwe i da¢ pozadane efekty.

Warto zwréci¢ uwage na rézng liczbe starterow uzytych w analizach. Wahata si¢ ona
od 4 w pracy Matos i wsp. (2001) do 80 starterow w badaniach Ma i wsp. (2004). W
zwigzku z tym spora byla tez rozpigtos¢ liczby prazkow polimorficznych generowanych
przez jeden starter w tych badaniach. Wahata si¢ ona od 2 produktéw amplifikacji
generowanych przez jeden starter (Shang, 2006) do 43 produktow (Matos i in., 2001). Liu
(1994) wskazuje, ze aby wyniki analizy podobienstwa genetycznego uznac¢ za wiarygodne
nalezy zastosowa¢ 10-15 starteréw generujgcych tacznie przynajmniej 60-100 produktow
amplifikacji. Na tle tych danych wyniki opisywane w niniejszej pracy wydajg si¢ by¢
wiarygodne, a zatozenia metodyczne poprawne.

Nie tylko metoda, ale takze rozna liczba stosowanych starterow i tym samym
generowanych produktow amplifikacji, oraz inna niz u pozostatych autoréw liczba
badanych gatunkow i podgatunkéw mogta mie¢ wptyw na tak rézne wyniki podobienstwa
genetycznego mi¢dzy tymi samymi gatunkami, podgatunkami czy odmianami uzyskanymi
przez roznych autorow.

W celu wstgpnego scharakteryzowania zalezno$ci istniejacych miedzy cechami
fenotypowymi warunkowanymi wielogenowo a markerami molekularnymi stosuje sig¢
analizg regresji. Mimo pewnych niedoskonatosci tej metody (Gupta, 2002) analiza regresji
jest narzedziem wspomagajacym mapowanie cech iloSciowych warunkowanych
wielogenowo (Roy, 2006). Tego typu analizy sa powszechne w badaniach
fitopatologicznych (Irzykowska i Bocianowski, 2008; Miano, 2008) czy badaniach nad
zwierzetami (Korwin-Kossakowska, 2006) i od dawna w badaniach nad roslinami (Gupta,
2002). Badania z wykorzystaniem markerow molekularnych 1 dodatkowym
wykorzystaniem analizy regresji prowadzono migdzy innymi u gatunkéw zbozowych
(Sari-Gorla, 1996; Roy, 2006). Analiza regresji wydaje si¢ by¢ przydatnym narzedziem do
wstepnej charakterystyki genomu dzikich gatunkow i podgatunkow, szczegodlnie do analizy
cech ilo§ciowych. Dodatnie warto$ci wspotczynnikdw regresji Swiadcza, ze wystepowanie
produktu amplifikacji zwigzane jest ze wzrostem wartosci danej cechy ilosciowe;j.
Konsekwentnie, ujemna warto$¢ wspolczynnika regresji, to mniejsza srednia wartos$¢ dla
obiektoéw, ktére charakteryzuja sie wystepowaniem produktu amplifikacji danego markera.
Uzyskane warto$ci determinacji R? wynosilty od 24,9% do 98,7%. Biorac pod uwage fakt,
iz rozwazane w naszych badaniach cech determinowane sg w rzeczywisto$ci przez wiele
genow oraz, ze liczba badanych obiektow nie jest zbyt duza wyjasnianie zmiennosci danej
cechy w co najmniej 25% przez jeden marker molekularny nalezy uzna¢ za duzy sukces,
w pelni wiarogodny i1 akceptowalny w badaniach rolniczych.

Calosciowa charakterystyka wybranych cech iloSciowych rosliny, ze szczegdlnym
uwzglednieniem klosow, biologii kwitnienia, oraz analiza podobienstwa genetycznego
wskazywataby na wysokg przydatno$¢ badanych gatunkow i podgatunkow dzikich do
przeprowadzenia krzyzowan z gatunkiem Secale cereale ssp. cereale.
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WNIOSKI

1. Na podstawie otrzymanych wynikoéw, analizy zroznicowania fenotypowego i analizy
molekularnej mozna stwierdzi¢, ze mozliwe jest poszerzenie zmienno$ci genetycznej
poprzez wprowadzenie korzystnych gendéw na drodze rekombinacji z gatunkow
dzikich. Istotne wydaje si¢ wprowadzenie z gatunkoéw dzikich do gatunkéw uprawnych
takich cech jak dtugo$¢ ktosa i liczba ktoséw na roslinie (z gatunku S. strictum), oraz
liczba ziaren w klosie (z gatunku S. c. ssp. dighoricum 5687).

2. Dzikie gatunki i podgatunki zyta badane markerami RAPD, wykazywaty duze
podobienstwo genetyczne w stosunku do gatunku uprawnego Secale cereale ssp.
cereale, mimo ich zr6znicowania fenotypowego.
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