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Fenotypowe | genetyczne zroznicowanie rodow
jeczmienia jarego
Phenotypic and genetic divergence of spring barley breeding lines

Celem pracy byta analiza zréznicowania 42 rodow jeczmienia jarego badanych w do§wiadczeniach
wstepnych w 2004 roku z punktu widzenia ich przydatnosci jako komponentéw do krzyzowan.
Okreslono ich odlegtos$¢ fenotypowa oraz podobienstwo genetyczne. Zréznicowanie fenotypowe pod
wzgledem badanych cech struktury plonu oraz wysokosci roélin i terminu kloszenia traktowanych
facznie oszacowano za pomocg wielozmiennej analizy wariancji oraz analizy zmiennych
kanonicznych. Podobiefistwo genetyczne okre§lono na podstawie polimorfizmu losowo
amplifikowanych fragmentéw DNA. Stwierdzono niewielkie zroéznicowanie badanych rodéw na
poziomie molekularnym. Zréznicowanie fenotypowe bylo znacznie wigksze, jednak nie obserwowano
$cistej zaleznodci migdzy odlegloscia genetyczng a fenotypowa. R6d STH363 znacznie rdznit si¢ od
pozostatych rodéw na poziomie molekularnym. Réd ten moze stanowié interesujacy materiat jako
komponent do krzyzowan.
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Stowa kluczowe: jeczmien, podobienstwo genetyczne, odleglos¢ fenotypowa, analiza wielozmienna

The aim of the studies was to determine diversity of 42 barley breeding lines, examined in 2004 in
a pre-registered trial, in relation to their usefulness as parents in crossing programme. Phenotypic
distance and genetic similarity were evaluated. Phenotypic divergence regarding yield-related traits,
plant hight and heading date treated simultaneously was estimated using multivariate analysis of
variance and canonical variate analysis. Genetic similarity was calculated on the basis of randomly
amplified polymorphic DNA markers. Narrow genetic diversity was found in the analysed barley lines.
Phenotypic divergence was much higher, but no close relationship between genetic and phenotypic
distances was observed. Line STH363 considerably differed from the other lines at a molecular level.
This line could be used as a parent in crossing programme.

Key words: barley, genetic similarity, phenotypic distance, multivariate analysis
WSTEP

Efektywnos¢ hodowli roslin zalezy w duzym stopniu od trafnosci wyboru kompo-
nentéw do krzyzowan. Od wielu lat zaré6wno genetycy jak i hodowcy starajg si¢ znalezé
prosty iszybki sposob oceny potencjalu genetycznego par form wyjsciowych. Propo-
nowane w potowie ubieglego wieku metody biometryczne, stuzace do oceny ogoélnej
i specyficznej zdolno$ci kombinacyjnej, oparte byly na analizie mieszancow wczesnych
pokolen i W zwigzku z tym nie znalazly wiekszego zastosowania W hodowli jeczmienia.
Ponadto niewiele jest prac dotyczacych zaleznosci migdzy efektami ogdlnej zdolnosci
kombinacyjnej  form  rodzicielskich — aczestoscig  korzystnych — rekombinantow
w potomstwie tych form (Surma, 1996). Jinks i Pooni (1976) stwierdzili, ze prawdo-
podobienstwo wystapienia form transgresyjnych jest tym wigksze, im mniejsza jest roznica
fenotypowa migdzy para form rodzicielskich | im wigksze jest zroznicowanie genetyczne
migdzy nimi. Stad tez informacja 0 zréoznicowaniu form, ktore majg by¢ uzyte do nowych
krzyzowan, zarowno W odniesieniu do cech morfologicznych jak i polimorfizmu DNA,
moze by¢ bardzo pomocna dla hodowcéw z punktu widzenia wyboru odpowiednich
kombinacji krzyzowkowych.

W ostatnich latach wiele prac po§wiecono badaniu zwigzkéw migdzy zréznicowaniem
cech morfologicznych a stopniem pokrewienstwa i zroznicowaniem ocenionym na pod-
stawie markeréw molekularnych u ré6znych gatunkow roslin uprawnych. Uzyskane wyniki
nie sg jednoznaczne. Istotng zalezno$¢ miedzy odleglos$cig fenotypowa i genetyczna,
okreslong za pomocg markerow RFLP lub RAPD, stwierdzono migdzy innymi u linii
wsobnych i populacji europejskich kukurydzy (Dillmann i in., 1997; Rebourg i in., 2001)
oraz urodéw melona (Garcia iin., 1998). U jeczmienia natomiast zwigzek te nie jest
wyrazny (Schut i in., 1997).

W charakteryzowaniu materiatow wyj$ciowych agronomiczne cechy dziedziczace si¢
poligenicznie majg ograniczone znaczenie Z powodu wplywu warunkow $rodowiska na
ksztattowanie si¢ ich wartosci oraz ze wzgledu na coraz bardziej zawgzajacg si¢ zmienno$¢
fenotypowa materiatdow hodowlanych. W przeciwienstwie do cech morfologicznych
markery molekularne oparte na polimorfizmie sekwencji DNA s3 niezalezne od
srodowiska i zazwyczaj wykazujg wysokie zréznicowanie. Stad tez podejScie taczace
wyniki obserwacji morfologicznych z wynikami badan na poziomie molekularnym moze
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by¢ pomocne przy wyborze par form rodzicielskich dajacych szans¢ uzyskania wartoscio-
wego potomstwa (Garcia i in., 1998).

Celem niniejszej pracy byla ocena zrdéznicowania fenotypowego wybranych rodow
jeczmienia pod wzgledem cech plonotworczych oraz okreslenie stopnia ich zréznicowania
genetycznego na podstawie markeréw molekularnych.

MATERIAL | METODY

Materiat do badan stanowity 42 rody jeczmienia jarego pastewnego: 7 z hodowli
w Modzurowie (oznaczone jako MOB), 6 z Nagradowic (NAD), 8 ze Strzelec (STH), 8
z Bagkowa (BKH), 5 z Radzikowa (RAH) i6 zPolanowic (POB). Rody te wraz
z odmianami wzorcowymi Blask, Stratus i Scarlett badane byly w doswiadczeniach
wstepnych w 2004 r. w 6 miejscowosciach: Nagradowice, Strzelce, Bakoéw, Radzikow,
Modzurdw i Polanowice.

Doswiadczenia zaktadano w blokach losowanych kompletnych w 4 powtorzeniach na
poletkach o powierzchni 10 m?. Analizowano nastepujace cechy: plon ziarna, wysoko$é
ro$lin, dlugo$¢ klosa, liczba i masa ziarna z ktosa, masa 1000 ziaren, termin ktoszenia.
Przeprowadzono wielozmienng analiz¢ wariancji dla do$wiadczen czynnikowych
(Ceranka iin., 1977). Testowanie hipotez w MANOVA przeprowadzono za pomoca
algorytmu przedstawionego w pracy Calinskiego i wsp. (1976). Jako miare podobienstwa
fenotypowego rodow ze wzgledu na wszystkie analizowane cechy przyjeto uogdlniong
odlegtos¢ Mahalanobisa, D, (Calinski, Karczmarek, 1973). W celu graficznego obrazo-
wania rozmieszczenia rodow opisanych analizowanymi cechami na ptaszczyznie
zastosowano analiz¢ zmiennych kanonicznych (Calinski, Karczmarek, 1973).

Zroznicowanie rodow na poziomie molekularnym okreslono na podstawie
polimorfizmu losowo amplifikowanych fragmentéw DNA. Wybrano 20 starteréw gene-
rujacych powtarzalne, polimorficzne fragmenty DNA. 1zolacja DNA oraz warunki reakcji
PCR zastosowano takie same jak w pracy Kuczynskiej i wsp. (2001). Podobienstwo
genetyczne (GS) dla wszystkich par genotypow obliczono wedtug wzoru Nei’a i Li (1979):

2N;j;
YNy +Nj)
gdzie GSj; jest miarg podobienstwa genotypow ioraz j, Nj jest liczbg alleli obecnych
zarOwno w genotypie i, jak i genotypie j, Ni oznacza liczbg alleli w genotypie i, N; jest
liczba alleli w genotypie j. Uzyskane wyniki oceny podobienstwa genetycznego postuzyty
do hierarchicznego grupowania rodéw metoda srednich polaczen UPGMA. Rezultaty
grupowania (macierz podobienstwa GSjj) stanowity podstawe do konstrukeji dendrogramu.

GS

WYNIKI | DYSKUSJA

Przeprowadzona analiza wariancji wykazala istotne zréznicowanie badanych rodow
pod wzgledem wszystkich cech z wyjatkiem dtugosci klosa. Cechami najsilniej
réznicujgcymi rody byly termin kwitnienia i wysokos$¢ roslin (Fop rowne odpowiednio
30,64 oraz 14,95 wobec Fogs = 1,42).
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Rys. 1. Polozenie rodéw jeczmienia w ukladzie pierwszych dwéch zmiennych kanonicznych (numery
rodéw i odmian podano w tabeli 1)
Fig. 1. Configuration of barley genotypes in the space of two first canonical variables (numbers of
breeding lines and cultivars are given in Table 1)

Na rysunku 1 przedstawiono wzajemne potozenie badanych rodow w uktadzie dwoch
pierwszych zmiennych kanonicznych, uwzglgdniajace wszystkie obserwowane cechy
traktowane tgcznie. Mozna zauwazy¢, ze rody skupione sg w dwdch grupach, przy czym
w jednej z nich znajdujg sie gtownie rody STH i MOB oraz wzorce (43 — Blask i 44 —
Scarlett) i rod BKH75, w drugiej, mniej zwartej, wigkszo$¢ pozostatych form. Od obu
skupien wyraznie odbiegaja rody: BKH73 (5), BKH76 (8), MOB5697/00 (20),
POB4192/00 (30) i POB8058/99 (27). Przedstawiony na rysunku 1. obraz zawiera pewng
strat¢ informacji wynikajaca z przeksztalcenia przestrzeni wielowymiarowej do
plaszczyzny (procent zachowanej informacji wynosi dla pierwszej idrugiej zmiennej
kanonicznej odpowiednio 66,36 i19,94%). W zwigzku ztym na dendrycie (rys. 2)
pokazano, ktore z badanych form sa najbardziej do siebie zblizone (w tabelach ina
wykresach zastosowano takie same numeryczne oznaczenia rodéw). Do odmiany
wzorcowe] Scarlett (44) najbardziej podobny pod wzgledem analizowanych cech okazat
sie rod BKH75 (7) (D = 0.97), do odm. Blask (43) rody MOB 5618/00 (15) (D = 1,50)
i MOB5320/00 (17) (D = 1,07), natomiast do odm. Stratus (45) rody STH8586 (42)
i BKH68 (3) (D odpowiednio 1,19 0,86).
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Nie stwierdzono wyraznej zalezno$ci migdzy odlegtoscia fenotypowa a pochodzeniem
rodow. |tak na przyktad wywodzace si¢ ztej samej kombinacji krzyzéwkowej rody
BKH68 (3) i BKH73 (5) pod wzgledem fenotypowym znacznie sie¢ rdéznig (D = 4,95),
podobnie rody BKH74 i BKH75 (D = 3,33). Ciekawa pod tym wzgledem grupe stanowia
rody NAD (nr 9-13) wywodzace si¢ od tej samej pary form rodzicielskich. Z rysunku 1
wynika, ze trzy z nich (NAD8402 (9), NADS502 (10) oraz NAD8902 (13)) sa do siebie
fenotypowo zblizone (D od 1,09 do 1,80), podczas gdy dwa pozostate ztej grupy:
NAD8602 (11) i NADS8702 (12) sa wyraznie rézne (odleglos¢ fenotypowa migdzy tymi
formami a innymi rodami NAD wynosi od 1,80 do 2,96).

W pracy do okreslenia podobienstwa genetycznego analizowanych form zastosowano
markery RAPD. Metoda wykrywania polimorfizmu losowo zamplifikowanych fragmen-
tow DNA jest prosta w wykonaniu, pozwala na szybkie wykrycie roznic w sekwencji DNA
na obszarze catego genomu (Devos, Gale, 1992).
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Rys. 2. Dendryt najkrétszych polaczen miedzy parami rodow jeczmienia wykreslony na podstawie
odleglosci Mahalanobisa (numery rodéw i odmian podano w tabeli 1)
Fig. 2. Dendrite presenting the shortest distances between pairs of barley genotypes constructed on
Mahalanobis distances (numbers of breeding lines and cultivars are given in Table 1)
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Rys. 3. Dendrogram obrazujacy podobienstwo genetyczne badanych rodéw jeczmienia (numery rodéw i odmian podano w tabeli 1)
Fig. 3. Dendrogram presenting genetic similarity between barley breeding lines (numbers of breeding lines and cultivars are given in Table 1)



NR 236 BIULETYN INSTYTUTU HODOWLI I AKLIMATYZACIJI ROSLIN 2005

Startery o losowej sekwencji generuja polimorfizm, ktory jest wykorzystywany do
charakteryzowania podobienstw/rdznic migdzy analizowanymi formami, do identyfikacji
odmian oraz ich wewnetrznego wyrdwnania, konstrukcji map genetycznych, czy tez do
badan taksonomicznych (Dahleen iin., 1997; de Bustos i in., 1998; Wolko i in., 2000;
Bednarek iin., 2003). W prezentowanych badaniach zastosowanie reakcji RAPD-PCR
z 20 starterami o losowej sekwencji pozwolito na uzyskanie 87 (64%) polimorficznych
fragmentow DNA. Na ich podstawie obliczono wspdtczynniki podobienstwa genetycznego
miedzy badanymi rodami. Byly one stosunkowo wysokie, szczegolnie migdzy rodami
pochodzacymi z tej samej stacji. Wynik hierarchicznego grupowania metodsg $rednich
potaczen przedstawiono w postaci dendrogramu (rys. 3).
Mozna zauwazy¢, ze najbardziej podobne pod wzgledem genetycznym byty rody NAD (nr
9-13), pochodzace z tej samej kombinacji krzyzowkowej — warto$¢ wspotczynnika GS
miedzy nimi ksztalttowata si¢ w granicach od 0,889 do 0,947 — oraz niespokrewnione ze
soba rody BKH63 (1) i RAH 612/99 (26), dla ktoérych wspotczynnik podobienstwa
genetycznego wynosit 0,940. W grupie rodow STH (nr 36-39) bedacych potrodzenstwem
(wspdlna forma rodzicielska byta odm. Stratus) wspotczynnik podobienstwa genetycznego
ksztattowat si¢ w granicach od 0,658 do 0,895. Wyraznie wyrdzniat si¢ rod STH363 (37),
ktory okazat si¢ odlegly genetycznie nie tylko od pozostatych rodow STH, ale takze od
wszystkich innych badanych form. Nalezy podkresli¢, ze rdwniez fenotypowa odleglosci
tego rodu od pozostatych byta najczesciej duza, szczegdlnie dla rodow BKH, NAD i STH
(tab. 1). Najmniejsze roznice fenotypowe (D < 1) stwierdzono miedzy STH363 a rodami
RAH946/01, MOB5363/00, BKH382/ 2000 i BKH68. Podobienstwo genetyczne rodu
STH363 do pozostalych badanych w doswiadczeniu byto stosunkowo mato zroznicowane
i ksztattowato si¢ w granicach od 0,608 (POB3572/00) do 0,756 (MOB5363/00).
Zalezno$¢ miedzy podobienstwem genetycznym rodéw, wyznaczonym za pomoca
markeréw RAPD a odlegloscig fenotypowg okre$long za pomocg odlegtosci Mahalanobisa
okazata si¢ stosunkowo niewielka. Wspotczynnik korelacji (r = -0,198) byt wprawdzie
statystycznie istotny, lecz jego warto§¢ wskazuje na raczej staby zwiazek miedzy tymi
wielkosciami. Podobne wyniki dla jeczmienia uzyskali Schut i wsp. (1997). Powodem
moze by¢ zarowno stosunkowo mata liczba analizowanych cech morfologicznych, jak
i markerow molekularnych zastosowanych do oszacowania podobienstwa genetycznego.
Przeprowadzone badania wykazaly, ze genetyczne i fenotypowe zrdznicowanie bada-
nych rodéow jeczmienia tylko do pewnego stopnia zalezne bylto od ich pokrewienstwa;
jedynie w przypadku rodéw pochodzacych od tej samej pary form rodzicielskich obser-
wowano, cho¢ nie zawsze, ich duze podobienstwo, zardowno pod wzgledem kompleksu
analizowanych cech morfologicznych, jak i polimorfizmu losowo amplifikowanych
fragmentow DNA. Rody wywodzace si¢ z kombinacji krzyzowkowych posiadajacych
jedna wspodlng forme rodzicielska wykazywaly na ogot duze zréznicowanie na poziomie
genotypowym i fenotypowym. Badanie zalezno$ci migdzy stopniem pokrewienstwa
a odlegloscia genetyczng byta przedmiotem prac takze innych autoréw. Uzyskane rezultaty
nie sg jednak jednoznaczne. Schut iwsp. (1997) wykazali staby zwiazek mig¢dzy
podobienstwem genetycznym okreslonym na postawie markeréw AFLP a pochodzeniem
25 dwurzedowych europejskich odmian jgczmienia, natomiast Tinker iwsp. (1993)
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wykorzystujac markery RAPD stwierdzili korelacj¢ migdzy odleglo$cia genetyczng
a pochodzeniem u 25 kanadyjskich linii jeczmienia.

Tabela 1

Podobienstwo genetyczne i odleglosci fenotypowe miedzy rodem STH363 (37) a pozostalymi rodami
jeczmienia badanymi w do$wiadczeniu wstepnym w 2004 roku

Genetic similarity and phenotypic distance between line STH363 (37) and other barley breeding lines
examined in pre-registration experiment in 2004

Nr Raéd Pochodzenie Podobienstwo genetyczne| Odleglo$¢ Mahalanobisa
No. Breeding line Origin Genetic similarity Mahalanobis distance

1 BKH 382/2000  (BKH 92103 x NSL 93-2890) x Magda 0,683 0,93
2 BKH 63 Atol x Cooper 0,640 241
3 BKH 68 Atol x Melta 0,685 0,98
4 BKH 69 (Ekol x RAH 792) x BOSS 0,700 2,32
5 BKH 73 Meltan x Atol 0,684 5,26
6 BKH 74 B.91-96/58 x Krona 0,703 2,48
7 BKH 75 B.92-97/55 x Krona 0,658 4,38
8 BKH 76 BKH 9586 x Eivor 0,675 2,81
9 NAD 28402 (MOB 3155/88 x Grosso) x N 531/89 0,676 4,83
10 NAD 28502 (MOB 3155/88 x Grosso) x N 531/89 0,684 4,13
11 NAD 28602 (MOB 3155/88 x Grosso) x N 531/89 0,631 4,93
12 NAD 28702 (MOB 3155/88 x Grosso) x N 531/89 0,703 4,29
13 NAD 28902 (MOB 3155/88 x Grosso) x N 531/89 0,667 4,21
14 NAD 97424 Fr.116.11786 x Ns 82 11712 0,691 4,46
15 MOB 5618/00 Mobek x NS 84160.11.4 0,683 2,79
16 MOB 5363/00 MOB 1193 x HVS 4.26306 0,756 0,84
17 MOB 5320/00 MOB 1193 x HVS 4.26306 0,676 3,60
18 MOB 8874/99 Ceb 8857 x Raisa 0,674 1,87
19 MOB 8192/99 MOB 991 x NS 84160.11.2 0,645 1,11
20 MOB 5697/00 MOB 1776/90 x STH 3859/90 0,649 1,67
21 MOB 5301/00 MOB 2095/91 x Boss 0,716 1,83
22 RAH 946/01 Refren x Orthega 0,699 0,35
23 RAH 43/01 Krona x POA 1132NS 0,738 2,96
24 RAH 780/99 Start x VDH 4084 0,700 1,76
25 RAH 227/99 POB 2295 x Maresi 0,740 2,52
26 RAH 612/99 Scarlett x Rasbet 0,732 2,39
27 POB 8058/99 POB 23654/91 x Boss 0,641 2,79
28 POB 26897/99 POB 14637/88 x Magda 0,642 2,38
29 POB 3572/00 Heron x POB 14025/92 0,608 1,21
30 POB 4192/00 Heron x POB 26088/92 0,615 2,60
31 POB 5898/00 Lotus x RAH 488/93 0,667 2,47
32 POB 7569/00 Nomad x MOB 1872/93 0,650 1,72
33 STH 244 Polygena x START 0,641 1,45
34 STH 283 STH 2196 x MOB 1193 0,675 4,67
35 STH 330 NSG 962298 x NSG 1749 0,714 5,10
36 STH 334 Stratus x NSG 1749 0,703 5,56
38 STH 367 Stratus x NSG 96708 0,676 6,34
39 STH 368 Stratus x NSG 96708 0,658 4,52
40 STH 432 STH 3246/96 x Thuringia 0,720 5,63
41 STH 434 STH 3245/96 x PROSA 0,710 5,84
42 STH 8586 Rataj x Elisa 0,615 2,21
43 Blask 431
44 Scarlett 4,32

Do 05— 1,68
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U pszenicy Parker iwsp. (2002) wykazali istnienie zwigzku migdzy odlegloscia
genetyczng oszacowang na podstawie markeréw RFLP iSSR a wspotczynnikiem
pokrewienstwa, natomiast Mari¢ i wsp. (2004) na podstawie markeréw RAPD nie stwier-
dzili takiego zwiazku.

WNIOSKI

1. Informacje o0 pochodzeniu rodéow/odmian jeczmienia mogg by¢ niewystarczajace
z punktu widzenia wnioskowania o ich zréznicowaniu genetycznym i fenotypowym.
Rody bedace pélrodzenstwem moga wykazywaé duze zroznicowanie, zarOwno pod
wzgledem cech morfologicznych, jak i polimorfizmu DNA.

2. Badane w doswiadczeniu wstepnym w2004 roku rody jeczmienia pastewnego
wykazaly wysoki stopien podobienstwa genetycznego, okreslonego na podstawie
polimorfizmu markeréw RAPD. Wyrézniat si¢ jedynie réd STH363, znacznie odlegty
od pozostalych form, ktéry moze by¢ interesujacy jako komponent do krzyzowan,
szczegblnie w kombinacjach z formami odleglymi genetycznie, ale zblizonymi
fenotypowo pod wzgledem wybranych cech ilosciowych.
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