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Przewidywanie $rednich cechy w populacjach
potomstwa na podstawie parametrow
biometryczno-genetycznych rodzicow: modele
| ich zastosowanie dla zyta ozimego

Predicting progeny means from quantitative genetic parameters of parents: models
and their use for winter rye

Doséwiadczalna ocena $rednich dla cech rolniczych w duzej liczbie kombinacji potomstwa
z krzyzowan w pokoleniu F1 (jako mieszancow heterozyjnych Filub segregujacych populacji) oraz
w pokoleniach wsobnych jest kosztowna i czasochtonna. Zatem, te $rednie powinny byé mozliwie
doktadnie przewidywane za pomoca statystycznych modeli, opartych na oszacowaniach genetycznych
parametrow dla rodzicdw z dostgpnych danych genetycznych (gtéwnie 0 markerach molekularnych)
i fenotypowych (o samych rodzicach lub ich potomstwie). W pracy przedstawiono takie modele
statystyczne (modele regresyjne) do przewidywania $rednich cech w populacjach potomstwa roslin
uprawnych, w ktorych uwzgledniono oszacowania biometryczno-genetycznych parametréw dla
rodzicow. Zastosowanie iocen¢ przydatnosci tych modeli zobrazowano na przyktadzie 7 cech
rolniczych 27 populacji potomstwa Fi1 zyta ozimego, otrzymanych w czyn-nikowym uktadzie
krzyzowan 9 odmian populacyjnych (formy mateczne) z 3 testerami (populacje ojcowskie). Rozwazano
dwa rodzaje modeli. Jeden z modeli pierwszego rodzaju zawiera tylko $rednig cechy dla obu rodzicow,
drugi za$, oprocz tej zmiennej prognozujacej, zawiera jeszcze odleglo$¢é genetyczna rodzicow
(odlegtoé¢ Mahalanobisa, D?, badanych cech lub bezwzgledng réznice $rednich genotypowych
rodzicéw dla rozpatrywanej cechy, |D|), jako druga zmienng prognozujacg. Dwa modele drugiego
rodzaju maja podobng konstrukcj¢. Jeden jest oparty tylko na efektach GCA rodzicéw, drugi zas
zawiera zarOwno t¢ zmienng prognozujaca, jak i wymienione odleglosci genetyczne rodzicow.
W rozpatrywanych badaniach nad zytem ozimym najwigksza doktadnos¢ przewidywania za pomoca
modelu ze $rednig obu rodzicow stwierdzono dla dwoch cech 0 wigkszym znaczeniu efektow
addytywnych w ich uwarunkowaniu oraz o duzej zmiennosci rodzicéw i potomstwa. Model oparty na
efektach GCA rodzicow zawsze doktadniej przewidywat $rednie populacji potomstwa F1, niz model
poprzedni. Obie odlegtoéci genetyczne rodzicow, wprowadzone do kazdego z dwoch modeli
pierwotnych, mato zwickszaty doktadnos¢ przewidywania §rednich populacji potomstwa Fi.
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Stowa Kkluczowe: czynnikowy uktad krzyzowan, efekty GCA, modele regresyjne do predykcji,
odleglos¢ Mahalanobisa, przewidywanie $rednich populacji potomstwa F1, $rednia
obu rodzicoéw, zyto ozime

Experimental evaluation of the means for agricultural traits in a great number of F1 progenies (as
hybrids or segregating populations) and in inbred generations of F1 hybrids is expensive and time-
consuming. Then, the progeny means should be predicted using statistical models based on genetic
parameters of parents, derived from genetic (molecular markers) and phenotypic parents per se or their
offspring data. In the paper, statistical (regression) prediction models involving the estimators of
quantitative genetic parameters of parents are presented. The application and usefulness of these models
are shown using as an example 7 agronomic characters of 27 F1winter rye progeny populations obtained
in factorial mating design between 9 population varieties (females) and 3 testers (male populations).
Two types of models were considered. Models representing the first type include either a mid-parent
value of the predicted character only as a predictor variable or both a mid-parent value and parental
genetic distance (Mahalanobis distance, D?, of characters studied or absolute difference between
parents for the traits studied, |D|) as two predictor variables. Two of the models representing the second
type are similar to those of the first type. One of them is based on GCA effects of parents only, whereas
the other includes both GCA effects and parental genetic distance. In the studies on winter rye the
largest accuracy in predicting progeny means using the model based on the mid-parent value was found
for two traits characterized by a relatively larger variation of both parents and F1 progeny families, and
their whose performance was affected predominantly by genetic additive effects. The model based on
GCA effects of parents was much more efficient for all characters than the other one. Both genetic
distances of parents, incorporated into each of the reference models as the additional predictor variables,
weakly increased the efficiency of predicting means for F1 winter rye progeny populations.

Key words: factorial mating design, Mahalanobis’ distance, GCA effects, mid-parent value,
predicting means of F1 progeny populations, regression models for predicting, winter rye

WPROWADZENIE

W hodowli roslin uprawnych wykonuje si¢ liczne krzyzowania §wiadomie dobieranych
rodzicOw w obrebie okreslonej puli zasobéw genowych. W hodowli heterozyjnej odmian
mieszancowych przeprowadza si¢ krzyzowania specjalnie dobranych linii wsobnych,
wybierajac  odpowiednie mieszance Fi jako odmiany. Natomiast w hodowli
rekombinacyjnej krzyzowane formy rodzicielskie moga by¢ populacjami roslin
obcopylnych, klonami heterozygotycznymi lub liniami wsobnymi. Jesli krzyzuje si¢
populacje ro$lin obcopylnych lub klony heterozygotyczne, to w populacjach ich potomstwa
w pokoleniu F1 selekcjonowane sg pozadane genotypy W celu wyprowadzenia odmian
klonowych lub populacyjnych. Natomiast w populacjach potomstwa wsobnego,
pochodzacych z krzyzowan odmian populacyjnych lub linii wsobnych, selekcjonuje si¢
warto$ciowe linie wsobne do produkcji odmian mieszancowych F1, odmian-linii czystych
lub odmian populacyjnych.

W obu rodzajach hodowli sukces selekcji mieszancéw heterozyjnych Fi lub selekcji
genotypow w segregujacych populacjach potomstwa F; albo tez wsobnych populacjach
potomstwa, wymaga odpowiedniego poziomu waznych rolniczych cech ilosciowych
(gtéwnie plonu i cech jego jakos$ci oraz cech odpornosci na choroby i szkodniki) w tych
potomstwach (Bhatt, 1973; Charcosset i in., 1990, 1993, 1998; Gopal, 1998; Melchinger
i in. 1998; Gumber iin., 1999; Oury i in., 2000; Vuylsteke i in., 2000; Utz i in., 2001).
W hodowli rekombinacyjnej dla uzyskania postgpu genetycznego w selekcji konieczna jest
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dodatkowo duza zmienno$¢ genetyczna cech w populacjach potomstwa w segregujacym
pokoleniu F1 lub w chowie wsobnym (Bhatt, 1973; Melchinger i in., 1998; Bohn i in.,
1999; Gumber iin., 1999; Utz iin., 2001). Kolejnym warunkiem dobrej efektywnosci
selekcji genotypdw jest stabilno$¢ obu atrybutdéw potomstwa W Srodowiskach, tj.
miejscowosciach, latach lub ich kombinacjach (Schut i Dourleijn, 2000; Oury i in., 2000).
Zgodnie z tymi wymogami, warto$¢ (przydatno$¢) hodowlana populacji potomstwa F1 lub
w dalszych pokoleniach wsobnych jest okres$lana za pomocg dwoch miar statystycznych,
tj. Sredniej populacyjnej i wariancji genetycznej (nie dotyczy to mieszancow heterozyjnych
F1) cech ilosciowych, ocenianych w wielu $rodowiskach (Bhatt, 1973; Bernardo, 1995;
Charcosset i in., 1998; Bohn i in., 1999;, Gumber i in., 1999; Argillier i in., 2000; Utz i in.,
2001) oraz parametréw stabilnosci tych miar (Schut i Dourleijn 2000, Oury i in., 2000).

Dos$wiadczalna ocena wymienionych miar statystycznych dla duzej liczby populacji
potomstwa (to zdarza sie gldwnie W krzyzowaniach linii wsobnych w heterozyjnej hodowli
odmian mieszancowych) jest kosztowna, pracochlonna iczasochtonna, poniewaz
wiarygodne testowanie potomstwa nalezy przeprowadza¢ w przestrzeni i czasie. Dlatego
wigc musi ona podlega¢ znacznym ograniczeniom. Zatem, szczegoOlnie wazne jest
przewidywanie (predykcja) zarowno $redniej, jak i wariancji genetycznej nie testowanych
eksperymentalnie populacji potomstwa, a takze parametréw ich stabilnosci fenotypowej na
podstawie dostepnych danych z oceny fenotypowej i genetycznej rodzicéw. Dzieki
praktycznie wystarczajaco doktadnemu przewidywaniu wartosci tych miar hodowlanej
przydatnosci potomstwa, mozna by zmniejszy¢ koszty i zwiekszy¢ efektywno$¢ procesu
hodowlanego, skupiajac si¢ tylko na wykonywaniu obiecujacych krzyzowan i doswiad-
czalnym badaniu ich potomstwa (Charcosset i in., 1998; Gopal, 1998; Bohn i in., 1999;
Gumber i in., 1999; Schut i Dourleijn, 2000; Vuylsteke i in., 2000; Utz i in., 2001).

W tej pracy zajmujemy si¢ tylko przewidywaniem $redniej danej cechy w populacjach
potomstwa, zarowno w pokoleniu F; (segregujagcym lub mieszancdéw dwoch linii czystych),
jak i pokoleniach wsobnych. Z ilosciowej teorii genetycznej wynika, ze srednia cechy
w populacji potomstwa w kazdym pokoleniu jest wynikiem sumy addytywnych
i nieaddytywnych (dominacyjnych epistatycznych) efektow genéw dla loci cech
ilosciowych (QTL), pochodzacych od danej pary rodzicielskiej oraz ich efektow interakcji
genotypowo-srodowiskowej (Mather iJinks, 1982; Falconer i Mackey, 1996; Vuylsteke
i in., 2000; Utz iin., 2001). Nieaddytywne efekty genetyczne pary rodzicow, ujawniane
w potomstwie w postaci efektdw heterozji (w pokoleniu F;), transgresji lub efektow
swoistej zdolno$ci kombinacyjnej (SCA), moga zaleze¢ takze od odlegto$ci genetycznej
rodzicow, czyli ich roznicy pod wzgledem czestosci alleli tych loci, ktore warunkujg dang
ceche ilosciowa (ang. QTL’S) — (Charcosset iin., 1991; Charcosset i Essioux, 1994;
Falconer i Mackey, 1996). Istnienie takich relacji potwierdzajg badania do$wiadczalne
(Gopal i Minocha, 1997; Ajmone Marsan i in., 1998; Charcosset i in., 1998; Vuylsteke
i in., 2000; Beattie i in., 2003; Reif i in., 2003; Riday i in., 2003; Dias i in., 2004; Geleta
iin., 2004; Luczkiewicz i Karczmarek, 2004). Wskazana teoria genetyczna dostarcza
przestanek do poszukiwan modeli statystycznych do skutecznego przewidywania srednich
cech potomstwa na podstawie odpowiedniej oceny rodzicow.
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Z licznych badan wynika, ze W przewidywaniu $rednich cech potomstwa w pokoleniu
F1 lub pokoleniach wsobnych moga by¢ przydatne réozne modele statystyczne, zwane
modelami predykcyjnymi lub predyktorami $rednich potomstwa (Charcosset i in., 1990,
1993, 1998; Bernardo, 1995; Argillier i in., 2000; Oury i in., 2000; Vuylsteke i in., 2000;
Balzarini, 2002; Dias iin., 2004). Sa one oparte na oszacowaniach genetycznych
parametrow dla rodzicdw, stanowigcych prébe reprezentatywnag z rozwazanej populacji
hodowlanej (puli genowej). Parametry te mogg by¢ szacowane na podstawie danych
z obserwacji cech fenotypowych urodzicow (ocena per se) lub uich potomstwa
w czynnikowym (linia x tester) albo diallelicznym uktadzie krzyzowan (Charcosset i in.,
1990, 1993; Gopal, 1998; Argillier i in., 2000; Oury i in., 2000; Schut i Dourleijn, 2000;
Utz iin., 2001; Oettler iin., 2003), danych genetycznych o rodzicach (informacji
o0 rodowodzie rodzicow, tzn. ich pokrewienstwie, a takze 0 ich markerach molekularnych
(Ajmone Marsan i in., 1998; Bohn i in., 1999; Vuylsteke i in., 2000; Beattie i in., 2003;
Reif i in., 2003; Rodriguez-Burruezo i in., 2003) albo tez danych obu rodzajow (Bernardo,
1995; Melchinger i in., 1998; Charcosset i in., 1998; Gumber i in., 1999; Dias i in., 2004).
W praktycznej hodowli roslin nie zawsze sg dostgpne dane 0 pokrewienstwie rodzicoOw
i ich markerach molekularnych, wiec w dalszych badaniach skupimy si¢ na predyktorach
$rednich potomstwa, okre$lanych (kalibrowanych) na podstawie ocen parametrow
biometryczno-genetycznych, uzyskanych z obserwacji cech fenotypowych.

Celem pracy jest: (a) przedstawienie najwazniejszych modeli statystycznych do
przewidywania srednich cechy w populacjach potomstwa roslin uprawnych, opartych na
oszacowaniach biometryczno-genetycznych parametréw, pochodzacych z obserwacji
rodzicow lub ich potomstwa, otrzymanego w czynnikowym uktadzie krzyzowan, (b)
podanie i dyskusja znanych wynikéw oceny efektywnosci i mozliwo$ci stosowania tych
modeli w hodowli praktycznej, (c) zastosowanie i ocena przydatnos$ci oméwionych modeli
predykcyjnych dla cech rolniczych populacji potomstwa F; zyta 0zimego, otrzymanych
w czynnikowym uktadzie krzyzowan.

MATERIAL | METODY
Modele statystyczne do przewidywania $rednich potomstwa

Srednia cechy ilosciowej W (i,j)-tej populacji potomstwa (z krzyzowania i-tej formy
matecznej z j-ta forma ojcowska), mij, w okre§lonym pokoleniu jest nieznang wartos$cia,
ktora szacujemy za pomocg estymatora m; =Y;, tzn. Sredniej z obserwacji w do$wiad-
czeniach $cistych w jednym lub wielu srodowiskach. Model statystyczny do przewidy-
wania S$redniej populacyjnej mjj 0znaczymy symbolem P(m) Jest on jednoczes$nie

ij

predyktorem oszacowania $redniej, m., 0znaczonym symbolem P(mi) (Charcosset i in.,

ij J.
1993, 1998; Melchinger i in., 1998; Oury i in., 2000; Utz i in., 2001). Zatem, proponowany
model do przewidywania $rednich mj; bedziemy oznaczali symbolem P(m) .
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Rozwazane w pracy modele predykcyjne sa ocenami liniowej funkcji regresji prostej lub
wielokrotnej, opisujacej zalezno$¢ migdzy ocenami parametréw biometryczno-
genetycznych dla reprezentatywnej proby rodzicéw (zmienne niezalezne), a srednimi ich
potomstwa, y; , Z wzajemnych krzyzowan (zmienna zalezna). Model predykcyjny P(m“_) ,

utworzony (skalibrowany) na podstawie danych fenotypowych o rodzicach iich
potomstwie w danym $rodowisku (lub z wielu $rodowisk), moze by¢ stosowany do
przewidywania $rednich innych, potencjalnie mozliwych do uzyskania w obrgbie tej samej
puli genowej, populacji potomstwa wtym samym jednym (lub tych samych wielu
srodowiskach), w ktorych skalibrowano model. Efektywnos¢, czyli doktadnos¢ predykcji
srednich potomstwa W innych $rodowiskach, niz te wykorzystywane przy kalibracji
modelu, moze by¢ tym gorsza im wigksza jest odmiennos¢ srodowisk wzietych do
kalibracji modelu ido przewidywania oraz wicksze sa efekty interakcji genotypowo-
srodowiskowej (Gopal i Minocha, 1997; Argillier iin., 2000; Oury i in., 2000; Schut
i Dourleijn, 2000; Yan i Rajca, 2003).

Model oparty na sredniej cechy dla obu rodzicéw

Jest to model o postaci:

Yi +Yj
i) =Pt * b(l)l% )

gdzie: y; i y;sa ocenami $rednich genotypowych danej cechy dla i-tego oraz j-tego

rodzica z obserwacji w doswiadczeniach $cistych, buyo 1 by sa, odpowiednio, ocenami
stalej | wspotczynnika regresji liniowe;.

Jest to najprostszy i najmniej wymagajacy wzgledem danych, statystyczny model do
przewidywania S$rednich cechy populacji potomstwa. Nalezy on do najczgsciej
stosowanych i sprawdzanych w hodowli ro$lin (Bhatt, 1973; Maris, 1989; Charcosset i in.,
1990; Gopal, 1998; Melchinger i in., 1998; Gumber i in., 1999; Argillier i in., 2000; Schut
i Dourleijn, 2000; Utz i in., 2001; Oettler i in., 2003). Model ten okazat si¢ wystarczajaco
efektywny w przewidywaniu $rednich tylko takich cech potomstwa kukurydzy (Charcosset
iin., 1990, 1993, 1998, Melchinger iin., 1998; Argillier iin., 2000; Menkir i Ayodele
2005), pszenicy (Bhatt 1973, Oury iin. 2000, Utz iin. 2001), jeczmienia (Schut
i Dourleijn, 2000), pszenzyta (Oettler i in., 2003), bobiku (Gumber i in., 1999) i ziemniaka
(Maris, 1989), ktore mialy duzg zmienno$¢ w danej populacji hodowlanej i duza
odziedziczalno$¢ W waskim sensie, a wiec byly uwarunkowane genetycznie gldwnie
efektami addytywnymi o duzej zmiennosci wtej populacji. Dla cech o mniejszej
odziedziczalno$ci, W wymienionych badaniach stwierdzono gorszag efektywno$¢
przewidywania $redniej potomstwa za pomocg modelu (1); najwyrazniej prawidtowosc¢ ta
ujawnita sie¢ U ziemniaka (Gopal, 1998), pepino (Rodriguez-Burruezo i in., 2003) i lucerny
(Riday i Brummer, 2005).

Model addytywny, oparty na efektach GCA rodzicow

Ten model predykcyjny wywodzi si¢ z liniowego modelu analizy wariancji dla
obserwacji cech potomstwa w czynnikowym uktadzie krzyzowan lub uktadzie
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diallelicznym, w ktérym oszacowano $rednig ogélna, m, iefekty GCA (gi oraz g;)
rodzicéw. Ma on postaé:

PZ(rﬁi,-) =M+ 0; +0; (2)
gdzie: m,g; i §;sa ocenami Sredniej ogolnej i efektow GCA dla i-tego oraz j-tego

rodzica.

Model (2) moze by¢ stosowany do przewidywania $rednich cech potomstwa
pochodzacego z wzajemnych krzyzowan linii, uczestniczacych w czynnikowym uktadzie
krzyzowan (Maris 1989, Charcosset i in., 1990, 1993, 1998; Gopal i Minocha, 1997, Gopal,
1998; Oury iin., 2000; Menkir i Ayodele, 2005) lub tez z krzyzowan par form
rodzicielskich, ktorych efekty GCA byly testowane w dwoch uktadach krzyzowan
(czynnikowym lub diallelicznym) z r6znymi zbiorami rodzicow. Model ten mogltby by¢
takze przydatny do przewidywania $rednich cech kombinacji potomstwa nie
zrealizowanych w niekompletnych uktadach krzyzowan (Charcosset iin., 1993, 1998).
Pozwalat on przewidywa¢ $rednie potomstwa z praktycznie rozsgdng doktadno$cig w tych
samych przypadkach, w ktorych akceptowalnie efektywny byt model (1). Dotyczyly one
takich cech ziemniaka (Maris, 1989), kukurydzy (Charcosset iin., 1990, 1993, 1998)
pszenicy (Oury iin., 2000) i pszenzyta (Oettler iin., 2003), ktére byty uwarunkowane
genetycznie glownie efektami addytywnymi (duzej przewadze Sredniego kwadratu
odchylen dla efektow GCA rodzicow nad $rednim kwadratem dla ich efektow SCA
w analizie wariancji) 0 duzej zmienno$ci w populacji hodowlanej. W cytowanych
badaniach dla takich cech nie stwierdzono znacznej poprawy doktadnosci przewidywania
$rednich potomstwa za pomocg modelu (2), w stosunku do modelu (1). Dla cech
0 mniejszej odziedziczalno$ci W waskim sensie, w wielu wymienionych badaniach modele
(1) i (2) byly zwykle podobnie mato efektywne.

Uzyskane wyniki eksperymentalne potwierdzaja wigc idobrze ilustrujg teorig
genetyczng (Mather i Jinks, 1982; Falconer i Mackey, 1996; Utz i in., 2001). Wskazuje
ona, ze $rednia populacji potomstwa dla cechy nie podlegajacej efektom dominacji
I epistazy jest rowna $redniej obu rodzicow. Zatem im wigkszy udzial genetycznych
efektow nieaddytywnych w uwarunkowaniu cechy potomstwa z krzyzowan w obrgbie
danej puli genowej, tym stabszy zwigzek liniowy $redniej obu rodzicow i Sredniej
potomstwa oraz sumy efektow GCA obu rodzicow i sredniej potomstwa.

Model oparty na $redniej cechy dla obu rodzicéw i ich odleglo$ci genetycznej

Niedostateczna efektywno$¢ modelu (1) w przewidywaniu srednich potomstwa moze
wynika¢ z pojawiania si¢ efektow heterozyjnych lub efektow transgresji. Z licznych badan
eksperymentalnych wynika, ze zmiennos¢ efektow heterozyjnych i transgresyjnych mozna
czasami wyjasni¢ czesciowo za pomoca odleglosci genetycznych, mierzonych na
podstawie miar opartych na danych fenotypowych (Bhatt, 1973; Gopal i Minocha, 1997;
Riday iin., 2003; Dias iin., 2004; Geleta iin., 2004) lub danych o markerach
molekularnych (Vuylsteke i in., 2000; Beattie iin., 2003; Reif iin., 2003; Rodriguez-
Burruezo in., 2003; Dias i in., 2004; Geleta i in., 2004). Te zwiazki uzasadniaja propozycje
modelu, zawierajacego dwa sktadniki, z ktorych pierwszy jest modelem (1), drugi za$
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uwzglednia odlegto$¢ genetyczng kojarzonych rodzicow (ang. distance model). Tak
skonstruowany model ma postac:
Yi tYj
Pg(mij) = b(3)0 + b(3)1¥ + b(3)ZG D'J (3)

gdzie: GDj; jest oceng odleglosci genetycznej dla i-tego oraz j-tego rodzica, by, b
ibap, | sa, odpowiednio, ocenami statej i czastkowych wspolczynnikow regresji
wielokrotne;j.

Obecnie odlegtosci genetyczne pojedynkdw, linii lub populacji ocenia si¢ zwykle na
podstawie informacji o markerach molekularnych DNA (Ajmone Marsan i in., 1998;
Charcosset i in., 1998; Bohn i in., 1999; Bednarek i in., 1999; Corbellini i in., 2002; Beattie
i in., 2003; Reifi in., 2003; Diasi in., 2004). Mimo ze to zrédto informacji o polimorfizmie
genowym badanych obiektow wydaje si¢ najbardziej miarodajne, to jednak ocena roznic
genetycznych oparta na markerach molekularnych nie jest weigz doktadna. Swiadcza 0 tym
znaczne rozbieznosci ocen odleglosci genetycznej obiektow oparte na réznych technikach
markerow molekularnych. Takie wyniki empiryczne uzasadnia fakt, ze zadna z technik
molekularnych nie identyfikuje calego genomu, tylko pewna jego czes$¢, zwykle stabo
sprz¢zong z genami warunkujacymi badane cechy ilosciowe, co ma powazne znaczenie
w tworzeniu modeli i kryteriow do przewidywania $rednich i wariancji cech populacji
potomstwa. Dlatego wigc, nie mozna uznaé, ze informacje genetyczne W postaci
obserwacji wielu cech fenotypowych (Bhatt, 1973; Bains i Sood, 1984; Camussi i in.,
1985; Smith i Smith, 1989; Kaczmarek i in., 2001; Dias i in., 2004; Madry i in., 2004) nie
mogg by¢ alternatywna podstawa oceny miar odlegto$ci genetycznej obiektow, szczegolnie
W ich zastosowaniach przy tworzeniu modeli do przewidywania warto$ci hodowlanej
populacji potomstwa. Stusznos$¢ tego pogladu potwierdzajg wyniki najnowszych badan.
Wskazuja one na skuteczno$¢ zastosowania wielozmiennych odlegloéci fenotypowych
rodzicow jako miar ich odlegloéci genetycznych w predyktorach srednich i wariancji
potomstwa (Gumber iin., 1999; Utz iin., 2001; Riday iin., 2003; Geleta i in., 2004;
Luczkiewicz i Karczmarek, 2004).

Van Esbroeck iwsp. (1999) uwazaja, ze do wiarygodnej oceny zrdznicowania
genetycznego obiektow mozna uzywac obserwacji cech ilosciowych (morfologicznych lub
rolniczych), jednakze nalezy uwzglednia¢ duzg liczbe takich cech i 0 mozliwie duzej
odziedziczalno$ci. Gumber iwsp. (1999) stwierdzili duza zgodno$¢ ocen odleglosci
Mahalanobisa linii wsobnych bobiku, opartych na obserwacjach 53 cech morfologicznych
i rolniczych oraz na 10 wybranych cechach o najwigkszej odziedziczalnosci.

W naszych badaniach, jako miar¢ odleglosci genetycznej w modelu (3) oraz (4)
przyjmujemy odlegto$¢ Mahalanobisa D? wielocechowych wektorow $rednich genotypo-
wych rodzicow lub bezwzgledng rdznice Srednich genotypowych |D| rodzicow dla
przewidywanej cechy (Gumber i in., 1999).

W dostepne;j literaturze podane sa wyniki stosowania modelu (3), zawierajacego tylko
odleglos¢ genetyczng rodzicow do przewidywania $redniej cechy potomstwa. Wskazuja
one na malg doktadno$¢ przewidywania $rednich potomstwa za pomocg odleglosci
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genetycznej rodzicow, okreslonej z danych fenotypowych (Bhatt, 1973; Bains i Sood,
1984; Gopal i Minocha, 1997; Dias iin., 2004; Madry iin., 2004) i molekularnych
(Ajmone Marsan i in., 1998; Vuylsteke i in., 2000; Beattie i in., 2003; Rodriguez-Burruezo
i in., 2003; Dias i in., 2004).

Model oparty na efektach GCA rodzicow i ich odleglosci genetycznej

Jesli dana cecha jest uwarunkowana zarowno addytywnym, jak i nieaddytywnym
dzialaniem genow, to doktadno$¢ przewidywania srednich potomstwa za pomoca modelu
addytywnego (2) moze by¢ za mata (Oury i in., 2000). Uwzglgdniajac mozliwy zwigzek
proporcjonalny migedzy odlegloscia genetyczng rodzicow, a efektami SCA ich potomstwa
(Charcosset i in., 1998; Vuylsteke i in., 2000; Corbellini i in., 2002; Dias i in., 2004; Geleta
i in., 2004; Luczkiewicz i Karczmarek, 2004), rozszerzamy model (3) do nast¢pujacej
postaci:

P4(rﬁi,-) = D40 +Pay0i +P4)29 +b4)3GD;; 4)

gdzie: bwapo, b@yi, bap, 1 bus sa, odpowiednio, ocenami stalej i czastkowych
wspotczynnikow regresji wielokrotne;.

Model (4) byt zaproponowany przez Charcosset i wsp. (1998) i zastosowany dla plonu
kukurydzy na pasz¢. W tych badaniach wspotczynnik determinacji dla modelu (4)
zwigkszyt si¢ 0 okoto 10% w stosunku do modelu addytywnego (2).

Ocena efektywnosci modeli predykcyjnych

Ocena efektywnosci statystycznego modelu predykcyjnego, nazywana jest jego
walidacja. W odniesieniu do modelu P(rﬁi,-) ) walidacja polega na sprawdzeniu doktadnosci
przewidywania obserwowanych Srednich cechy, y; , dla kombinacji potomstwa w probie
reprezentatywnej dla danej puli genowej. Dane z tych kombinacji potomstwa nie powinny
by¢ wykorzystywane wczesniej do kalibracji modelu, czyli estymacji parametréw
biometryczno-genetycznych rodzicow, reprezentujacych takze rozpatrywana pule genowa
(Charcosset iin., 1993, 1998; Melchinger iin., 1998; Oury iin., 2000). Do oceny

doktadnos$ci przewidywania przez model P(rﬁ ) zastosujemy wspotczynnik determinacji

]
liniowej R?, ktory jest miarg zgodno$ci miedzy $rednimi przewidywanymi przez ten model
i obserwowanymi y; . Ocena dokfadnosci przewidywania $rednich populacji potomstwa
z krzyzowan W obrebie danej proby reprezentatywnej rodzicow za pomocg modeli (1) i (3),
kalibrowanych na tych formach rodzicielskich jest tak samo wiarygodna, jak ta,
przeprowadzona w trakcie walidacji na innych rodzicach i populacjach ich potomstwa,
reprezentatywnych dla rozwazanej puli genowej (Charcosset i in., 1993; Oury i in., 2000).
Jest tak, dlatego ze w tych modelach zmienne do przewidywania (oceny $rednich obu
rodzicow i ich odlegtosci genetycznych) sa niezalezne od $rednich przewidywanych ;; ,

W przeciwienstwie do modeli (2) i (4).
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Material doswiadczalny

Uklad krzyzowania i doswiadczenia polowe

W pracy wykorzystano material roslinny otrzymany do wczes$niejszych badan nad
wykrywaniem genowych efektow epistatycznych, atakze poznaniem efektow
addytywnych i dominacyjnych na cechy rolnicze zyta ozimego (Smiatowski i Wegrzyn,
2001, 2003). Material ten stanowito 12 form rodzicielskich zyta ozimego i 27 populacji
potomstwa Fi, otrzymanych z krzyzowania tych rodzicow w uktadzie czynnikowym.
Formami matecznymi bylo 9 odmian populacyjnych: Dankowskie Ztote, Dankowske
Nowe, Motto, Warko, Wibro, Zduno, Adar, Arant, Amilo, natomiast formami ojcowskimi
(testerami) byty 2 specjalnie dobrane rody populacyjne: SMH-49-1, SMH-75-1, r6znigce
sie od siebie wieloma cechami morfologicznymi oraz ich mieszaniec F1 (SMH-49-1 x
SMH-75-1). Duza réznorodno$¢ fenotypowa krzyzowanych form rodzicielskich upo-
waznia do uznania ich za probe reprezentatywna dla puli genowej Zyta ozimego, posia-
dajacej warto$¢ hodowlang.

W celu otrzymania potomstwa F1, ktosy krzyzowanych odmian kastrowano recznie,
usuwajac pylniki, anastgpnie zapylano je pytkiem testerow, otrzymujac okoto 180
ziarniakOw F; z kazdego krzyzowania. Otrzymane W ten sposob ziarniaki z 27 populacji
potomstwa F; wysiewano w polu w latach 1999-2001 na poletkach o powierzchni 0,4m?
w uktadzie losowanych blokéw z 3 powtorzeniami. W tych samych latach badano formy
rodzicielskie w odrgbnych dos$wiadczeniach polowych, zatozonych takze w uktadzie
losowanych blokéw ztg sama liczba powtdrzen, potozonych obok doswiadczen
z potomstwem. W doswiadczeniach badano jeszcze 6 populacji potomstwa Fi, innych
w kazdym roku, i 2 odmiany populacyjne (razem w latach braly udziat 33 populacje
potomstwa i14 form rodzicielskich). Oba doswiadczenia zaktadano na polu
doswiadczalnym w Oddziale IHAR Krakowie. Glebe klasy IVa, nawozono standardowym
nawozeniem NPK (90, 120 i 120 kg/ha). W trakcie wegetacji wykonano herbicydowa
ochrong roslin przed chwastami; jesienig zastosowano Arelon dysp. 500 S.C. lub Carat 350
S.C, a wiosng Chwastoks Turbo.

Obserwowano nastepujace cechy: wysokos¢ roslin, dlugos¢ doktosia, dtugos¢ ktosa,
masg ziaren Z klosa, $rednig liczbe ziaren z ktosa (te cechy obserwowano na probie losowej
10 roélin z poletka), mase 1000 ziaren, mase hektolitra ziarna, plon ziarna na poletku, liczbe
ktosow na poletku, porazenie rdzg brunatng, zawartos¢ bialka i liczbe opadania (te cechy
obserwowano na catych poletkach lub na probie ziarniakow z plonu poletek).

Analiza statystyczna danych

W celu testowania istotnosci roznic Srednich genotypowych badanych cech dla
rodzicOw i ich potomstwa F; oraz efektow GCA i SCA rodzicow w czynnikowym uktadzie
krzyzowan, a takze interakcji tych parametréw genetycznych z latami, wykonano taczne
analizy wariancji (z wynikow doswiadczen 3-letnich) wedlug odpowiadajacych modeli
statych. Dane do$wiadczalne wziete do analizy stanowity, zaleznie od cechy, srednie z 10
ros§lin na poletkach lub obserwacje z catych poletek. Modele predykcyjne (1) — (4)
tworzono i sprawdzano na podstawie przecietnych oszacowan z 3 lat odpowiednich
parametrow dla rodzicOw i srednich potomstwa. Analizy danych wykonano za pomoca
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pakietu SAS (SAS User's Guide, 2002), stosujac procedure GLM do analizy wariancji,
procedure REG do regresji liniowej (przy kalibracji i walidacji modeli), za$ procedure
CANDISC do analizy odleglo$ci Mahalanobisa D? miedzy rodzicami.

WYNIKI I DYSKUSJA

Fenotypowe zroznicowanie form rodzicielskich i ich efektéw genetycznych

W tabeli 1 przedstawiono analizy wariancji obserwacji rodzicéw i populacji potomstwa
F1dla tych siedmiu, sposrod badanych cech, dla ktorych stwierdzono istotne zroznicowanie
migdzy populacjami potomstwa. Sg to cechy opisujace dtugos$¢ pedu ijego sktadowych
oraz sktadowe plonu ziarniakow na roslinie.

Tabela 1
Analiza wariancji dla siedmiu cech rolniczych obserwowanych w latach 1999-2001 u 12 form
rodzicielskich zyta ozimego i 27 populacji ich potomstwa F1
Analyses of variance for 7 agronomic characters observed over 1999-2001 years in 12 of winter rye
parents and their 27 populations of F1progenies

Srednie kwadraty — Mean squares
., Liczba $rednia
Zrodto . i masa A
Zmiennosci stopni | okose | MUEOSE | gy oose | ziaren/kdos |, 1OZP2 MTZ masa
swobody - doktlosia - ziaren/klos . | hektolitra
Sources of Degrees ro$lin internodes klosa grain grain 1000 grain siarmna
variation of freedom plant height length ear length | weight per number per weight test weight
ear
ear
Rodzice — Parents
Lata — Years 2 1110977 146,40 _ 12.87** __ 430** 178554**  330,20**  441,66™*
g:g';'(;"’”']a;i‘;? 3 6 200,14 15165  301** 026 10853*  92,58** 6,92
§;’rdef1't°se 11 213,97 6,34* 243 012%* 7472 6,53 12,03*
Rodzice x Lata 22 158,99 464 0,53 0,06 49,33 5,73 5,82
Parents x Years
Blad — Error 66 141,80 2,80 0,36 0,04 45,04 6,08 522
Potomstwa — Progenies

Lata— Years 2 35604,04**  54336**  47,48** _ 860** 348886** 204051** 1073,32**
g:g‘;‘(:"lr’]a;gg?s 6 350,1%%  50,00%%  14,69%* 05% 77,01  10399%*  106,86**
E?;g?nsite":a 26 105,08%*  9,67*%  206%  008**  67,33**  1056*  11,53**
Potomstwa x
Lata 52 39,31%%  832%* 1,23%* 0,04 55,02%* 8,06 518
Progenies x
Years
Blad — Error 155 22,65 301 0,34 0,03 28,83 5,71 417

"™ Efekty istotnie zréznicowane (odpowiednio 0,01 < P <0,05 lub P < 0,01)
™ Difference significant at 0.01< P< 0.05 or P < 0.01, respectively

Zréznicowanie form rodzicielskich pod wzgledem $rednich rozpatrywanych cech byto
mniejsze, niz zréznicowanie mieszancow (tab. 1 i2). Sposrod siedmiu cech $rednio
zroéznicowanych istotnie migdzy populacjami potomstwa, dla czterech cech stwierdzono
takze istotng interakcje¢ genotypowo-srodowiskowa (potomstwo X lata). Takiej interakcji
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nie stwierdzono dla zadnej ztych cech rodzicow. Srednie rodzicow byly istotnie
zroéznicowane tylko dla czterech cech. Oznacza to, ze badane cechy form rodzicielskich
reagowaly stabilnie na warunki pogodowe W latach, czyli proporcjonalnie do $redniej
srodowiskowej cechy (Oury iin., 2000; Schut i Dourleijn, 2000), cho¢ nie zawsze
podlegaty one efektom zrdéznicowania genetycznego. Struktura genetyczna populacji
potomstwa, uzyskanych z krzyzowania tych rodzicéw, réznicowala $rednie kazdej
z rozwazanych cech, za$ reakcja wigkszosci cech potomstwa na warunki pogodowe nie
byta jednakowa (byta nierownolegta). Zaktadajac, ze populacje potomstwa F1 zyta ozimego
sa bardziej zrdéznicowane genetycznie, niz ich odmiany rodzicielskie i testery, uzyskane
wyniki wskazywatyby, ze szersza baza genetyczna populacji przyczynia si¢ do niestabilnej
(nieregularnej) reakcji ich cech na srodowiska.

Zmienno$¢ parametrow biometryczno-genetycznych rodzicéw iich potomstwa dla
wszystkich cech byta stosunkowo mata (tab. 2). Najwigksza zmienno$¢ tych parametrow
stwierdzono dla $redniej liczby ziaren z ktosa, masy ziaren z ktosa oraz dlugosci ktosa,
szczegolnie za§ matg dla masy hektolitra ziarna, MTZ i dtugosci doktosia.

Tabela 2
Srednie z przecietnych obu rodzicow ( Ko ) dla 27 kombinacji krzyzowania i ich potomstwa F1 ( X, )

dla siedmiu cech zyta ozimego oraz odpowiadajace wspélczynniki zmiennosci CVv,, pv i CVg )

The means for mid-parent value ( fmpv) and the F1progeny means ( X ), and respective coefficients of

variation (cv and CVg, ) for 7 characters of 27 winter rye crosses

mpv
Srednia
Cechy o Dhugosé i Masa liczba Masa
Characters| WYSOKOSC | qoltosia | DUEOSE | ren/klos | ziaren/klos | L M2 | hektolitra
Parametry | msrl]”f h Internodes E kilosa h Grain weight Grain 1000_G;am ziarna
Parameters Plant height length ar lengt per ear number per weight Test weight
ear
Xmpv 127,46 43,88 10,36 151 44,47 33,90 71,44
CVmpv 2,55% 1,16% 3,59% 5,67% 5,18% 1,23% 0,94%
Xe, 134,13 44,63 10,58 1,58 48,21 32,96 72,88
CV,:1 2,53% 2,34% 4,53% 5,80% 5,76% 3,36% 1,54%

Stwierdzono istotnie zréznicowanie efektow GCA co najmniej odmian matecznych lub
testerow ojcowskich dla wszystkich cech, za$ efekty SCA byty istotnie rézne od zera tylko
dla dtugos$ci doklosia (tab. 3). Dlatego tez dla tej cechy iloraz $redniego kwadratu dla
efektow GCA odmian i testeréw oraz efektow SCA byl mniejszy od 1. Wyniki te §wiadcza
0 malym znaczeniu efektow addytywnych, za§ duzym udziale efektow nieaddytywnych.w
dziedziczeniu tej cechy. Zmienno$¢ pozostalych cech byla uwarunkowana gléwnie
efektami addytywnego dziatania genow, pochodzacych od odmian lub testerow.
Najwigksza przewage udziatu genetycznych efektow addytywnych nad nieaddytywnymi
stwierdzono dla wysokos$ci i MTZ. Interakcje genotypowo-srodowiskowg GCA x lata oraz
SCA x lata stwierdzono prawie tylko dla tych cech, dla ktérych istotna byta tez interakcja
potomstwo x lata.
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Tabela 3
Analiza wariancji dla siedmiu cech rolniczych obserwowanych w latach 1999-2001 u potomstwa F1
zyta ozimego z krzyzowan w ukladzie czynnikowym
Analyses of variance for 7 agronomic characters observed over 1999-2001 years in winter rye F1
progenies obtained from factorial mating design

Liczba Srednie kwadraty — Mean squares
. $rednia
. . . .| stopni ,, masa )
Zrédto zmiennosci . dhugos¢ . . liczba masa
Sources of swobody WyS(,)k.OSC doklosia dhugos¢ Zlaren{kbs ziaren/klos MTZ . hektolitra
variation Degrees ro$lin internodes ktosa grain grain 1000 Grain siarmna
of plant height | h ear length | weight per b weight iah
feedom engtl ear number per test weight
ear
Lata — Years 2 35604,04** 543 36** 47,48** 8,49** 3506,36** 2040,51** 1073,32
g:g‘é;(;"’”']a;g:s 6 350,10%*  50,00%*  14,69%* 048**  80,04**  193,99**  106,86**
Potomstwa,
w tym: 26
Progenies
in these:
A g?:‘;ﬁgn o 8 15542 1330  381* 005  10873**  2458** 643
GCA testeréw o o . o o
GCA of testers 2 484,39 5,52 5,93 0,42 187,71 14,52 69,56
SCA 16 31,38 8,31** 0,70 0,04 30,14 3,16 6,76
Potomstwa x Lata
w tym: 52
Progenies x Years
in this:
GCA odm.x Lata
GCA of varieties 16 41,52* 9,55** 1,88** 0,04 74,37** 12,48** 4,66
x Years
GCA test. x Lata
GCA of testers x 4 46,98* 15,00** 1,27** 0,08* 23,64 4,51 1,90
Years
ggﬁ . '\‘(aet:rs 32 37,13 6,76* 0,90%* 0,04 47,85+ 6,30 5,85
Btad — Error 155 22,65 3,91 0,34 0,03 29,26 571 4,17
GCA odm./SCA*
GCA var. /SCAL 4,95 1,6 5,44 1,25 3,61 7,78 0,95
GCA test./SCA?
GCA test /SCA 15,44 0,66 8,47 10,5 6,23 4,59 10,29

¥ Iloraz $redniego kwadratu dla efektow GCA odmian (testerow) i efektow SCA
42 Quotient of the mean squares for GCA effects of varieties (testers) and SCA effects

Ocena wielozmiennych odleglosci rodzicow

Odlegloéci Mahalanobisa D? pomiedzy kazda para form rodzicielskich uczestniczacych
w krzyzowaniach W uktadzie czynnikowym, stanowiace miary ich odlegtosci
genetycznych przedstawiono w tabeli 4. Tylko niektdre z nich byty istotnie wigksze od
zera. Wynika to ze stosunkowo niewielkiego zrdéznicowania form rodzicielskich pod
wzgledem kazdej z badanych cech (tab. 1).
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Tabela 4
Odleglo$ci Mahalanobisa D?> migdzy $rednimi genotypowymi (Srednimi z 3 lat) dla siedmiu cech form
rodzicielskich zyta ozimego
The Mahalanobis’ distances D? between the genotypic means (means for 3 years) for 7 traits of winter
rye parents

Testery

Testers
Odmiany T1 (SMH 49-1) T2 (SMH 75-1) T3 (SMH49xSMH 75)
Varieties
Dankowskie Ztote 8,76 10,30 13,20*
Dankowskie Nowe 12,75 14,04* 13,17*
Motto 12,64* 12,80* 941
Warko 16,02** 16,83** 9,00
Wibro 23,02** 12,44* 10,55
Zduno 12,92 11,07* 6,76
Adar 8,31 10,30 747
Arant 20,11** 8,94* 7,83*
Anmilo 10,97 21,10*%* 11,42*

* #% Odlegtosci D?istotnie wigksze od zera (odpowiednio 0,01 < P <0,05 lub P < 0,01)
* ** Distances D? significantly larger than zero (0.01 < P< 0.05 or P < 0.01, respectively)

Kalibracja i ocena efektywnos$ci modeli predykcyjnych

Modele predykcyjne skalibrowano (dopasowano) na podstawie srednich
obserwowanych i przewidywanych dla siedmiu cech 27 populacji potomstwa, a wyniKki
podano w tabeli 5. Model (1), oparty na §rednich obu rodzicow byt zwykle mato efektywny
(wspotczynnik determinacji dla pigciu cech wynosit 0,9%—-15,7%, za$ dla wysokosci
i dlugosci klosa byt rowny odpowiednio 21,8% i55,7%). Najwieksza doktadnosé
przewidywania potomstwa za pomocg tego modelu byta wigc osiggnigta dla dwdch cech
0 stosunkowo duzym znaczeniu efektow addytywnych w ich uwarunkowaniu oraz duzej
zmienno$ci rodzicow i potomstwa (tab. 2 i3). Wyniki te potwierdzajg podobne
prawidtowosci, jak te w wielu cytowanych wyzej pracach. Wspotczynnik determinacji dla
modelu (3) z jednocechowa odlegloscig |D| zwigkszyt si¢ znaczaco (o okoto 18%)
w stosunku do modelu wyjsciowego (1), tylko dla dtugosci doktosia (tab. 5).

Natomiast wspotczynnik determinacji w modelu (4) z odlegtoscig D? lub |D| zwickszyt
si¢ co najwyzej 0 okoto 3%) w stosunku do modelu wyjsciowego (2). Zatem, odlegtosci
genetyczne rodzicOw, mierzone za pomocg wielocechowej odleglo$ci Mahalanobisa D?
iodleglosci  jednocechowej |D| wbardzo matym stopniu wyjasniaja zmienno$é
genetycznych efektow nieaddytywnych (efektow transgresji w modelu 3 i efektow SCA
w modelu 4), warunkujacych srednie potomstwa dla waznych cech rolniczych zyta
0zimego. Podobne wyniki uzyskano dla cech rolniczych wielu gatunkow ro$lin (Gopal
i Minocha, 1997; Ajmone Marsan i in., 1998; Corbellini i in., 2002; Beattie i in., 2003; Dias
iin., 2004; Geleta i in., 2004; Madry i in., 2004).
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Tabela 5
Skalibrowane oceny parametrow liniowej funkcji regresji pomiedzy Srednimi populacji potomstwa F1
(Y) zyta ozimego, a oszacowaniami biometryczno-genetycznych parametréw ich rodzicow (Xi)
Calibrated values of the parameters in different linear regression functions between F1winter rye
progeny means (Y) and estimated quantitative genetic parameters of their parents (Xi)

Cecha — Character Model R? bo b, b, bs
1 2 3 4 5 6 7

Pi(m;) 21,77 72,00 0,49%
Ps(m;;) 23,84 73,84 0,48* 0,12

Wysokosé rodlin Ps(my; ) 21,94 68,20 0,52* -0,04

Plant height Pa( rﬁij ) 82,58 132,39 0,09%* 0,99%*
Pdm;) 82,84 136,24 1,01% 1,01%* 0,04
Pa(my ) 83,53 126,06 0,97** 0,97** -0,19
Pi(m;) 3,64 27,37 0,39
Pi(my) 381 26,88 0,40 0,01

Dhugosé doklosia Ps(m,, ) 22,28 34,04 0,23 0,71*

Internodes length Pa( m, ) 45,09 44,63 0,99%* 1,00
Ps(my;) 45,72 48,64 1,01%* 1,09 -0,02
Pulmy ) 45,13 44,49 0,99** 1,00 0,06
Pi(my) 55,72 0,62 0,96**
Ps(m;;) 57,72 014 0,99%* 0,02

Dhugos¢ klosa Pa(my ) 55,90 0,45 0,97** 0,05

Ear length P(my;) 79,06 10,52 1,00%* 0,99**
Pdm;) 79,06 10,55 1,00%* 1,00%* 0,001
Po(my ) 79,12 10,61 1,00%* 1,00%* 0,05
Pi(m;) 15,69 0,94 0,42*
Pi(my) 16,94 0,96 0,43* -0,002

Masa ziaren/ktos Pal rﬁij ) 15,88 0,94 042* 0,05

Grain weight per ear P,( mij ) 65,23 1,53 0,08%* 0,99%*
Pdm;) 66,17 1,62 0,98** 1,03%* 0,002
Pa(my ) 68,60 1,18 0,91%* 0,86** -0,47
Pi(m;) 10,66 30,70 0,39
Ps(m;;) 12,35 31,37 0,40 -0,09

$rednia liczba Ps(my; ) 12,31 33,92 0,31 017

él?;,e,?/ ,ﬁﬁfber per ear Po(m;; ) 69,53 47,02 1,00%* 0,97**

]

Pomy) 71,12 53,87 1,02%* 1,07%* 0,09
Pdm, ) 69,71 46,73 1,01% 0,96** -0,09
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c.d. Tabela5
1 2 3 4 5 6 7

Pi(m;) 12,32 64,55 -0,93
Ps(m;;) 12,39 64,40 -0,93 0,007

MTZ Ps(my; ) 15,21 52,11 -0,55 -0,44

1000 grains weight ~ Py( rﬁij ) 81,91 33,79 1,00%* 1,02%*
Pdm;) 82,34 33,77 1,01%* 1,02%* -0,02
Po(my ) 82,05 33,32 1,00%* 1,00%* 0,08
Pi(m;) 0,87 61,74 016
Ps(m;;) 6,13 57,78 0,20 0,06

Masa hektolitra Ps(my, ) 1,42 66,73 0,09 -0,07

Zlarna

Test weight PAm;;) 62,33 72,54 1,00%* 1,00%*
Ps(my;) 62,38 73,64 1,01%* 1,00%* -0,006
Pimy; ) 69,71 99,04 1,15%* 1,22%* -0,75*

P( rﬁij )-model (1), P3( rﬁij )i Ps( rﬁij )’ — model (3), odpowiednio z odlegtoécia genetyczng D? lub |D[; Py( rﬁij )-model
(2), Po( m;; )i Po( m; m; )’ — model (4), odpowiednio z odlegtoécia genetyczng D? lub |D|; by, by, by, bs odpowiadaja
statej i kolejnym wspolczynnikom regresji w modelach (1) — (4);

Pa( m;; )- model (1), Ps( m;; ) and Ps( m;; )’ — model (3) with genetic distances D? or |D|, respectively; — Pa( m;; )
model (2), P4( rﬁij ) and Py( rﬁij mij )’ — model (4) with genetic distances D? or |D|, respectively; bo, by, by, by —

constant and regression coefficients in models (1) — (4);
*,** Wspotczynniki regresji istotnie rézne od zera (0,01<P<0,05 lub P<0,01)
*, ** Regression coefficient significantly different from zero (0,01<P<0,05 or P<0,01, respectively)

Uzyskiwano takze lepszg efektywnos¢ stosowania odleglosci genetycznej rodzicow
w przewidywaniu efektow nieaddytywnych dla cech potomstwa (Bhatt, 1973; Charcosset
iin., 1998; Reif i in., 2003; Luczkiewicz i Karczmarek, 2004).

Model addytywny (3), oparty na efektach GCA wyjasnial relatywnie duza czesé¢
zmiennos$ci (45%-83%) obserwowanych §rednich cech rodzin potomstwa F1 zyta ozimego
w badanej probie reprezentatywnej, ktore byty wzigte do kalibracji modelu. Model ten byt
najbardziej efektywny dla wysokosci i dtugosci klosa, a wige dla tych samych cech, dla
ktorych stosunkowo najbardziej efektywny w przewidywaniu potomstwa byt model (1),
ale takze dla mtz. Tak optymistyczng ocene efektywnosci modelu predykcyjnego (3),
nawet dla cech warunkowanych w potomstwie przez efekty nieaddytywne, uznajemy
jednak za zawyzona przez to, ze byta ona wykonana w trakcie kalibracji tego modelu, nie
za$ W trakcie jego walidacji (Charcosset i in., 1993, 1998;, Melchinger i in., 1998; Oury
i in., 2000).

WNIOSKI

1. Modele statystyczne do przewidywania S$rednich cech iloSciowych populacji
potomstwa oparte na $rednich dla obu rodzicow oraz na efektach GCA rodzicow sg
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zwykle wystarczajaco efektywne tylko dla cech 0 duzej odziedziczalno$ci W waskim
sensie, dla takich cech przewaznie wigkszg efektywnos¢ przewidywania posiada model
drugiego rodzaju.

2. Modele wymienione we wniosku 1, rozszerzone o odlegtosci genetyczne rodzicow,
okreslone na podstawie danych fenotypowych, sg raczej niewiele efektywniejsze dla
cech o0 matej odziedziczalno$ci, niz modele wyjsciowe.

3. Wyniki oceny efektywnosci badanych modeli do przewidywania $rednich cech
populacji potomstwa F; zyta ozimego, ilustrujg i potwierdzaja wyniki uzyskane przez
badaczy u innych ro$lin.

4. Rozpatrywane modele statystyczne moga by¢ efektywnym narzedziem do
przewidywania $rednich cech kombinacji potomstwa Fi z krzyzowania r6znych form
rodzicielskich (odmian populacyjnych, linii wsobnych, klonéw itp.), jednakze ich
przydatno$¢ powinna by¢ szerzej (dla roznych gatunkoéw roslin, struktury genetycznej
zasoboéw genowych, cech oraz rodzajow miar odlegtosci genetycznej rodzicow) i lepiej
przebadana, zgodnie z zasadami kalibracji i walidacji modeli statystycznych.
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