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Wykorzystanie linii podwojonych haploidow
do wykrywania sprz¢zen genow kontroluj qcych
wybrane cechy ilo$ciowe jeczmienia”

The use of doubled haploids for detection of linkage of genes controlling some
quantitative traits in barley

W pracy przedstawiono wyniki badan dotyczacych zmiennosci i wspodtzaleznosci wybranych cech
ilosciowych w liniach podwojonych haploidow (DH) jeczmienia w aspekcie wystgpowania sprzezen
migdzy genami kontrolujgcymi pary cech. Materiat do badan stanowily linie DH uzyskane
z mieszancoéw F1i F2 Roland x Apex. Analizowano dlugo$¢ zdzbta, dtugosé ktosa, liczbe i mase ziarna
z klosa oraz masg¢ 1000 ziaren. Porownujac srednie i wariancje poszczegélnych cech oraz wielkosé
wspotczynnikow  korelacji migdzy cechami w populacjach linii FiDH i F2DH stwierdzono
wystgpowanie sprzgzenia gendéw kontrolujacych dlugosé¢ zdzbta z genami odpowiedzialnymi za
dhugos$¢ klosa oraz liczbg i mase¢ ziarna z ktosa. Wykazano takze niezalezne dziedziczenie diugosci
zdzbta i masy 1000 ziaren.

Stowa kluczowe: jeczmien, podwojone haploidy, sprzezenia gendw, cechy ilosciowe

Barley doubled haploids (DH) were studied with the aim to detect linkage between genes
conditioning pairs of metrical traits. Populations of DH lines derived from F1 and F2 hybrids from the
cross Roland x Apex covered material for the study. The following traits were analysed: stem length,
spike length, number of grains per spike, grain weight per spike and 1000-grain weight. On the basis
of relations between means, variances and correlation coefficients in the F1DH and F2DH populations,
the occurrence of linkage between genes responsible for stem length and genes conditioning spike
length, grain number and grain weight per spike was recorded. Additionally, independent inheritance
of stem length and 1000-grain weight was found.

* Praca wykonana w ramach grantu KBN nr 5PO6A 01717
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W hodowli jeczmienia, podobnie jak i innych ros§lin samopylnych, linie podwojonych
haploidéw (DH) uzyskuje si¢ najcze$ciej z mieszancéw pokolenia Fi lub F, (Pickering
i Devaux, 1992). Wyprowadzone linie DH reprezentuja losowa probg gamet wytwarzanych
przez mieszance, aich zmienno$¢ wynika zrekombinacji zachodzacej podczas
gametogenezy. Zmienno$¢ populacji linii uzyskanych z mieszancow Fi i F; jest taka sama,
0 ile geny kontrolujace rozpatrywane cechy nie sa sprz¢zone. Przy wystepowaniu sprzezen
frekwencja genotypow zrekombinowanych jest wigksza w populacji linii F2DH niz F;DH
(Snape i Simpson, 1981; Surmai in., 2003). Stad tez poréwnanie niektorych charakterystyk
statystycznych linii FiDH i FoDH, takich jak $rednie i wariancje poszczegolnych cech, czy
tez korelacje migdzy cechami, moze by¢ wykorzystane do analizy wystepowania sprzezen
kontrolujacych pary cech ilo§ciowych (Kaczmarek i in., 1994).

Celem pracy bylo poréwnanie zmiennos$ci i wspotzalezno$ci wybranych cech
ilosciowych w populacjach linii FiDH i F,DH jgczmienia w aspekcie wystgpowania
sprzezen migdzy genami kontrolujacymi dtugo$¢ zdzbta a genami odpowiedzialnymi za
dtugos$¢ klosa, liczbe ziaren w ktosie, mase ziarna z ktosa i masg¢ 1000 ziaren.

MATERIAL I METODY

Material do badan stanowito 127 linii podwojonych haploidéw jeczmienia jarego
otrzymanych z mieszancéow F1 i F2 Roland x Apex metoda H. bulbosum (Kasha i Kao,
1970). Linie badano w doswiadczeniu polowym zatozonym w ukladzie catkowicie
losowym w 3 powtérzeniach. Nasiona wysiewano na poletkach o powierzchni 2 m?
w iloéci 330 ziaren na 1 m?, Pomiary wykonano na 25 losowo wybranych ro$linach
z srodkowej czesci kazdego poletka. Analizowano diugos¢ zdzbta, dlugosé¢ klosa, liczbe
ziaren w klosie, mase ziarna z ktosa oraz mase 1000 ziaren.

Dla kazdej z badanych cech linii FiDH i F;DH obliczono wartosci $rednie oraz
wariancje, oszacowano takze korelacje migdzy wybranymi cechami. Testowano istotnosc¢
réznic migdzy Srednimi (test t-Studenta) i wariancjami (test F) populacji linii F1.DH i F2DH
oraz istotnos¢ wspotczynnikdw korelacji (test t). Testowano takze hipotezy o braku réznic
miedzy wspotczynnikami korelacji w populacjach F1DH i F.DH (statystyka z). Obliczenia
wykonano za pomoca programu LINKGEN (Czajka i in., 2002).

WYNIKI I DYSKUSJA

Srednie warto$ci badanych cech, wariancje oraz wyniki testowania réznic miedzy
srednimi i wariancjami przedstawiono w tabeli 1. Wartosci $rednie w badanych
populacjach byly bardzo zblizone inie roznity si¢ istotnie statystycznie. Rowniez
wariancje czterech sposrdd pigciu analizowanych cech w obu populacjach byty podobne.
Istotng roznicg stwierdzono jedynie w przypadku wariancji liczby ziaren z ktosa (Fopi. =
1,975 > Fo,os).
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Tabela 1
Srednie i wariancje analizowanych cech w populacjach linii F1DH i F2DH jeczmienia
Mean values of the studied traits in the F1aDH and F.DH barley populations

Wiyniki testowania hipotez o rownosci*
Cechy F1DH F.DH Results of testlr;g hy;f)otheses on
Traits —— —— €qua |ty. or_
$rednia wariancja $rednia wariancja [$rednich wariancji
mean variance mean variance [means variances
Dlugos$¢ zdzbta 711 11756 705 94 64 nieodrzucona nieodrzucona
Stem length (cm) ' ' ' ' not rejected not rejected
Dtlugos¢ ktosa nieodrzucona nieodrzucona
Spike length (cm) 4 0.82 1.2 0,58 not rejected not rejected
Liczba ziaren z klosa nieodrzucona odrzucona
Grains/spike 204 711 205 3,60 not rejected rejected
Masa ziarna z klosa nieodrzucona nieodrzucona
Grain weight/spike (g) 0,98 0,024 0,99 0,017 not rejected not rejected
Masa 1000 ziaren nieodrzucona nieodrzucona
1000-grain weight (g) 478 21,98 480 16,87 not rejected not rejected

*Przy P=0,05; AtP =0.05

W tabeli 2 podano oceny wspotczynnikow korelacji miedzy dlugoscig zdzbta a anali-
zowanymi cechami klosa iziarna. Dodatnie, istotne korelacje w obu populacjach
stwierdzono mi¢dzy dtugoscia zdzbta a dlugoscig ktosa, liczbg ziaren 1 masg ziarna z ktosa.
Wspotczynniki korelacji miedzy dlugos$cig zdzbta a masa 1000 ziaren, aczkolwiek
dodatnie, okazaly si¢ niewielkie i statystycznie nieistotne. Wyniki testowania hipotezy
0 rownosci wspotczynnikow korelacji w liniach Fi:DH i F:DH wykazaly, ze stopien
zaleznosci migdzy dtugoscia zdzbta a dlugoscia klosa i masa 1000 ziaren w obu popula-
cjach byt podobny, natomiast korelacja migdzy wysokoscia a liczbg ziaren i masg ziarna
z klosa byta istotnie silniejsza w liniach otrzymanych z mieszancow Fi niz z F».

Tabela 2
Wspolezynniki korelacji miedzy dlugoscia zdzbla a badanymi cechami klosa
Correlation coefficients between stem length and the studied spike traits

Wyniki testowania hipotezy o réwnosci
Cechy F.DH F.DH wspotczynnikow korelacji przy P = 0,05
Traits ! 2 Results of testing hypothesis on equality of
correlation coefficients at P = 0.05

Dhugos¢ ktosa ke e nieodrzucona

Spike length (cm) 0,503 0,492 not rejected

Liczba ziaren z ktosa 0 505%* 0 467** odrzucona

Grains/ spike ' ' rejected

Masa ziarna z klosa . o odrzucona

Grain weight/spike (g) 0,501 0,463 rejected

Masa 1000 ziaren 0202 0127 nieodrzucona

1000-grain weight (g)
** P <0,01

not rejected

W pracach Kaczmarka i wsp. (1994) oraz Surmy i wsp. (2002) pokazano, jak ksztaltujg
si¢ zaleznosci miegdzy $rednimi, wariancjami oraz kowariancjami dla pary cech
ilo$ciowych w liniach DH otrzymanych z mieszancéw F1 i F2 w przypadku wystepowania
badZ braku sprzezen miedzy genami warunkujgcymi te cechy. Biorac pod uwage wyniki
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tych badan oraz uzyskane w niniejszej pracy rezultaty testowania réznic mi¢dzy srednimi
i wariancjami, a takze istotno$ci wspotczynnikow korelacji wraz z badaniem, czy korelacje
te w obu populacjach byly takie same, mozna stwierdzi¢ wystepowanie pelnego sprzezenia
(brak rekombinacji) genéw warunkujacych dtugos¢ zdzbta z genami odpowiedzialnymi za
dlugos¢ klosa oraz czgsciowego sprzgzenia z genami odpowiedzialnymi za liczbe i mase
ziarna z ktosa. Otrzymane wyniki wskazuja na niezalezne dziedziczenie wysokosci roslin
i masy 1000 ziaren.

Wykazane w prezentowanej pracy wystepowanie sprzezen miedzy genami warun-
kujacymi dlugos$¢ zdzbla a genami odpowiedzialnymi za liczbe i mase ziarna z klosa,
potwierdza spostrzezenie Kleinhofsa i Hana (2002) o czestej lokalizacji loci dla réznych
cech ilosciowych (ang. quantitative trait loci, QTL) w tych samych regionach genomu
ros§liny. W przypadku jeczmienia znaleziono kilka takich regiondow, migdzy innymi na
chromosomie 7 zlokalizowano region obejmujacy QTL dla masy ziarna z ktosa, wysokosci
roélin, terminu dojrzewania iodpornosci na wyleganie, ana chromosomie 3 region
zawierajacy QTL dla wysokosci roslin, plonu oraz terminu kloszenia (Barua i in., 1993;
Hayes i in., 1993; Thomas i in., 1995; Tinker i in., 1996).

Nalezy podkreslic, ze fakt braku istotnych réznic miedzy §rednimi, wariancjami oraz
korelacjami miedzy dwiema cechami w populacjach linii homozygotycznych uzyskanych
z rdznych pokolen, tak jak to obserwowano w przypadku dlugosci zdzbta i dtugosci ktosa,
moze wskazywaé na wystepowanie petlnego sprzezenia migdzy genami warunkujacymi te
cechy, jednakze nie mozna wykluczy¢, ze jest to efekt plejotropii. Rozroznienie tych dwoch
zjawisk jest trudne, nawet na podstawie badan uwzgledniajacych zarowno obserwacje
fenotypowe, jak i markery molekularne (Barua i in., 1993; Thomas i in., 1995).
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