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Numeryczna klasyfikacja genetycznych
parametrow cech zarodka oraz tetraploidalnych
taksonow pszenicy opisanych tymi parametrami

Clustering of genetic parameters of embryo characters and taxa of tetraploid wheat

Metody taksonomii numerycznej zastosowano do klasyfikacji parametréw genetycznych m, [d],
[h], [, [1, [1] oraz niezaleznie mieszancowych taksondow pszenic tetraploidalnych. Skupianie obiektow
przeprowadzano przy wielkosci korelacji kofenetycznych > 0,90. Transformacje skal nie poprawiaty
wyraznie skuteczno$ci stosowanych metod. Parametry m wyodrebniane sg w niezalezne skupienie.
Rozmieszczanie parametrdw w przestrzeni 3D wskazuje na odrebno$¢ i integralno$¢ natury
genetycznej epiblastu. Zwiazki pomiedzy parametrami genetycznymi w parach [h]-[i] i [d]-[l]
wskazuja na funkcjonowanie naddominacji i nadinterakcji nieallelicznych w kontroli ekspresji cech
zarodka. Prezentacja taksonéw w przestrzeni drzewa najkrotszych rozgatezien ujawnita rozdzielenie
par mieszancOw przeciwnych na dwie grupy mateczno-ojcowskiego pochodzenia od endemicznej
Triticum carthlicum. Dendrogram najblizszego sasiedztwa wydziela grupe pochodzaca od T.
carthlicum i T. dicoccoides. Swiadczy to o odrebnosci genetycznej endemicznej pszenicy perskiej
i dzikiej ptaskurki w grupie analizowanych tetraploidow.

Stowa kluczowe: parametry genetyki ilosciowej, pszenice tetraploidalne, taksonomia numeryczna,
zarodek

Methods of numerical taxonomy were applied for classification of genetic parameters m, [d], [h],
[i1, [i1, [1] as well as for cluster analysis of hybrid taxa of tetraploid wheats. Clustering of objects was
made at the level of cophenetic correlation > 0.90. Transformations of scale did not improve distinctly
the efficacy of the used methods. The parameters m are set in a separate cluster. Distribution of
parameters within the 3D-space shows special genetic nature of epiblast. Relationships within pairs of
genetic parameters, i.e. [h]-[i] and [d]-[l] show that overdominance and non-allelic overinteractions
control the expression of embryo characters. Presentation of taxa within a space of minimum-length
spanning tree exhibits separation of reciprocal hybrid pairs in two groups of the maternal-paternal
Triticum carthlicum origin. Neighbour-joining dendrogram sets apart agroup of hybrids of T.
carthlicum and T. dicoccoides origin. This is an evidence of genetic peculiarity of endemic Persian
wheat as well as wild emmer within group of tetraploids studied.

Key words: embryo, numerical taxonomy, parameters of quantitative genetics, wheat tetraploids
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WSTEP

W taksonomii numerycznej ro$lin najczgstszg procedurg jest wykorzystywanie
oryginalnych cech (ewentualnie cech transformowanych) do klasyfikacji operacyjnych
jednostek taksonomicznych, OTUs — operational taxonomic units (Sneath i Sokal, 1973).
Sporadycznie zdarza sie¢ zastosowanie parametrow rownan regresji, w $zczegolnosci do
analizy zmiennosci ksztalttow roslin (Phillips, 1983; Kosina, 1996). Rowniez za wyjgtkowe
w taksonomii nalezy uzna¢ studia nad cechami mikrostrukturalnymi ziarniaka pszenicy
(Kosina, 1984, 1995, 1999). W owocu tego typu mozna wyrdzni¢ trzy rodzaje tkanek
i organdéw 0 zréznicowanych genotypach: zarodek — miloda ro$ling o sensu stricto
mieszancowym charakterze (po skrzyzowaniu roslin) i w pewnym stopniu zdiploidyzo-
wanych genomach, np. u allopoliploidow (Feldman iin., 1986); bielmo — tkanke
triploidalng, réwniez mieszancowg o réoznym udziale genomoéw rodzicOw oraz szereg
tkanek (okrywa owocowo-nasienna, tkanki przewodzace i transferowe) o $cisle matecz-
nym pochodzeniu. Zainteresowanie genetyka zarodka (Kosina, 1993) jest w pelni uzasad-
nione ze wzglgdu na wiclogenowa regulacj¢ jego morfogenezy, czego dowodza analizy
licznych mutantdw zarodkow kukurydzy iryzu (Sheridan i Neuffer, 1982; Nagato i in.,
1989; Clark i Sheridan, 1991). Uzycie parametrow genetyki ilosciowej do celow
klasyfikacyjnych w taksonomii roslin jak i ocena tych parametréw metodami taksonomii
numerycznej sa w literaturze zupetlie nowatorskie. Istotny w ponizszych analizach jest
fakt, ze badany organ rosliny, zarodek, jest konserwatywny rozwojowo i zapewne gene-
tycznie.

Zastosowanie wspomnianych metod numerycznych oraz analiza genetycznego statusu
zarodka pszenic tetraploidalnych jest celem ponizszych badan. Genetyczna struktura roslin
jest opisywana tutaj z wykorzystaniem modelu 6-parametrowego (m, [d], [h], [i], [i], [1])
zgodnie z propozycjami Mathera i Jinksa (1982). Ze wzgledu na wage zwigzkoéw pomigdzy
parametrami istotne jest zastosowanie techniki R do ich oceny (Sneath i Sokal, 1973).
Badane taksony nalezg do form uprawnych idzikich (Triticum dicoccum vs. T.
dicoccoides), 0 waskim i szerokim zasiegu (T. carthlicum vs. T. durum), 0 mieszancowym
lub mutacyjnym pochodzeniu (T. ispahanicum, T. polonicum). Tak zr6éznicowana grupa
OTU moze by¢ szczegolnie interesujaca w badaniach technika Q (Sneath i Sokal, 1973).
Jedna z grup metod porzadkujacych OTU s3a metody skupiania ione byly gtownym
narz¢dziem w niniejszej pracy (Sneath i Sokal, 1973; Rohlf, 1994).

Ponizsze opracowanie jest interdyscyplinarnym rozwazaniem z zakresu taksonomii
i analizy procesu ewolucji roslin, w szczego6lnosci organizacji genetycznej zmiennosci
W populacjach rosélin uprawnych. Rozwazania te sg zgodne z pogladem Stuessy’ego (1990)
na temat obszaru badan systematyki ro$lin.

MATERIAL I METODY

Jako zmienne (cechy) opisujgce OTU zostaly wykorzystane parametry genetyczne m,
[d], [h], [11, O], [1] modelu Mathera i Jinksa (1982) publikowane cz¢$ciowo (Kosina, 1995)
oraz w wigkszo$ci niepublikowane. Oceny tych parametrow uzyskano na podstawie
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danych z pokolen F1 do Fs, BCi, BC, oraz P; iP; dla nastgpujacych kombinacji

krzyzéwkowych 1ikrzyzowan odwrotnych (w nawiasach podano symbole literowe

uzywane w diagramach):

1. Triticum durum x T. dicoccum (DDc, DcD),

2. T.durum x T. carthlicum (DC, CD),

3. T. carthlicum x T. ispahanicum (ClI, 1C),

4. T. carthlicum x T. polonicum (CP, PC),

5. T. carthlicum x T. dicoccoides (CDs, DsC),

6. T. carthlicum x T. dicoccoides (CDs’, Ds’C).

Wykorzystane do krzyzowan taksony pszenicy sg zrdznicowane pod wzgledem ich
pochodzenia oraz wzoru ewolucji:

— Triticum durum — pszenica twarda, 0 duzej zmienno$ci ekologicznej (8 grup). Mnigj
plastyczna niz heksaploidalna T. aestivum. Pierwotne centrum zmiennosci w Etiopii
(Asins i Carbonell, 1989). Nadal w uprawie. Moze odgrywac¢ wazna rol¢ na nowych
terenach przy globalnym ocieplaniu klimatu. Jej genomy sa silnie zdiploidyzowane
(Feldman i in., 1986).

— T. polonicum — pszenica polska. Wystepuje rzadko jako domieszka w zasiewach T.
durum na obszarze $rodziemnomorskim, Etiopii, Bliskiego Wschodu, Zakaukazia
i w Chinach. Klos o ekstremalnie dtugich plewach, plewkach i ziarniakach. Prawdopo-
dobnie mutacja z T. durum (Bekele, 1984).

— T. carthlicum — pszenica perska. Endemiczna pszenica Zakaukazia, uprawiana do 2500
m npm. Uwazana jest za rekombinanta z krzyzowan tetraploidow z pszenicg zwyczajng
(Mac Key, 1966). Genetycznie najbardziej odlegta od innych tetraploidow z genomami
AABB (Joshi i Singh, 1979).

— T. ispahanicum — ptaskurka isfahanska, wyst¢puje w Iranie. Wedtug Chelaka (1978)
produkt spontanicznych krzyzowan w obrebie uprawnej ptaskurki, T. dicoccum.

— T. dicoccum — pszenica ptaskurka, uprawiana od neolitu do wczesnego sredniowiecza.
Obecnie sporadycznie w uprawie na Bliskim Wschodzie, w Hiszpanii, Maroku i Indii.
Jej genomy sg silnie zdiploidyzowane (Feldman i in., 1986).

— T. dicoccoides — dzika ptaskurka. Takson polimorficzny. Endemit Bliskiego Wschodu.
Cenna w badaniach molekularnej zmiennosci populacji. Ma stabo zdiploidyzowane
genomy (Feldman i in., 1986).

— Powyzszych dwanascie prostych iodwrotnych mieszancow (poz. 1-6) opisano
parametrami genetycznymi czterech cech zarodka (numery cech zastosowano
w diagramach przy oznakowaniu parametrow):

1. stosunek dtugosci tarczki i 0si zarodka,

2. ksztalt epiblastu,

3. ksztalt tarczki,

4. ksztalt osi zarodka.

Macierz danych oryginalnych (mieszance x parametry genetyczne) analizowano
technika R (dla zbadania relacji pomiedzy parametrami genetycznymi) oraz technika Q
(zwiazki pomiedzy taksonami). Do skupiania parametrow lub taksonéw zastosowano trzy
metody (Rohlf, 1994):
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— UPGMA (unweighted pair-group method, arithmetic average) — metoda skupia parami
OTU poréwnujac niewazone $rednie arytmetyczne grup. Jest to metoda najczesciej
stosowana rowniez w badaniach botanicznych (Duncan i Baum, 1981), ze wzgledu na
jej znaczng skutecznos¢ (wysoki poziom korelacji macierzy odlegtosci lub
wspotczynnikow podobienstwa oraz macierzy wartosci kofenetycznych, czyli pozio-
mow taczenia OTU w dendrogramie).

— NJOIN (neighbor-joining method) — metoda skupiania opracowana przez Saitou i Nei
(Rohlf, 1994) do konstruowania ,,zakorzenionych” drzew filogenetycznych. Idea
metody jest minimalizacja sumy wszystkich potgczen w drzewie — Kryterium mini-
malnej ewolucji. Jest szczeg6lnie skuteczna w rekonstrukcji filogenezy dla matej liczby
taksonow (Pearson iin., 1999). Daje ona drzewa bardziej doktadne (w sensie
pokrewienstwa) niz metoda UPGMA. Drzewa mozna ,zakorzenia¢” w punkcie
srodkowym (i tak postepowano w pracy) lub wobec wybranej ,,zewnetrznej” OTU.

— MST (minimum-length spanning tree) — metoda wyznacza niezakorzenione drzewo
najmniejszych rozgalezien z macierzy odleglosci lub wspdtczynnikow podobienstwa.
Graf moze by¢ prezentowany w przestrzeni 3D, jak uczyniono ponize;.

WYNIKI I DYSKUSJA

Analiza skupien genetycznych parametréw cech zarodka (technika Rw A-

przestrzeni)

Dobro¢ zastosowanych wspolczynnikow podobienstwa lub odlegtosci pomigdzy
sze$cioma parametrami genetycznymi w metodzie skupien UPGMA badano poziomem
korelacji kofenetycznej (korelacja macierzy, np. odleglosci, oraz macierzy warto$ci
kofenetycznych). Analizy przeprowadzono dla 15 réznych wspotczynnikow podobienstwa
lub odlegtosci. Dla parametrow nietransformowanych uzyskano bardzo dobry poziom
korelacji kofenetycznych (rofenetyczne > 0,90) W 47% przypadkow, zas poziom dobry
(rkofenetyczne = 0,80-0,90) dla 13% analiz. Szereg metryk Minkowskiego, jak $rednia
odlegltos¢ taksonomiczna, odlegtos$¢ euklidesowa oraz ich kwadraty, odleglos¢ Manhattan,
jak 1 wspotczynniki: ksztattu Penrose’a i procentowego podobienstwa Renkonena,
W polgczeniu  z metodg skupiania UPGMA daly najwyzsze wartoSci korelacji
kofenetycznej. Transformacja parametrow obnizata ilos¢ przydatnych do analizy skupien
wspotczynnikow lub odleglosci riofenetyczne > 0,90 uzyskano dla 27% analiz. Dane przed-
stawione na rysunku 1 wskazujg, ze standaryzowane parametry m (Srednie wartosci
genotypowe homozygot) dla wszystkich cech zarodka sg wydzielone od pozostatych
w odrebne skupienie. Parametr m2 (ksztalt epiblastu) jest wyraznie odlegly od srednich
(m1, m3, m4) pozostatych cech. Wzgledna bliskos¢ parametréw m3 i m4 dowodzi, ze
morfogeneza tarczki i osi zarodka jest procesem spdjnym genetycznie. Ujawnia si¢ to
réwniez we wzajemnej bliskosci pozostatych parametréw ([d, h, i, j, 1]) dla obu cech.
Wedlug Mathera i Jinksa (1982) dobor skali decyduje o ujawnieniu niezaleznosci
parametru m od [d] i [h]. Takg niezalezno$¢ mozna obserwowaé zaréwno w dendrogramie
UPGMA dla danych transformowanych (rys. 1), jak i nietransformowanych w diagramie
MST (rys. 2). Tam réwniez parametr m2 jest skrajnie potozony w przestrzeni opisanej
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trzema OTU (CD, DC, CI). Rysunek 1 ujawnia specyficzne rozmieszczenie parametrow
genetycznych. Widoczny jest dystans parametréw cechy 1 oraz ksztattu epiblastu od cech
3 i 4 (parametry genetyczne ksztaltow tarczki i 0si zarodka).

64 18 3.2 1.6 0.0

Rys. 1. Dendrogram UPGMA standaryzowanych parametréw genetycznych 4 cech zarodka pszenic
tetraploidalnych. Odleglosci pomiedzy parametrami wyrazZone Srednia odlegloscia taksonomiczna
F'kofenetyczne = 0,964
Fig. 1. UPGMA tree for standardized genetic parameters for four traits of tetraploid wheat embryo.
Differentiation of parameters is expressed as average taxonomic distance reophenetic = 0.964

Szczegodlnie bliskie sobie sa efekty dominowania [h] oraz nieallelicznych interakcji
homozygotycznych [i] dla wszystkich cech. Pozostate parametry nieallelicznych interakcji
[i, 1] wydzielone sg w niezalezne skupienie dla cech nr 3 i 4 — dowodzi to podobienstwa
kontroli genetycznej obu cech. Parametry [I] — niealleliczne interakcje heterozygot
taczone sa z parametrami [d] — [I1, 12]. Prezentacja nietransformowanych parametrow
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(rys. 2) w przestrzeni tylko trzech OTU (CD, DC, Cl) ujawnia oddalenie genetycznych
parametrow dla ksztattu epiblastu (cecha nr 2) od parametrow cech pozostatych, co
potwierdza odrgbno$¢ genetyczng tego organu. Ekspresja genow kontrolujacych rozwoj
epiblastu ulega silnej modyfikacji u oddalonych mieszancow Triticeae (Kosina, 1989 a).
Rozwdj ten jest wyraznie odmienny w stresie Srodowiskowym. Zmiany powyzsze
ujawniajg sie w postaci mozaikowej budowy zarodka (z epiblastem lub bez) w obrebie
jednego ktosa (Kosina, 1989 b). Pokazanie wszystkich parametrow w przestrzeni 3D moze
by¢ utrudnione w przypadku ich bliskiego potozenia (rys. 2).

Rys. 2. Drzewo minimalnych rozgalezien parametrow genetycznych 4 cech zarodka pszenic
tetraploidalnych. Osie X, y, z wyznaczane odpowiednio przez warto$ci parametrow dla taksonéw CD,
DC, CI. Bezpos$rednie polaczenia pomiedzy parametrami sa $Srednimi odleglo§ciami taksonomicznymi

obliczanymi dla wszystkich taksonOw rkofenetyczne = 0,962
Fig. 2. Minimum-length spanning tree (MST) for genetic parameters of four traits of tetraploid wheat
embryo. Axes X, Y, z are for parameters of CD, DC, ClI taxa, respectively. Direct links between
parameters are average taxonomic distances counted for all the taxa reophenetic = 0.962
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Jednak szczegotowa obserwacja diagramu podczas jego rotacji ujawnia, ze wigkszosé
parametrow genetycznych cechy 1 (relacje wzrostowe zarodka) jest umieszczona w cen-
trum grupy, zas§ obwodowo parametry ksztaltow organdéw zarodka. Oba prezentowane
diagramy (rys. 1 i2) dowodza genetycznej odregbnosci epiblastu, spdjnosci kontroli
genetycznej ksztattow tarczki iosi zarodka oraz podobienstwa parametréw w parach
[h]-[i] i [d]-[1]. Wyniki analizy diallelicznej dla grupy Triticum dicoccum-T. durum-T.
polonicum-T. carthlicum (Kosina, 1995) wskazujg na istotng naddominacje, przynajmnie;j
dla cech nr 2, 3, 4. Jak podaje Jinks (1983) dla analizy heterozji, oceny zmiennosci
parametrow [d, h, i, I] pozwalaja na szacowanie poziomu naddominacji oraz ,,nadinter-
akcji” nieallelicznych, wyrazanych zalezno$ciami sktadowych wariancji genetycznych:
VH/D > 1 (naddominowanie) oraz \VL/I > 1 (nadinterakcje niealleliczne). Dla rozwazane;
grupy taksonéw VH/D = 3,67 do 8,71 (rozstep dla czterech cech), za§ VL/I = 1,36 do 2,33,
co dowodzi wspotistnienia obu powyzszych proceséw. Badane mieszance pochodzg od
gatunkow pszenic (W rozumieniu gatunku taksonomicznego) taczacych w sobie dwa
genomy o odmiennej naturze, A — genom autogamiczny oraz B — genom allogamiczny
(Mac Key, 1970). Analizy Feldmana i wsp. (1986) dowiodtly istotnego zdiploidyzowania,
poprzez represj¢ czesci genow, genomow Triticum durum, T. dicoccum oraz stabszego u T.
dicoccoides. Dotyczy to w gtownej mierze autogamicznego genomu A. Studia Asins
i Carbonella (1986) nad zmiennos$ciag wewnatrz- i miedzypopulacyjng izoenzymow
ziarniaka w rodzaju Triticum wskazuja, ze wzory zmienno$ci u Triticum dicoccoides i T.
carthlicum sg implikowane ich systemami kojarzenia, odpowiednio bardziej auto- Vs.
allogamia. Zatem istniataby tutaj zbiezno$¢ pomig¢dzy autogamig T. dicoccoides oraz
wigkszg stabilno$cig jej autogamicznego genomu A (stabsza diploidyzujaca represja
genow). Biorac pod uwage takie zroznicowanie genomow, stuszne jest twierdzenie Mac
Keya (1970), ze u pszenicy mamy do czynienia z disomiczna tetraploidalnoscia, ktora przy
homozygotycznym uktadzie homeologicznych loci obu genomow, np. AAaa, prowadzi do
naddominacji okreslanej przez Mac Keya jako ,homozygotyczno genomowa” lub
,homeologiczna heterozja”. Wniosek: subtelne rdéznice w systemie reprodukciji,
w poziomie homeologii genoméw A iB zaleznym od stopnia ich zdiploidyzowania
skutkuja w zréznicowaniu naddominacji i nadinterakcji genéw. Analiza korelacji
parametrow genetycznych dla badanych czterech cech zarodka wykazata, ze [h] i [i] s3
skorelowane dodatnio dla grupy 12 mieszancow, zas [h] i [I] ujemnie. Oba typy zaleznosci
dowodza dynamicznej rownowagi pomiedzy naddominacja i nadinterakcjami
nieallelicznymi w kontroli ekspresji cech zarodka.

Analiza skupien mieszancowych taksonéw (OTU) pszenic tetraploidalnych

Technik¢ Q (analizy w I-przestrzeni) zastosowano do podobnych zestawow metod
skupien i wspotczynnikow podobiefistwa lub odlegtosci jak w przypadku parametrow
genetycznych. Tylko dla wspdtczynnikow wielkosci Penrose’a i procentowego podobien-
stwa Renkonena uzyskano riofenetyczne > 0,90 dla danych nietransformowanych. Transfor-
macja skali pozwolita dla wigkszej ilosci wspotczynnikow lub odlegtosci uzyskaé wysokie
Mofenetyczne, ale na obnizonym poziomie (0,80-0,90). Dotyczyto to 53% analiz. W tym
miejscu nalezy przytoczy¢ symulacje Rohlfa iFischera (1968) nad skuteczno$cia
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testowania zgodnosci macierzy korelacjami kofenetycznymi. Wzrost liczby OTU wptywat
na obnizenie wielko$ci wspotczynnikow korelacji kofenetycznej. Tego typu testowania dla
zbioru 24 parametréw genetycznych dawaty riofenetyczne > 0,90, za$ dla mniejszego zbioru
12 OTU rofenetyczne byto rowniez mniejsze. Wynik ten nie potwierdza symulacji powyzszych
autorow i dowodzi, ze zachowanie danych oryginalnych w analizie skupien moze by¢
zupehie odmienne. Przy transformowaniu skali dla parametrow genetycznych lub OTU za
pomocg ln, lio, pierwiastka kwadratowego i odchylenia standardowego, to ostatnie byto
najskuteczniejsze w sensie wartosci korelacji kofenetycznych.

Cl

Rys. 3. Drzewo minimalnych rozgalezien taksonéw mieszancowych pszenic tetraploidalnych. Osie X, y,
Z s3 wyznaczane odpowiednio przez warto$ci parametréw [d2], [d3], [d4]. Bezpo$rednie polaczenia
taksonéw wyrazone wspolczynnikiem procentowego podobienstwa Renkonena obliczanym z wartosci
wszystkich parametréw genetycznych 4 cech zarodka rrofenetyczne = 0,934
Fig. 3. Minimum-length spanning tree (MST) for hybrid taxa of wheat tetraploids. Axes x, y, z are for
parameters [d2], [d3], [d4], respectively. Direct links between taxa are Renkonen’s percentage
similarity coefficients counted from all the genetic parameters of four embryo traits rcophenetic = 0.934
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[8.0 | 6.4 |48 |32 |16

Rys. 4. Dendrogram najblizszego sasiedztwa mieszancowych taksonéw pszenic tetraploidalnych.
Srednia odleglo§¢ taksonomiczna obliczana z wartosci wszystkich parametréw genetycznych 4 cech
zarodka I'kofenetyczne = 0,964
Fig. 4. Neighbour-joining tree (NJOIN) for hybrid taxa of wheat tetraploids. The average taxonomic
distance counted from all the genetic parameters of four embryo traits rcophenetic = 0.964

Prezentacja taksondw opisanych nietransformowanymi parametrami w drzewie
najkrotszych rozgatezien (MST), ktorego przestrzen wyznaczana jest przez parametry [d]
cech ksztattu (osie X, y, z odpowiednio dla cech 2, 3, 4) rozdziela je na dwie grupy
0 ojcowsko versus matecznym udziale Triticum carthlicum (rys. 3). Polgczenia pomig¢dzy
OTU sg syntezg informacji ze wszystkich parametréw genetycznych. Powyzsze rozdzie-
lenie odnosi si¢ do par mieszancoéw przeciwnych, bez bezposrednich potaczen w parach.
Bezposrednie potaczenie istnieje jedynie dla T. durum<x>T. dicoccum i odleglos¢ ta jest
szczegblnie mata dla parametrow [h], [i], [I] trzech cech opisujacych ksztatty zarodka. Ten
obraz informuje o niewielkim genetycznym zréznicowaniu obu rodzicoéw (T. durum — T.
dicoccum) ijest potwierdzany przez Feldmana iwsp. (1986) podobnym stopniem
diploidyzacji ich autogamicznego genomu A oraz podobienstwem morfologicznym (Joshi
i Singh, 1979). Podobienstwo genetyczne obu gatunkéw wykazata rowniez analiza
dialleliczna wykonana dla badanych powyzej cech zarodka (Kosina, 1995).

Dendrogram najblizszego sasiedztwa, NJOIN (rys. 4), wykorzystujacy informacje
0 wszystkich parametrach czterech cech, ujawnia blisko$¢ genetyczna mieszancowych
taksonbw z matecznym lub ojcowskim udzialem Triticum dicoccoides (skupienie
w centrum drzewa) z dodatkowym rozdziatem w skupieniu na C-matka vs. C-ojciec.
Podobny rozdziat dotyczy innych mieszancow z udziatem Triticum carthlicum. Wptyw tej
pszenicy jako ojca widoczny jest w postaci bardziej zwartego skupienia. Formy
Z matecznym udziatem pszenicy perskiej sa bardzo odlegte od odpowiednich mieszancow
przeciwnych.
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WNIOSKI

1. Parametry genetyczne ksztattu epiblastu sg oddzielane od parametréw innych cech
zarodka, $wiadczgc o odmiennosci i integralnosci natury genetycznej tego organu.

2. Wykazane zwiazki pomiedzy parametrami genetycznymi, w szczegolnosci [h] i [i],
dowodza dziatania naddominacji i nadinterakcji nieallelicznych w kontroli ekspresji
cech zarodka. Istotnym czynnikiem jest tutaj system genomowy pszenicy — diso-
miczna tetraploidalnos¢.

3. Mieszance przeciwne pszenic tetraploidalnych z genomami AABB sg rozdzielane na
dwie grupy o mateczno-ojcowskim udziale endemicznej pszenicy Kaukazu, Triticum
carthlicum. Uwidacznia si¢ to w szczeg6lnosci przy wykorzystaniu parametru [d]
ksztattow zarodka, co dowodzi istotnego wpltywu genoméw cytoplazmy lub epigene-
tycznego tkanek matecznych pszenicy perskiej na ekspresje genow kontrolujgcych
cechy zarodka.

4. Parametry genetyczne zarodka wydzielajg grup¢ mieszancéw pochodzacych od
endemicznej T. carthlicum i dzikiej ptaskurki, T. dicoccoides. Decyduje o tym szcze-
gblna natura genetyczna obu pszenic wynikajgca z odmiennosci ich systemow koja-
rzenia oraz poziomu zdiploidyzowania genomow.
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