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Zmiennos¢ cech ilosciowych w populacjach linii
DH i SSD jeczmienia®
Variability of quantitative traits in barley DH and SSD populations

W pracy przedstawiono poréwnanie populacji linii podwojonych haploidow otrzymanych
z mieszancéw F1 (F1DH) i F2 (F2DH) oraz linii uzyskanych technika pojedynczego ziarna (SSD).
W cze$ci teoretycznej wykazano, ze czgsto$é rekombinantéw w liniach F1DH, F2DH i SSD jest taka
sama jedynie w przypadku braku sprz¢zen migdzy genami warunkujacymi dang cech¢ ilosciowa. Przy
wystgpowaniu sprz¢zen czgstos¢ ta jest najmniejsza w populacji F1DH, najwigksza za§ w SSD. Ma to
wplyw na ksztaltowanie si¢ oczekiwanych wartosci $rednich i wariancji tych populacji; sa one rézne
w zaleznosci od wielkosci wspotczynnika rekombinacji oraz typu sprzg¢zenia. Jako przyktad podano
wyniki obserwacji linii FiDH, F:DH iSSD (Feis) jeczmienia pod wzgledem wybranych cech
ilosciowych (dlugos¢ zdzbta iklosa, Srednica zdZzbta, masa ziarna zklosa, masa 1000 ziaren).
Stwierdzono, ze z wyjatkiem dhugosci klosa badane populacje nie r6znily si¢ istotnie pod wzgledem
srednich warto$ci analizowanych cech. Zmienno$¢ linii SSD okazata sig istotnie wigksza od zmiennosci
linii FADH w odniesieniu do masy ziarna z klosa oraz s$rednicy zdzbla, co sugeruje, ze geny
warunkujace te cechy sg sprzezone.

Stowa kluczowe: cechy ilosciowe, jeczmien, linie SSD, podwojone haploidy, sprzezenia

The paper presents a comparison of doubled haploid populations derived from F1 (F1DH) and F
(F2DH) hybrids with a population obtained by a single seed descent (SSD) method. It has been shown
based on theoretical assumptions that the frequency of recombinants in FiDH, F2DH and SSD
populations is the same only when no linkage exists between genes determining a certain quantitative
trait. In the case of the presence of linkage, this frequency is lowest in F1DH, and highest in SSD
populations. The presence of linkage has an effect on expected means and variances for these
populations namely the populations differ depending on both the value of recombination coefficient
and on a linkage phase. As an example, the results of analysis of selected metrical traits (stem and spike
length, stem diameter, grain weight per spike, 1000 grains weight) observed in F1DH, F2DH and SSD
barley lines have been presented. It was found that the populations did not differ significantly in the
mean values for observed traits except spike length. The variance of SSD lines appeared to be
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significantly higher than that for F1DH lines for grain weight per spike and stem diameter, which
suggests that the genes controlling these traits are linked.

Key words: barley, doubled haploids, linkage, quantitative traits, SSD lines
WSTEP

W hodowli roslin samopylnych istotnym zagadnieniem jest uzyskanie w krotkim czasie
homozygotycznych linii z mieszancow wczesnych pokolen. U jeczmienia, zaréwno
w badaniach genetycznych, jak i w pracach hodowlanych stosowane sa najczesciej dwie
metody, amianowicie haploidyzacja mieszancow iuzyskiwanie ta droga linii
podwojonych hapoloidow (DH) oraz metoda pojedynczego ziarna (SSD) (Jinks i Pooni,
1976; Snape, 1976; Choo i in., 1982; Bjgrnstad i in., 1993). Technika SSD polega na tym,
ze w pokoleniu F; z kazdej rosliny wybiera si¢ losowo jedno ziarno, z ktérego otrzymuje
sie rosling Fs. Podobnie postepuje si¢ w nastepnych pokoleniach, az do Fs lub Fg, kiedy
zbiera si¢ wszystkie nasiona z rosliny. Potomstwo pojedynczej rosliny stanowi lini¢ SSD
(Goulden, 1939). Wprawdzie obie metody, to jest system DH i SSD pozwalaja uzyska¢
homozygotyczne linie w stosunkowo krotkim czasie, to metoda DH otrzymuje si¢ formy
homozygotyczne we wszystkich loci, natomiast linie wyprowadzone metodg SSD moga
zawierac tzw. resztkowa heterozygotycznos¢ (na przyktad w odniesieniu do jednego locus
pokoleniu Fg procent osobnikéw homozygotycznych wynosi 96,9). Korzy$cig wynikajaca
Z zastosowania techniki SSD jest wigksze prawdopodobienstwo otrzymania korzystnych
rekombinantéw zwigzane z faktem ,,wykorzystania” w procesie ich otrzymywania 5-6
rund crossing-over, podczas gdy w przypadku linii F:DH i F.DH — jedynie 1-2 rund.

W niniejszej pracy przedstawiono, jak zmieniaja si¢ wartosci oczekiwane $rednich
i wariancji linii FADH, F2DH i SSD w zaleznosci od typu sprzezenia oraz wielkos$ci
wspotczynnika rekombinacji. Zaprezentowano takze wyniki do$wiadczenia z liniami
F1DH, F2DH i SSD jeczmienia, majacego na celu porownanie $rednich oraz wariancji
wybranych cech zdzbta i klosa.

Czestos$¢ rekombinantow

W tabeli 1 podano czgstos¢ genotypodw wystepujacych w populacjach linii F:.DH, F.DH
i SSD w przypadku jednej pary genow sprzezonych u form rodzicielskich w fazie cis lub
trans.

Tabela 1
Czestosci genotypéw w populacjach linii F1DH, F2DH i SSD
Frequency of genotypes in populations of F1DH, F2DH and SSD lines
F,.DH F,DH SSD
g enotyp cis trans cis trans cis trans
enotype . ; . ; . ;
coupling | repulsion coupling repulsion coupling repulsion
AABB Y(1-p) ¥%p Ya[(1-p)(1-2p)+1] Yap[2+(1-2p)] 1/[2(1+2p)] p/(1+2p)
AAbb Yop Y2(1-p) Ya p[2+(1-2p)] Y[(1-p)(1-2p)+1]  p/(1+2p) 1/[2(1+2p)]
aaBB Yap ¥(1-p) Ya p[2+(1-2p)] Y[(1-p)(1-2p)+1]  p/(1+2p) 1/[2(1+2p)]
aabb Y(1-p) %2 p Y[(1-p)(1-2p)+1] Y p[2+(1-2p)] 1/[2(1+2p)] p/(1+2p)
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Mozna zauwazy¢, ze jesli wspotczynnik rekombinacji p miedzy dwoma genami A- i B- jest
rowny 0,5 (brak sprzezen), czesto$¢é poszczegdlnych genotypow w populacjach FiDH,
F2DH i SSD jest jednakowa i wynosi ¥2. W populacji linii FiDH czestos¢ rekombinantow
(tj. genotypow AAbb i aaBB przy sprzgzeniu cis oraz AABB i aabb przy trans) jest najnizsza
i rbwna wspotczynnikowi rekombinacji p. W populacjach F.DH i SSD czestosci te sa
wigksze, co wyraznie wida¢ na rysunku 1, przedstawiajacym procent linii
0 zrekombinowanym uktadzie gendéw w zalezno$ci od wielkosci wspolczynnika
rekombinacji.
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Rys. 1. Procent rekombinantéw w populacjach linii F1DH, F2DH i SSD w zalezno$ci od wspolczynnika
rekombinacji (p)
Fig. 1. Percentage of recombinants in F1DH, F2DH and SSD populations depending on a coefficient
of recombination (p)

Srednie i wariancje populacji

Oczekiwane $rednie populacji linii F1DH, F;DH i SSD w przypadku wyst¢powania
sprzezen miedzy parg genoéw A- i B- sg nastepujace:

uripH = M = (1 = 2p) ian,

preon = M £ (1= p)(1 - 2p) ia,

pssp = M £ (1 - 2p)ian/(1 + 2p),

gdzie m jest $rednig niezalezng od segregujacych gendéw (w zapisie F. rowna jest
sredniej wszystkich homozygot, w tym wypadku $redniej genotypéw AABB, aaBB, AAbb
i aabb), iap jest efektem wspotdziatania loci A- i B-. Znak + oznacza ,,+” dla sprzezenia
w fazie cis oraz ,,—" dla trans. Zalezno$¢ s$rednich dla badanych populacji od wspot-
czynnika rekombinacji dla obu typdéw sprzezen przedstawiono na rysunku 2. Latwo
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zauwazy¢, ze zarowno przy catkowitym sprzezeniu (p = 0), jak iprzy braku sprzezen
(p = 0,5) srednie tych populacji sa rowne. Generalnie wystepowanie sprz¢zenia typu cis
zwigksza $rednie wszystkich analizowanych populacji, natomiast sprz¢zenie w uktadzie
trans powoduje ich obnizenie. Ponadto w przypadku sprz¢zenia cis najwyzsza Srednig majg
linie F1DH, za$ najnizsza linie SSD. W uktadzie trans sytuacja jest odwrotna: najnizsze
wartoSci przybierajg $rednie linii F1DH, najwyzsze — linii SSD.
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Rys. 2. Srednie populacji linii F1DH, F2DH i SSD w zaleznosci od wspélezynnika rekombinacji (p)
Fig. 2. Means for FiDH, F2DH and SSD populations depending on a coefficient of recombination (p)

Wariancje populacji sg nastepujgcej postaci:

o%Fipn = da® + dp? + i%ap — (1 -2p)%iZan £ 2(1 — 2p) dadh,

0?rapn = da? + do? + 1% — (1 = P)*(1 - 2p)%i%b + 2(1 — p)(1 — 2p) dadb,

0%ssp = da” + db” + i%ap + {[8p — (1 + 2p)J/(1 + 2p)*}i%w £ [2(1 ~ 2p)/(1 + 2p)] datlh.

Podobnie jak w przypadku srednich, wariancje badanych populacji sa sobie rowne, gdy
p=0ip=0,5 Mozna zauwazy¢, ze przy catkowitym sprzezeniu efekty nieallelicznej
interakcji sg rowne zero, a efekty genéw A- i B- sg takie, jak efekt pojedynczego genu: d2
+ db? + 2 dadp = (da  db)? Przy braku sprzezeh wariancje populacji linii F1DH, F.DH i SSD
sa rowne sumie kwadratow efektdw addytywnych gendw A- i B- oraz kwadratu efektu ich
wspotdziatania: da? + dp? + i%p.

Z rysunku 3 wynika, ze przy sprz¢zeniu typu cis wariancja linii F1DH jest wyzsza od
wariancji linii F.DH i SSD, natomiast w wypadku sprzgzenia w ukladzie trans najwyzsza
wariancj¢ wykazujg linie SSD.
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Rys. 3. Wariancje populacji linii F1aDH, F2DH i SSD w zalezno$ci od wspélczynnika rekombinacji (p)
Fig. 3. Variances for F1DH, F2DH and SSD populations depending on a coefficient of recombination (p)

Przyklad

W do$wiadczeniu polowym badano 30 linii F1DH, 100 linii F,DH oraz 100 linii SSD
(Fes) uzyskanych z mieszancéw Roland x Apex. Doswiadczenie zatozono w uktadzie
catkowicie losowym w trzech powtorzeniach. Nasiona wysiewano na poletkach o po-
wierzchni 2 m? w ilo$ci 330 ziaren na 1 m?. Na 25 losowo wybranych ro$linach z kazdego
poletka analizowano wybrane cechy ilo$ciowe zdzbta i ktosa. Dla obserwowanych cech
W poszczegolnych populacjach obliczono warto$ci §rednie oraz wariancje, a nastgpnie
testowano istotno$¢ réznic miedzy srednimi i wariancjami badanych populaciji.

W tabeli 2 podano srednie warto$ci analizowanych cech oraz wyniki testowania réznic
miedzy $rednimi dla poszczegélnych populacji. Srednia dtugos¢ i srednica zdzbta, a takze
masa ziarna z ktosa i masa 1000 ziaren byly podobne we wszystkich trzech badanych
populacjach. Istotne roznice mig¢dzy Srednimi stwierdzono tylko dla dtugosci klosa;
w populacji linii F1DH byta ona statystycznie wigksza niz w liniach F.DH i SSD.
Rozpigtos¢ wartosci tych cech w poszczegdlnych populacjach byta znaczna ina ogdt
podobna, na przyktad w dtugosci zdzbta wynosita okoto 30 cm, w masie 1000 ziaren okoto
12 g. Poréwnanie wariancji badanych populacji przedstawiono w tabeli 3. Dla dtugosci
ktosa izdzbta byly one statystycznie jednakowe. W przypadku srednicy zdzbta i masy
ziarna z ktosa wariancja F1DH byta istotnie wigksza od wariancji linii SSD. Réwniez dla
masy 1000 ziaren wariancja F1DH byta najwyzsza, jednakze statystycznie nie rdznita sig
istotnie od wariancji F2DH i SSD. Istotne rdéznice migdzy wariancjami sugerujg, iz geny
warunkujace $rednice zdZbta oraz mase ziarna z ktosa mogg by¢ sprze¢zone.
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Tabela 2
Srednie warto$ci badanych cech w populacjach linii F1DH, F2DH i SSD jeczmienia oraz wyniki
testowania istotnosci réznic miedzy Srednimi
Means for traits studied in FiDH, F2DH and SSD populations of barley and results of testing
significance of differences between means

L, . . Istotnosci roéznic miedzy $rednimi
Cechy Wm%ﬁb;ﬁzg?e(éﬁ?:mrgigs') Significance of n?ei;e;ences between
Traits
F:DH v F.DH v F:DH v
F.DH F,DH SSD F,DH SSD SSD
Dlugos¢ ktosa (cm) 7,38 7,20 7,23 * * ns
Spike length (cm) (6,22-8,32) (6,42-8,85) (6,47-8,74)
Dlugosé zdzbta (cm) 71,14 70,48 71,60 ns ns ns
Stem length (cm) (52,43-82,61)  (53,95-82,77)  (56,83-82,86)
Srednica zdzbla (mm) 2,89 2,90 2,93 ns ns ns
Stem diameter (mm) (2,33-3,16) (2,23-3,22) (2,64-3,33)
Masa ziarna z klosa (g) 0,98 0,99 0,97 ns ns ns
Grain weight per spike (g) (0,77-1,18) (0,83-1,19) (0,82-1,10)
Masa 1000 ziaren (g) 47,82 48,01 47,00 ns ns ns
1000 grain weight (g) (41,19-53,00)  (40,80-52,08)  (40,94-51,86)
*P < 0,05
ns — Nieistotne; Not significant
Tabela 3

Wariancje badanych cech w populacjach linii F1DH, F2DH i SSD jeczmienia oraz wyniki testowania
hipotezy o rownos$ci wariancji
Variances for traits studied in F.DH, F2DH and SSD population of barley

Cech Wariancja Testowanie rowno$ci wariancji
Trai t)s/ Variance F-test for hypothesis
GZFlDH | GZFZDH | GZSSD GzFlDH = GZFZDH | GzFlDH = GZSSD | GZFZDH = GZSSD
Dlugo$¢ ktosa (cm)
Spike length (cm) 0,820 0,581 0,623 1,411 1,316 1,072
Dlugo$¢ zdzbta (cm) 117,559 94,636 82,643 1,242 1,422 1,145
Stem length (cm)
Srednica 2d7bta (mm) 00981 00691  0,0549 1,420 1,787 1,259
Stem diameter (mm)
Masa ziama z kiosa (g) 00239 00170 00122 1,406 1,959% 1,393
Grain weight per spike (@)
Masa 1000 ziaren (g)
1000 grain weight (q) 21,985 16,874 15,098 1,303 1,456 1,088
*P < 0,05
ns — Nieistotne; Not significant
WNIOSKI

1. Wartosci oczekiwane $rednich populacji linii F1DH, F2DH i SSD oraz ich wariancji sa
jednakowe, gdy geny warunkujace badane cechy ilosciowe dziedziczg si¢ niezaleznie.
2. W przypadku wystepowania sprzezen, zarowno Srednie jak iwariancje populacji
FiDH, F:DH i SSD s3 roézne, przy czym zarowno wielko$¢ tych roznic, jak iich
kierunek zalezy od typu sprzezen; wariancja linii SSD jest wicksza od wariancji linii
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FiDH i F2DH przy sprzgzeniach typu trans, a mniejsza w przypadku sprzezenia genow
w uktadzie cis.

3. Pordéwnanie $rednich i wariancji linii DH i SSD moze by¢ wykorzystane w badaniach
nad wystgpowaniem sprzezen gendow kontrolujgcych cechy ilosciowe.
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