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TADEUSZ ADAMSKI

ZYGMUNT KACZMAREK

PAWEL KRAJEWSKI

Instytut Genetyki Roslin Polskiej Akademii Nauk w Poznaniu

Genetyka 1losciowa — przeglad przez stulecie

Quantitative genetics —review through the century

W pracy przedstawiono rozwoj genetyki cech ilosciowych na tle najistotniejszych osiagnigé
w biometrii i naukach biologicznych. Dokonano przegladu stosowanych podejs¢ i metod w ujeciu
historycznym wyodrebniajac cztery zasadnicze okresy: 1 — powstanie hipotezy czynnikow
wielokrotnych, 2 — rozwdj metod opartych na mieszancach wczesnych pokolen, 3 — zastosowanie
linii podwojonych haploidow (DH) w badaniach nad dziedziczeniem cech ilo§ciowych, 4 — polaczenie
metod genetyki ilosciowej i molekularnej. Okresy te scharakteryzowano biorac pod uwage mozliwosci
oceny efektow allelicznego i nieallelicznego dziatania genow, liczby segregujacych gendow oraz
wykrywania sprzgzen. Omowiono takze najnowsze trendy w badaniach dotyczacych molekularnych
podstaw dziedziczenia cech ilo§ciowych.

Stowa kluczowe: genomika iloSciowa, loci dla cech ilosciowych, niealleliczna interakcja, poligeny,
sprzezenia

In the paper a development of quantitative genetics has been presented on the background of the
main achievements in biometry and biology. Different approaches and methods in historical aspect
have been described and four periods in quantitative genetics history were distinguished: (1)
formulating the hypothesis of polygenes, (2) the development of methods based on segregating
generations, (3) the use of doubled haploid populations in analysis of quantitative inheritance, (4)
combining quantitative and molecular genetics. These periods have been characterized taking into
account estimation of allelic and nonallelic gene action effects, number of segregating genes and
presence of linkage between genes. Current trends in studies on molecular basis of quantitative
inheritance were also discussed.

Key words: nonallelic interaction, linkage, polygenes, quantitative genomics, quantitative trait loci
WSTEP

Gregor Johann Mendel, zakonnik, opat i nauczyciel czeski, zyjacy w latach 1822—1884,
uznawany jest za tworcg teoretycznych podstaw genetyki. Prowadzac do§wiadczenia nad
mieszancami grochu siewnego odkryt w zjawiskach dziedziczenia pewne prawidtowosci
nazwane pozniej prawami Mendla. Zarowno Mendel, jak i jego nastgpcy $wiadomie
pomijali cechy o zmiennosci ciagtej, prawdopodobnie dlatego, ze wprowadzityby one

5



Maria Surma ...

zaburzenia do interpretacji wynikow. Tymczasem cechy ro$lin i zwierzat wykazujace
zmienno$¢ ciggla byly juz w dziewigtnastym wieku obiektem badan, gtownie statystykow.
Nalezy tu wymieni¢ przede wszystkim Francis Galtona (1822—1911), uznawanego za ,,0jca
chrzestnego” biometrii. W 1889 roku opublikowat on ,,Natural inheritance”, prace, w ktorej
podat ogblne podstawy metod analizy zmiennos$ci u rodzicéw i ich potomstwa.

Galton 1 jego uczniowie, a takze Karl Pearson (1857-1936) ze swoimi uczniami
negowali stuszno$¢ stosowania praw Mendla w odniesieniu do cech ilosciowych i trakto-
wali zasady dziedziczenia niecigglego jako wyjatek od uznawanego przez nich dzie-
dziczenia typu ciaglego i1 ,,mieszajgcego si¢”. Z kolei zwolennicy Mendla uwazali
uznawang przez biometrow zasad¢ dziedziczenia za niezgodna z nieciagly zmiennoscia
genetyczng, posuwajac si¢ nawet do stwierdzenia, ze istnienie ciaglej zmiennoS$ci
fenotypowej jest dowodem niedziedzicznego charakteru cechy.

Spor miedzy grupa genetykdéw i biometrow probowat rozstrzygna¢ Yule w 1906 roku
twierdzac, ze nie ma sprzecznosci mi¢dzy zasadami dziedziczno$ci ciaglej i nieciagte;j.
Wykazat on, ze dziedziczenie zmienno$ci cigglej mozna wytlumaczy¢ istnieniem wielu
czynnikow wywotujacych niewielkie i podobne efekty, przy czym kazdy pojedynczy
czynnik dziedziczy si¢ zgodnie z prawami Mendla. Koncepcja tzw. czynnikow
wielokrotnych zostala poparta przez dwoch genetykéw szwedzkich: Johannsena, ktory
prowadzac eksperyment z fasolg wykazal, ze ciggly charakter zmiennosci jest wynikiem
tacznego dziatania czynnikow dziedzicznych i niedziedzicznych oraz Nilsona-Ehle, ktory
opisal naturalny model dziatania czynnikéw wielokrotnych prezentowany przez Yule’a.
Ostateczny dowdd, ze dziedziczenie cech ilo§ciowych mozna przypisywac licznym genom
0o podobnym dziataniu przedstawil East (1916). Jednakze za poczatek rozwoju
nowoczesnej genetyki cech ilo§ciowych mozna przyja¢ date ogloszenia w roku 1918 przez
Ronalda Fishera pracy pt. ,,The correlation between relatives on the supposition of
Mendelian inheritance”. W pracy tej przedstawione zostaly podstawy modelowania
matematycznego dotyczace dziatania genow przy dziedziczeniu poligenicznym.

Wykorzystanie metod statystycznych w badaniach z zakresu genetyki ilosciowej mozna
bylo obserwowaé przez caly ubiegly wiek, a i obecnie, wraz z rozwojem biologii
molekularnej nie tylko ono nie maleje, ale nabiera coraz wickszego znaczenia. Co wiecej,
im bardziej wyrafinowane metody molekularne sa stosowane, tym bardziej skomplikowane
metody statystyczne musza by¢ opracowywane i uzywane do poprawnej analizy i
interpretacji wynikéw eksperymentoéw biologicznych.

BADANIE STRUKTURY GENETYCZNEJ POPULACII POD WZGLEDEM CECH
ILOSCIOWYCH POPRZEZ STATYSTYCZNA ANALIZE ZMIENNOSCI

Wykazanie przez Johannsena wystgpowania rdéznicy miedzy genotypem i fenotypem
oraz udowodnienie przez Nilssona-Ehle i Easta faktu, ze cechy ilo$ciowe dziedziczg si¢
zgodnie z prawami Mendla pozwolilo jednoznacznie stwierdzi¢, ze zmienno$¢ fenotypu
jest wynikiem tgcznego dziatania genotypu i srodowiska.

Dziatanie to mozna przedstawi¢ w postaci liniowego modelu matematycznego.

Model matematyczny warto$ci fenotypowej mozna zapisac nastgpujaco:
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P=G+E,
gdzie:
G — jest wartoscig genotypowa, a E — efektem srodowiskowym.
Korzystajac ze wzoru na wariancj¢ sumy zmiennych losowych oraz przyjmujac
nieskorelowanie zmiennych G i E otrzymujemy

2 _ 2 2
Op,=0;t0;
b

gdzie o3 jest wariancjg fenotypows, 62 — wariancja genotypows a 07 — wariancja

srodowiskowa.

Fisher (1918) zaproponowal podziat zmiennosci genetycznej na 3 sktadniki zmiennosci
dziedzicznej, ktory stat si¢ paradygmatem genetyki ilosciowe;j:

— zmiennos$¢ addytywna, okreslajaca réznice migdzy homozygotami w kazdym locus,

— zmienno$¢ dominacji, wynikajaca ze wspoldzialania alleli (wspotdziatanie intra-
alleliczne),

— zmiennos$¢ epistatyczng, wynikajagca ze wspoldziatania gendéw nieallelicznych

(wpoldziatanie interalleliczne).

Oznacza to, ze wariancj¢ genotypowa mozna przedstawi¢ jako wariancje addytywna,
02, inieaddytywng o7 4, bedaca sumg wariancji dominacji o3 i epistazy o7, czyli

O'é =O'j +O'§,A = O'j +a,§ +O'12.

Stosunek wariancji genotypowej, a takze genetycznej wariancji addytywnej do
wariancji fenotypowej moze by¢ znaczacg wlasciwoscia populacji ze wzgledu na badang
ceche ilosciowa. Udziat wariancji genotypowej 62 w wariancji fenotypowej o3 $wiadczy
o stopniu zgodnos$ci warto$ci fenotypowej P z warto$cia genotypowa G u osobnikow danej
populacji, natomiast udziat genetycznej wariancji addytywnej o7 w wariancji fenotypowej
o2 okredla stopien wspotzaleznosci (zgodnoéci) miedzy wartoécig fenotypowa a sumg
efektow addytywnych. Zgodno$ci te wyrazi¢c mozna za pomocg dwoch wielkosci
przedstawiajacych odpowiednio wspotczynnik odziedziczalno$ci w szerszym sensie

hg = % = 0—§
Oo,+0; Op

1 wspdtezynnik odziedziczalnosci w wezszym sensie

2 2
h? = oy Oy
4

27 2 2 2 2
6p O, to,to;+top
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CECHY JAKOSCIOWE A CECHY ILOSCIOWE

Jak stwierdziliSmy wyzej, zasadniczg roznicg miedzy cechami jako$ciowymi a iloscio-
wymi, ktora legta u podstaw sporu miedzy biologami na poczatku ubieglego wieku, jest
ciggly charakter zmienno$ci cech ilo$ciowych. Fakt ten implikuje nieco inne podejscia
w pracach nad poznaniem sposobu ich dziedziczenia. W przypadku cech jakosciowych
gtéwny nacisk potozony jest na:

— liczbe gendéw warunkujacych ceche,

— wspoldzialanie alleli w jednym locus (dominacja, ko-dominacja, recesywnosc),
— wspoldziatanie alleli z réznych loci (epistaza),

— oszacowanie wspotczynnika rekombinacji (w przypadku cech sprz¢zonych).

Wszystkie te informacje mozna tatwo uzyska¢ obserwujac badang cech¢ u mieszancow
pokolenia F; oraz rozszczepienia w pokoleniu F, lub/i w pokoleniach mieszancoéw
uzyskanych w pokoleniach wstecznych.

W odniesieniu do cech ilosciowych badania zmierzajg do poznania ich dziedziczenia
poprzez:

— okreslenie sposobu dziatania genéw na podstawie:

— oceny efektow addytywnych i dominacyjnych,

— oceny efektow wspoétdziatania gendw z roznych loci (niealleliczna interakcja),
— oszacowanie liczby czynnikow efektywnych warunkujacych dang ceche,

— stwierdzenie, czy geny warunkujgce dang ceche dziedzicza si¢ niezaleznie.

Istotnym elementem badan zwigzanych z cechami ilo$ciowymi jest takze okre$lenie
wptywu $rodowiska na obserwowang zmienno$¢ oraz interakcji genotypowo-
srodowiskowe;.

Jak mozna zauwazy¢, zasadnicza réznica mi¢dzy tymi dwiema grupami cech polega na
tym, ze w cechach jakosciowych stwierdza si¢ wystgpowanie danego zjawiska na
podstawie prostych obserwacji fenotypowych, natomiast w cechach ilo§ciowych wyraza
si¢ efekty tego zjawiska liczbowo. Najcze$ciej szacuje si¢ odpowiednie parametry
genetyczne (na podstawie wartosci $rednich lub wariancji) 1 na podstawie ich istotnosci
wnioskuje si¢ sposobie dzialania gendéw. Do najczgSciej stosowanych parametrow,
opartych na wartosciach srednich odpowiednich zestawow generacji naleza (w tzw. zapisie
F.-metrics): [d], [h], [i], [1], 1 [j], charakteryzujace, kolejno, efekty addytywnego dziatania
genow, dominacji oraz nieallelicznej interakcji loci homo x homo, hetero x hetero i homo
x hetero (Mather i Jinks, 1970; Kaczmarek i in., 1984).

W przypadku cech ilosciowych analiza tylko mieszancow F; i F» jednej kombinacji
krzyzoéwkowej, tak jak ma to miejsce w badaniu dziedziczenia cech jakoSciowych, nie
pozwala ani na okres$lenie sposobu dziatania genow, ani na oszacowanie liczby genow, czy
tez stwierdzenie wystgpowania sprz¢zen. Aby uzyska¢ cho¢ czg¢s¢ z tych informacji, w
polowie ubieglego wieku rozwinig¢to wiele metod opartych na analizie mieszancow
uzyskanych z krzyzowan w odpowiednich uktadach, badz tez na analizie mieszancow kilku
pokolen tej samej kombinacji krzyzowkowe;.
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METODY OPARTE NA MIESZANCACH WCZESNYCH POKOLEN

Lata piec¢dziesigte 1 sze$c¢dziesigte dwudziestego wieku byly okresem intensywnego
rozwoju metod analizy dziedziczenia cech ilosciowych opartych na danych uzyskiwanych
z obserwacji mieszancow wczesnych pokolen. Mozna podzieli¢ je na dwie grupy:

— jednoczesna analiza tego samego pokolenia (najczeéciej Fi) réznych kombinacji
krzyzowan,
— jednoczesna analiza r6znych pokolen tej samej kombinacji krzyzowan.

Do pierwszej grupy zaliczy¢ mozna metody wykorzystujace rézne uktady krzyzowan,
na przyktad krzyzowania dialleliczne, linia X tester, top-croos i inne pokrewne. Analizujac
mieszance uzyskane z takich krzyzowan mozna oszacowaé wariancj¢ addytywna i
nieaddytywna, a testowanie odpowiednich hipotez dotyczacych komponentow
wariancyjnych pozwala na przyktad stwierdzi¢c wystepowanie dominacji, oszacowaé
stosunek genow dominujacych do recesywnych czy wspotczynnik odziedziczalnosci.
Metody te ograniczone s3 jednak szeregiem zatozen, z ktdrych najistotniejsze to brak
nieallelicznej interakcji i brak sprz¢zen (Hayman, 1954; Griffing, 1956; Dobek i in., 1978).
Zatozenia te zawezaly zakres uzyskiwanych informacji, sprowadzajgcych si¢ w zasadzie
do okreslenia podstawowego sposobu dziatania genéow (addytywnos$¢, dominacja), co
wigcej, informacje te dotyczyly calego zestawu analizowanych mieszancow, a nie
pojedynczych kombinacji. Przyjecie takich zatozen byto konieczne, poniewaz
uwzglednienie nieallelicznej interakcji oraz wspotczynnika rekombinacji powoduje, ze
warto$ci oczekiwane $rednich i wariancji pokolen segregujacych bardzo si¢ komplikuja
poprzez wystgpowanie szeregu parametrow, ktorych nie mozna oszacowac.

Druga grupa metod dotyczy jednoczesnej analizy kilku réznych pokolen tej samej
kombinacji krzyzéwkowej. Wydaja si¢ one bardziej interesujace zarowno dla genetykow,
jak 1 dla hodowcow, poniewaz odnosza si¢ do potomstwa konkretnej pary rodzicow.
Najprostsze z nich obejmujg analiz¢ mieszancow Fi, F2, By, By, P11 P2 badz Fy, F», F3, Py,
P,. Pozwalaja one oszacowac efekty addytywnego dzialania gendéw, dominacji oraz
nieallelicznej interakcji: [i], [j] 1 [1] w pierwszym przypadku oraz [i] i [I] w drugim (Mather
i Jinks, 1970, 1982; Kaczmarek i in., 1984). Jak wida¢, metody te sg bardziej ,,postepowe”
w stosunku do poprzednich, gdyz nie zakladaja braku nieallelicznej interakcji, zakladaja
jednak brak sprzezen. Nie pozwalajg takze na oszacowanie liczby genow (lub, za
Matherem, czynnikow efektywnych oznaczajacych gen lub grupe genow Scisle
sprzezonych, ktorych efekt fenotypowy jest taki, jak dziatanie jednego genu).

Oba zagadnienia, sprz¢zenia i liczba genow, tak proste do okreslenia w przypadku cech
jako$ciowych, okazaly si¢ najtrudniejsze do oceny dla cech o zmiennosci cigglej. Poniewaz
w genetyce klasycznej liczba genow warunkujacych ceche jakosciowa byta podstawowa
informacja uzyskiwang z do$wiadczen, rowniez na gruncie biometrii podejmowano ten
temat stosunkowo wczesnie. W 1941 roku Michaelis zaproponowal podejscie bazujace na
szacowaniu frakcji osobnikow homozygotycznych w kolejnych pokoleniach mieszancow
pochodzacych od pary homozygotycznych form rodzicielskich. W latach pig¢dziesigtych
Wright podat estymator oparty na warto$ciach $rednich i wariancjach cechy ilosciowej u
mieszancow pokolenia F, i ich form rodzicielskich, a w 1976 roku Jinks i Towey
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zaproponowali metod¢ wykorzystujaca oszacowanie liczby heterozygot na podstawie
potomstwa Fn.» wyprowadzonego z pokolenia Fy. Te, jak rowniez inne, nie wspomniane tu
metody z tego okresu mialy szereg niedoskonatosci zwigzanych m.in. z trudnosciami w
okreslaniu stopnia homo- lub heterozygotycznosci osobnikow oraz z koniecznos$cia
przyjecia szeregu zalozen genetycznych, takich jak brak sprzgzen, i nieallelicznej
interakcji, czy homozygotycznos¢ form rodzicielskich (Hill i Avery, 1978).

Wykrywanie sprzezen genow kontrolujgcych cechy mierzalne nalezato do
najtrudniejszych zagadnien klasycznej genetyki iloSciowej, poniewaz uwzglgdnienie
wspotczynnika rekombinacji, zwlaszcza przy rownoczesnym uwzglednieniu nieallelicznej
interakcji powoduje, ze wartosci oczekiwane srednich i wariancji pokolen segregujacych
wyrazone s3 jako funkcje wielu parametrow, ktorych ocena na podstawie danych
eksperymentalnych jest niemozliwa (Opsal, 1956). W okresie od lat czterdziestych do
osiemdziesigtych ubieglego wieku powstato kilka metod wykrywania sprzezen genéw na
podstawie generacji segregujacych (mowimy o wykrywaniu sprzgzen, a nie o ocenie
warto$ci wspolczynnika rekombinacji (p), gdyz przy zalozeniu kontrolowania cechy
ilosciowej przez wiele genéw o niewielkich efektach pojedynczego genu oszacowanie
wspotczynnika p dla pojedynczej pary gendw na gruncie klasycznej genetyki ilosciowej
byto niemozliwe, natomiast warto$¢ usredniona dla wielu genow sprzezonych ze sobg nie
ma sensu genetycznego). Metody te oparte byly na poréwnywaniu wartosci §rednich lub
wariancji odpowiednio dobranych zestawdw generacji. Nalezy przy tym zwréci¢ uwage,
ze w przypadku wykorzystania $rednich warto$ci cech sprzezenia moga by¢ wykryte
jedynie wowcezas, gdy wystepuje niealleliczna interakcja, poniewaz wspotczynnik
rekombinacji zwigzany jest tylko z efektami epistatycznymi, nie obcigza natomiast efektow
addytywnego dziatania genow 1 dominacji (Surma, 1996). Na przyklad wartosé
oczekiwana $redniej mieszancoéw pokolenia F» jest rowna:

Fa = m + Y(hathe) + Y4(1-2p)ias + 5 {(1-2p)+2p Ly ,

gdzie m jest warto$cig statg niezalezng od segregujacych genow, h,i hy 0znaczajg efekty
dominacji w loci A- i B-, natomiast i 1 L., — efekty nieallelicznej interakcji odpowiednio
loci homo- 1 heterozygotycznych. Natomiast w metodach wykorzystujacych wariancje
pokolen segregujacych sprzezenia moga by¢ wykryte takze wowczas, gdy niealleliczna
interakcja nie wystepuje (Mather, 1949; Opsal, 1956; Snape i Simpson, 1981). Mather
(1949) wykazat, ze w wyniku sprzezen addytywne (D) i dominacyjne (H) komponenty
wariancji genetycznej zmieniajg si¢ w zalezno$ci od liczby rund rekombinacji, ktorych
wynikiem jest obserwowana zmienno$¢. Zaproponowal wykrywanie sprzezen poprzez
badanie homogennos$ci wariancji D lub/i H kolejnych pokolen mieszancowych (Fo—F3). W
1956 roku Opsal rozwingt metod¢ Mathera proponujgc jednoczesng analize pokolen F», F3,
FaxPi, FoxPy 1 FoxFi. W 1969 roku Jinks i Perkins podali interesujaca, aczkolwiek
pracochtonng metode wykrywania sprzezen na podstawie jednoczesnej analizy 21
generacji (P1, Pz, F1, Fz, Bl, Bz, F3, F2><P1, F2><P2, FzXFl, szip, B11, B12, B21, Bzz, B1><F1,
B2xF1, Bibip, Bavip, Bis, Bas). Ci sami autorzy rok pézniej zaproponowali wykrywanie
sprz¢zen na podstawie wariancji pokolen Fa, FoxF 1 Fauip (przy braku sprzgzen wariancje
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tych pokolen sa rowne), (Perkins, Jinks, 1970). W 1978 roku Jinks wykazatl, ze w
badaniach dotyczacych wykrywania sprzgzen mogg by¢ wykorzystane réznice migdzy
srednimi pokolen B 1 F2xPy, B, 1 FoxP; oraz F» 1 FoxFy, ktore przy braku sprzezen sa rowne
Zero.

Przytoczono wyzej tylko niektore metody analizy dziedziczenia cech ilosciowych,
opracowane do lat 80. dwudziestego wieku. Wérod nich najszersze zastosowanie w bada-
niach genetycznych i hodowlanych znalazty krzyZzowania dialleliczne, z dwoch wzglgdow.
Z jednej strony pozwalaty uzyska¢ informacje o sposobie dziedziczenia cechy, z drugiej
natomiast oszacowacé parametry hodowlane (og6lna i specyficzng zdolno$¢ kombinacyjng),
ktorych znajomos¢ utatwiata wybdr par rodzicielskich do krzyzowan (Dobek i in., 1978).
Inne metody, szczegdlnie te, ktoére zwigzane byly z konieczno$cig analizowania wielu
pokolen, nie znalazly szerszego zastosowania w badaniach genetycznych, szczegdlnie w
przypadku ro$lin samopylnych, poniewaz wymagaly duzego naktadu pracy w
przygotowaniu materiatu roslinnego.

Omawiajac wykorzystanie pokolen segregujacych w analizie dziedziczenia cech
iloSciowych nie mozna poming¢ wspolczynnika odziedziczalno$ci, wspomnianego
w rozdziale 2. Wiele kontrowersji wzbudzaty zaréwno bardzo zréznicowane wartosci tego
parametru uzyskiwane dla tej samej cechy w obrebie gatunku, jak i niekiedy, szczeg6lnie
w odniesieniu do wspdtczynnika odziedziczalnosci w waskim sensie, wartosci ujemne.
Wynikatly one z réznego zestawu badanych genotypow, réznych warunkéw srodowiska, w
ktorych przeprowadzano doswiadczenia, a w przypadku odziedziczalnosci w waskim
sensie — takze z niespetlnienia zatozen o braku sprzg¢zen inieallelicznej interakcji
(Kaczmarek i in., 1983).

W literaturze z tego okresu mozna spotkac opinie, ze osiagnigcia teoretyczne genetyki
ilosciowej byty znacznie wicksze niz eksperymentalne.

KLASYCZNE METODY OPARTE NA POPULACJACH HOMOZYGOTYCZNYCH

W latach siedemdziesigtych ubieglego wieku, wraz z rozwojem metod in vitro
umozliwiajacych haploidyzacje ro$lin i uzyskiwanie tg droga linii podwojonych haploidow
(DH), w badaniach nad dziedziczeniem cech ilosciowych zacze¢to stosowac populacje linii
homozygotycznych, ktore zastgpowaly generacje segregujace. Populacje takie moga
tworzy¢ linie podwojonych haploidow (DH) lub formy uzyskane technikami tradycyjnymi,
w tym technika pojedynczego ziarna (SSD — single seed decent).

Linie DH uzyskuje si¢ poprzez haploidyzacje mieszancow wczesnych pokolen, a
nastgpnie podwojenie u tych form liczby chromosoméw. Populacja roslin haploidalnych
otrzymanych z mieszancow F; odpowiada losowej probie gamet wytwarzanych przez
heterozygoty. Podwajajac liczb¢ chromosoméw u haploidow mozna wigc uzyskac
populacje form catkowicie homozygotycznych o ,,utrwalonej” segregacji na poziomie
gametycznym, odpowiadajaca nieselekcjonowanej populacji linii prawie homozygo-
tycznych otrzymanych tradycyjnymi technikami.

Pierwsze formy haploidalne u ro$lin otrzymano juz w potowie lat 60. dwudziestego
wieku, jednak zbyt niska efektywno$¢ stosowanych metod nie pozwalala na ich
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wykorzystanie w praktyce. Zasadniczy przetlom nastgpit w 1970 roku wraz z opraco-
waniem efektywnej metody otrzymywania form haploidalnych jeczmienia uprawnego
(Hordeum vulgare) droga krzyzowania z H. bulbosum (Kasha i Kao, 1970). W ciagu
kolejnych 5 lat dopracowana zostala takze metoda androgenezy, pozwalajaca na uzyskanie
haploidow z przeszto 200 gatunkow roslin. W Polsce pierwsze haploidy jeczmienia droga
eliminacji chromosomoéw uzyskano tu juz w pierwszej polowie lat siedemdziesigtych, a
pierwsze prace na ten temat ukazaly si¢ na poczatku lat osiemdziesigtych (Adamski i in.,
1983).

Wraz z rozwojem metod uzyskiwania linii podwojonych haploidéw pojawily si¢ prace
dotyczace wykorzystania tych form w analizie genetycznej cech iloSciowych. Pierwszym,
ktory zwrocit uwage na linie podwojonych haploidow jako na dobry materiat do badan
genetycznych byt Gardner (1977). Autor ten podkreslat przede wszystkim fakt, iz mozliwe
jest uzyskanie, w wyniku kontrolowanego rozmnozenia, wielu kopii tego samego
genotypu, co w przypadku cech ilosciowych oznacza mozliwo$¢ prowadzenia do§wiadczen
Z powtorzeniami tego samego genotypu, czego nie mozna dokona¢ np. z mieszancami
pokolen segregujacych. Okazalo si¢ takze z wielu opracowan teoretycznych, ze populacje
linii homozygotycznych w poréwnaniu z mieszancami wczesnych pokolen znacznie
upraszczajg schematy analizy dziedziczenia ilo§ciowego, poniewaz nie wystepuja w nich
efekty dominacji oraz nieallelicznej interakcji typu [j] i [1] (Choo, 1981). Rozwinigto szereg
metod opartych na analizie linii podwojonych haploidow. Opracowano miedzy innymi
metodg¢ estymacji parametrow genetycznych zwigzanych z addytywnym dziataniem genéw
i interakcja loci w stanie homozygotycznym na podstawie linii 0 maksymalnej i minimalne;j
warto$ci cechy, (Surma i in., 1984). Opracowano takze metodg oceny efektow dziatania
genow na podstawie serii do§wiadczen z liniami DH, co pozwolito na znalezienie srednich
ocen parametrow, a takze na okreslenie interakcji kazdego parametru ze $srodowiskiem i
zbadanie struktury tej interakcji (Adamski, 1993).

Linie DH postuzyly réwniez do analizy sprzezen gendéw kontrolujacych cechy
ilosciowe. Jak wiadomo zmienno$¢ populacji linii DH wynika z segregacji i rekombinacji
zachodzacej podczas gametogenezy. Zmiennos¢ linii DH uzyskiwanych z mieszancow F;
i F, bedzie taka sama, o ile geny kontrolujgce rozpatrywane cechy nie sg sprz¢zone (Snape
i Simpson, 1981; Kaczmarek i in., 1994). Wykazano, iz przy braku sprzgzen czgstosé¢
rekombinantéw w populacjach linii F{DH i FoDH, a takze linii uzyskanych technikg SSD
jest taka sama, a co za tym idzie — $rednie 1 wariancje cech iloSciowych tych populacji nie
réznig si¢. PorOwnanie populacji otrzymanych z réznych pokolen, a wigc z
wykorzystaniem roznej liczby rund rekombinacji (np. FiDH, F,DH, SSDgs ) daje
mozliwos¢ wnioskowania o wystepowaniu sprzezen, gdyz wraz z zwigkszeniem liczby
rund rekombinacji wzrasta prawdopodobienstwo przerwania sprzezen. Powoduje to, iz
korelacje migdzy dwiema cechami, bedace wyrazne i znaczace w populacji linii F{DH
(1 runda rekombinacji) staja si¢ znacznie stabsze w populacji F:DH (dwie rundy
rekombinacji). W przypadku wyst¢gpowania sprz¢zen czgstos¢ rekombinantow w populacji
SSD jest zawsze wicksza niz w liniach DH wyprowadzonych z mieszancéw wezesnych
pokolen (Fi, F»), czego konsekwencja s3 roznice w $rednich i wariancjach tych populacji
(Snape, 1976; Surma i in., 2002). Wykorzystujac srednie i wariancje pojedynczych cech
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oraz kowariancje dla pary cech w populacjach linii FiDH, F.DH i SSD opracowano metode
analizy wystepowania sprz¢zen mi¢dzy genami kontrolujacymi dang ceche, jak rowniez
pary cech ilosciowych (Kaczmarek i in., 1993, 1994, 2004).

Populacje linii homozygotycznych zostaly takze wykorzystane do okreslenia liczby
czynnikow efektywnych. W 1982 roku Choo i Reinbergs, a dwa lata pdézniej Snape i
wspotautorzy podali metode oceny liczby segregujacych loci na podstawie oceny efektow
addytywnych 1 wariancji addytywnej (Snape i in., 1984). Metody te wymagaja jednak
spelienia zatozen o rownosci efektow addytywnych ze wszystkich loci, braku sprze¢zen, a
takze o braku nieallelicznej interakcji. Przeprowadzone przez Kaczmarka i wsp. (1988)
badania wykazaty, ze nawet niewielkie efekty nieallelicznej interakcji powoduja znaczne
obciazenie uzyskanych tymi metodami ocen liczby gendw. Znaczacym postepem bylo wiec
opracowanie metodyki szacowania liczby czynnikow efektywnych uwzgledniajacej
wystepowanie nieallelicznej interakcji (Adamski i in., 1987; Kaczmarek i in., 1988).

W licznych badaniach wykorzystujacych zarowno pokolenia segregujace, jak ipo-
pulacje linii homozygotycznych okazato si¢, ze uzyskiwane oceny parametrow gene-
tycznych byty inne nie tylko dla réznych kombinacji krzyzowkowych, ale takze dla tej
samej kombinacji krzyzowan roznity si¢ w zaleznosci od warunkow srodowiska, w ktorych
przeprowadzano do$wiadczenia (Adamski, 1993; Surma, 1996; Kaczmarek i in., 2000,
2002). Niemozliwe wiec okazato si¢ uogdlnienie wynikéw uzyskiwanych przez roznych
autorow i stworzenie jednolitego schematu dziedziczenia cechy ilo§ciowej w odniesieniu
do danego gatunku roslin, tak jak ma to miejsce w przypadku cech jakosciowych. Nadzieja
taka pojawila si¢ z chwila rozwoju metod genetyki molekularne;.

METODY WYKORZYSTUJACE BADANIA MOLEKULARNE

Lata osiemdziesigte i dziewigcdziesigte ubieglego wieku to okres intensywnego
rozwoju biologii molekularnej. Szczegolnie odkrycie reakcji tancuchowej polimerazy
(PCR) zaowocowalo opracowaniem wielu markeréw DNA, ktore umozliwity konstruo-
wanie map genetycznych wysyconych w stopniu nieporownywalnie wigkszym, anizeli w
przypadku wykorzystania tylko markerow fenotypowych czy izoenzymatycznych. Przed
genetyka ilosciowg pojawita si¢ nowa szansa: mozliwo$¢ mapowania loci determinujacych
cechy ilosciowe (QTL) poprzez wykorzystanie zjawiska sprzezenia pomiedzy cechami
ilo§ciowymi uwarunkowanymi poligenicznie a jakosciowymi (w tym wypadku markerami
molekularnymi) determinowanymi przez jeden gen. Wraz z rozwojem genetyki
molekularnej wzrosto zapotrzebowanie genetykow na odpowiednie metody statystyczne.
Tak rozpoczeta si¢ wspotpraca genetykow z dwoch dotychczas odlegltych obszarow:
genetyki ilosciowej postugujacej si¢ metodami statystyczno-matematycznymi i genetykow
molekularnych  badajacych strukture molekularng czynnikéw 1 mechanizmow
chemicznych zwigzanych z procesem dziedziczenia.

Mapowanie cech ilosciowych mozna okresli¢ jako oceng¢ zwigzkow migdzy zmienng
ciggla a wiecloma cechami jakoSciowymi w modelu regresyjnym. Literatura dotyczaca
metod statystycznych stosowanych do analizy danych obejmujgcych obserwacje cechy
ilosciowej oraz genotypéw markerowych jest bardzo obszerna (por. Tanksley, 1993;
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Jansen, 1997; Doerge i in., 1997). Do mapowania QTL wymagane sg stosunkowo duze
populacje mieszancoéw (F2, BCi, BC,) lub linii homozygotycznych (DH, SSD). W wyniku
przeprowadzonej analizy uzyskuje si¢ informacje o potozeniu i efektach poszczegolnych
loci wptywajacych na dang ceche ilosciowa. Tak wigc korzystajac z metod molekularnych
mozna wypowiada¢ si¢ o dziataniu poszczegdlnych genow, podczas gdy genetyka
klasyczna bada zlozone zestawy pokolen umozliwiajace oceng parametrow opisujacych
sposob dziatania zespotu wszystkich segregujacych gendéw. Nalezy jednak zaznaczy¢, ze
badanie markeréw sprowadza si¢ najczesciej do populacji linii homozygotycznych, co
umozliwia oceng¢ tylko efektow addytywnych. Ocena efektow dominacji wymaga uzycia
pokolen F, lub BC, natomiast ocena efektow epistatycznych wymaga bardzo duzych
wielkosci prob (Krajewski i in., 2004). Stad tez charakterystyka dziatania genow
otrzymana na podstawie obserwacji markerowych jest na og6l niepetna; ciagle
poszukiwane sg nowe rozwigzania poprzez zastosowanie bardziej ztozonych pokolen lub
populacji (Tanksley i Nelson, 1996; Jansen, 1997; Pillen i in., 2003).

Potaczenie metod molekularnych i biometrycznych pozwolito jednak rozwigza¢ dwa
najtrudniejsze problemy genetyki iloSciowej: oceng liczby gendéw oraz sprzgzen migdzy
genami warunkujgcymi cech¢/cechy ilo§ciowe. Ocena liczby loci w badaniach zwigzanych
z mapowaniem QTL jest wynikiem per se przeprowadzonych analiz. Zaleznie od
przyjetego kryterium statystycznego znajduje si¢ pewna liczbe loci, ktorych segregacja jest
zwigzana z poziomem cechy ilosciowej. Badania dotyczace poréwnania ocen liczby
czynnikow efektywnych uzyskanych metodami klasycznymi i metodami wyko-
rzystujacymi markery molekularne wykazaty najczes$ciej mniejsza ich liczbg w przypadku
zastosowania metod klasycznych (Snape, 1997; Krajewski, Bocianowski, 2003).

Na podstawie mapowania QTL mozna bezposrednio wnioskowac, czy loci kontrolujace
cechy sg sprzezone i czy wystgpuja sprzezenia mi¢dzy genami warunkujgcymi rozne
cechy. Stwierdzono, ze loci dla r6znych cech sg czesto potozone w tym samym regionie
genomu. W genomie jeczmienia mozna wyrozni¢ osiem takich regionow, na przyktad w
regionie potozonym na chromosomie 7 znaleziono loci dla plonu, wysokosci ro$lin,
wczesnosci i odporno$ci na wyleganie, natomiast na chromosomie 3 w poblizu locus denso
zlokalizowano loci odpowiedzialne za plon, wysoko$¢ i wezesno$¢ (Hayes i in., 1993).
Mimo licznych prac dotyczacych lokalizacji loci dla cech ilosciowych nie wyodrebniono
takich markeréw molekularnych, o ktorych z calg pewnoscia mozna by sadzi¢, ze beda
wlasciwe dla dowolnej kombinacji krzyzowkowej w obrebie danego gatunku. Liczba i
lokalizacja wykrytych QTL odnoszg si¢ gtdownie do populacji, na podstawie ktorej zostaly
zmapowane. W rdéznych populacjach zlokalizowane sa rézne QTL, poniewaz moga
segregowac rozne allele, ponadto dos§wiadczenia wykorzystujace rozne proby tej samej
populacji mogg prowadzi¢ do wykrycia innych QTL, czy wreszcie badania prowadzone z
zastosowaniem réznych systemoéw markerowych moga lokalizowa¢ QTL w innych
rejonach genomu (Tinker i in., 1996).
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GENOMIKA ILOSCIOWA

Potgczenie metod genetyki iloSciowej z mapowaniem genomow z jednej strony
rozwigzato niektore problemy zwigzane z analizg dziedziczenia cech ilosciowych, z drugiej
potwierdzito ich pewng ,nieuchwytnos¢”, o ktorej $wiadczyly juz wyniki badan
prowadzonych tylko metodami klasycznymi, takie jak zroznicowanie fenotypowych
efektow dziatania gendéw w zaleznoSci od s$rodowiska i analizowanej populacji, co
w duzym stopniu utrudnia ustanowienie jednolitego systemu dziedziczenia danej cechy
wlasciwego dla danego gatunku ze wskazaniem konkretnych miejsc w genomie, w ktorych
z calg pewnoscig znajdujg si¢ czynniki genetyczne warunkujace dang cechg.

Mozna jednak mie¢ nadziej¢, ze dynamicznie rozwijajaca si¢ genetyka molekularna
pozwoli w niedalekiej przysztosci pozna¢ molekularne podtoze cech ilosciowych. Pod
koniec XX i na poczatku XXI wieku jestesmy swiadkami formowania si¢ nowego obszaru
(dziedziny?) badan zwanego ,,genomikg ilosciowa” (por. np. Kadarmideen i in., 2006).
Idea genomiki ilosciowej polega na studiowaniu zlozonych cech fenotypowych w
odniesieniu do fragmentow sekwencji genomowych poznanych eksperymentalnie
i zlokalizowanych na mapach fizycznych genomow lub wrgcz w sekwencjach calogeno-
mowych znanych dla wielu organizméw. Poprzez cechy fenotypowe rozumie si¢ tu nie
tylko klasyczne cechy ,,produkcyjne”, lecz takze ilosSciowo okreslone w organizmach
poziomy transkryptow, biatek, metabolitow lub pierwiastkdéw chemicznych. Jezeli chodzi
o sekwencje, to moga to by¢ tzw. etykiety ekspresyjne (EST) oraz znane lub potencjalne
geny kodujace biatka oraz geny kodujace rozne rodzaje RNA, np. mikro RNA.

Wazng czescig genomiki ilosciowej jest fenotypowanie organizmow, na duza skalg, na
poziomie cech ,,widzialnych”, ale takze na poziomie transkryptomu, proteomu i metabo-
lomu, oraz odnoszenie zmienno$ci tych cech do map sprzezeniowych reprezentujacych
polimorfizm markerow DNA i ich rozmieszczenie w genomie. Podejscie takie jest
podstawa szukania tzw. eQTL, loci zwigzanych z ekspresja pewnych genéw (Jansen i Nap,
2001; Potokina i in., 2008), czy tez mQTL, loci zwiazanych z poziomem metabolitow
(Lisec i in., 2008). Nalezy zauwazy¢, ze analogiczna idea w odniesieniu do zmiennosci
poziomu biatek powstala juz znacznie wczesniej (Damerval i in., 1994). Integracja
wynikow mapowania cech z réznych ,,pozioméw” pozwoli na wyjasnienie szlakdéw
metabolicznych i dziedziczenia cech produkcyjnych. Obszar ten korzysta w sposob istotny
z szybko rozwijajacych si¢ mozliwosci technologicznych  (mikromacierze,
sekwencjonowanie).

Jednym z pierwszych $wiadectw, ze takie podejscie moze by¢ skuteczne, sg wyniki
w zakresie rozwoju systemow markeréow funkcjonalnych DNA (FM). Markery takie
obejmujg regiony genomu (geny) scharakteryzowane pod wzgledem sekwencji i funkcji.
Warunkiem jest, aby marker byt polimorficzny i aby polimorfizm ten zwigzany byt ze
zmienno$cia fenotypowa obserwowanej cechy ilosciowej (Liibberstedt i in., 2005).
Pierwszy tego typu marker opracowano dla kukurydzy, gdzie stwierdzono zwigzek miedzy
zmienno$cig terminu kwitnienia a polimorfizmem sekwencji o§miu motywow genu dwarf
8 (Thomsberry i in., 2001). Opracowanie i wykorzystanie markeréw FM jest jednak, jak
dotad, limitowane ze wzgledu na bardzo ograniczong znajomos¢ genow (i ich sekwencji),
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ktore majg bezposredni zwigzek z cechami ilosciowymi (Bagge i in., 2007). Jednak, wedlug
Mackay (2001), badania nad markerami funkcjonalnymi winny przenie$¢ genetykow od
epoki QTL, ktére wilasciwie sg regionami genomu zawierajacymi wiele genow (np. u
Drosophila $rednio 1 QTL obejmuje region, w ktorym znajduje si¢ ok. 500 genow), do
»hukleotydow determinujgcych ceche ilosciowa”, QTN (Quantitative Trait Nucleotides).

Korzystajac z dokonan biologii molekularnej mozna rozwina¢ i poglebi¢ analize takich
zjawisk genetyki ilociowej, jak np. heterozja, badajac to zjawisko w odniesieniu do
transkryptomu (Vuylsteke i in., 2005; Uzarowska i in., 2007; Pea i in., 2008).

Inng szans¢ moga dostarczy¢ badania nad mikroRNA. Sg to mate czagsteczki RNA
wystepujgce powszechnie w organizmach roslin wyzszych. Reguluja one ekspresje genéw
po transkrypcji, na poziomie dojrzalego mRNA. Poprzez regulacj¢ m.in. poziomu
czynnikow transkrypcyjnych i splicingowych wplywajga na procesy wzrostu i rozwoju
roslin oraz odpowiedzi na zmiany zachodzgce w Srodowisku.

By¢ moze wyniki badah mikroRNA ,,odstonig” molekularng natur¢ zmiennosci cech
ilo§ciowych i by¢ moze okaze si¢ prawdziwa sugestia Mathera, sformutowana w latach
czterdziestych, ze w poczatkowej fazie rozwoju ontogenetycznego istotng role odgrywaja
geny glowne o kluczowym znaczeniu dla kierunku rozwoju rosliny (np. geny kartowatosci,
wczesnos$ci), natomiast poligeny (o niewielkich efektach) maja znaczenie dopiero w fazie
pozniejszej, kiedy fenotyp przybiera ostateczny ksztalt pod wplywem czynnikow
genetycznych i sSrodowiskowych (Mather, 1949).
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Statystyczne wspomaganie decyzji selekcyjnych

na wczesnych etapach hodowli zboz
Czes¢ 1. Metody oceny efektow obiektowych

Statistical support of selection decisions at early stage of cereal breeding
Part I. Methods of estimation of treatment effects

Hodowlane do$wiadczenia polowe w poczatkowej ich fazie prowadzone sa z wykorzystaniem
bardzo duzej liczby linii, czesto wigkszej od 1000. Wsrdd tych linii sa zardéwno genotypy
charakteryzujace si¢ znacznymi warto$ciami obserwowanej cechy, genotypy przecigtne, jak i te o
warto$ciach cechy mniejszych od wartosci przecigtnej. Ze wzgledu na duzg liczbe badanych linii oraz
z powodu matej ilosci dostgpnego materialu nasiennego, doswiadczenia te sg z reguly zaktadane w
jednym powtorzeniu z uzyciem kilku obiektow wzorcowych powtarzanych wielokrotnie. Do
nastgpnego etapu badan przyjmuje si¢ zazwyczaj okoto 20% do 30% badanych genotypéw. Zatem po
pierwszym roku badan, dysponujac tylko jednym pomiarem, dokonuje si¢ bardzo ostrej selekcji
genotypoéw. Postgpowanie na tym etapie powinno zatem by¢ niezwykle ostrozne. W pracy
przedstawiono osiem metod stosowanych do opracowania wynikow doswiadczen jednopowtorze-
niowych z wzorcem. Podano réwniez cztery kryteria pozwalajace wybra¢ metode obiektywnie lepsza.
Jedno z tych kryteriow polega na poréwnaniu efektéw badanych genotypow obliczonych przy pomocy
rozwazanych metod z efektami tych samych linii dostarczonymi przez klasyczng analiz¢ wariancji
doswiadczenia wielopowtorzeniowego. Jest to mozliwe, gdy na tym samym polu doswiadczalnym,
obok doswiadczen jednopowtdrzeniowych, przeprowadzone sg klasyczne doswiadczenia
wielopowtorzeniowe z wylosowanym (sposrod wszystkich badanych) podzbiorem linii. Drugie
kryterium polega na poréwnaniu rownomiernosci rozktadu genotypow wybranych do dalszych badan
na polu doswiadczalnym. Metoda, ktéra wybiera genotypy skupione w jednym rejonie pola
doswiadczalnego jest metoda zta, bo moze nie wybiera¢ najlepszych genotypow, tylko te genotypy,
ktére rosty na najwydajniejszym rejonie pola. Natomiast metoda, ktéra wybiera genotypy
rownomiernie, pod wzgledem danej cechy, z catego obszaru doswiadczenia jest metoda lepsza, gdyz
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kazde poletko moze by¢ obsiane zarowno genotypem najlepszym, najgorszym, jak i kazdym innym.
Wynika to z przeprowadzonej randomizacji polegajacej na losowym przypisaniu badanych linii do
poletek doswiadczalnych.

Stowa kluczowe: decyzje selekcyjne, indeks $rodowiskowy, jednopowtdrzeniowe doswiadczenie
hodowlane, $rednia ruchoma

At early stages of plant breeding the field trials are usually performed with use of very high number
of lines. Often the number of such lines exceeds 1000. Among them, there are genotypes with high
values of an observed trait, genotypes with medium values and genotypes characterized by low values
of the trait. For various reasons such trials are usually laid down in one replicate with use of one or
several standard varieties repeated many times and systematically placed in experimental field among
tested lines. After one year of trials, a breeder has just single observations for the tested lines and is
forced (by economy) to make very severe reduction of experimental material making selection of the
best lines. In the paper, eight methods are presented that can be used for statistical elaboration of one-
replicate trials with standards. Additionally, four criteria are given for selection of the best method of
statistical elaboration of such data. One of these criteria relies on comparisons of genotype effects
obtained by the classical analysis of variance for random subset of lines with effects of the same lines
received when particular methods for elaboration of one replicate trials with standards were used. It is
possible when, at the same experimental field, such additional replicated trials with (randomly chosen)
subset of lines is performed. The other criterion relies on comparisons of uniformity of distributions of
plots with the best (chosen for further research) lines in experimental field. As a consequence of
randomization the best lines should be evenly distributed in a total area of trial.

Key words: environmental index, moving average, selection decisions, unreplicated breeding trials
WSTEP

Badania do$wiadczalne, z nowymi obiektami (liniami wsobnymi, rodami, mieszan-
cami), prowadzone sg na wszystkich etapach hodowli roslin, a wyniki przeprowadzonych
doswiadczen stanowig istotne uzasadnienie podejmowanych decyzji selekcyjnych.
Dos$wiadczenia polowe (szklarniowe) w poczatkowej ich fazie prowadzone sg dla bardzo
duzej liczby genotypow (czesto liczba ta przekracza 1000). Wérdd nich sg zarowno linie
charakteryzujace si¢ znacznymi wartosciami obserwowanej cechy, genotypy przecigtne,
jak i te o warto$ciach cechy mniejszej od warto$ci przecigtnej. Ze wzgledu na duzg liczbe
badanych linii, a takze z powodu ograniczonej ilo$ci materiatu nasiennego, doswiadczenia
te sg z reguly zaktadane w jednym powtorzeniu z uzyciem od jednego do pigciu obiektow
wzorcowych powtarzanych wielokrotnie i wystepujacych co piate (lub np. co siddme, lub
co dziesigte) poletko. Do nastgpnego etapu badan przyjmuje si¢ zazwyczaj okoto 20% do
30% badanych genotypdéw. Zatem po pierwszym roku badan, dysponujac jednym
pomiarem, dokonuje si¢ bardzo ostrej selekcji odrzucajac od 70% do 80% badanych
genotypow. O tym, jak ryzykowne jest takie postgpowanie §wiadczg wyniki zamieszczone
w tabeli 1. Podane sa w niej oczekiwane, maksymalne warto$ci rozwazanej cechy w
sytuacji, gdy pordwnywane genotypy nie r6znig si¢ od siebie wartoscia przecigtng (w tabeli
1 wyniki sg tak przeliczone, jak gdyby przecigtna warto§¢ cechy wynosita zero, czyli od
kazdej wartosci odjeto warto$¢ $rednia). Mozna zauwazy¢, ze juz przy badaniu 100
identycznych genotypow, jedynie na skutek losowych fluktuacji warunkow
srodowiskowych, nalezy oczekiwa¢ maksymalnej warto$ci cechy 2,51 zamiast zero.
Zatem, podejmowanie decyzji selekcyjnych na podstawie wartosci zaobserwowanych,
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moze skutkowaé wybieraniem do dalszych badan genotypow nie réznigcych si¢ przeci¢tna,
czyli genotypowa, wartoscig cechy. Postgpowanie na tym etapie powinno by¢ bardzo
rozwazne, bo dysponujgc po jednym pomiarze dla genotypow dokonuje si¢ bardzo ostrej
selekcji. Na dalszych etapach badan, gdy hodowca dysponuje wynikami do$wiadczen
wielopowtorzeniowych, lub wynikami z wielu miejscowosci, nie dokonuje si¢ juz tak ostrej
selekc;ji.

Tabela 1
Oczekiwana maksymalna warto$¢ cechy dla /V identycznych obiektow
Expected maximum value of an analysed trait for /V identical objects

Liczba genotypoéw N Maksymalna warto$¢ cechy
Number of genotypes Maximum value of trait
2 0,56
4 1,03
10 1,53
30 2,04
100 2,51
500 3,04
3000 3,54
20000 4,02

W literaturze przedmiotu istnieje wiele metod poswigconych opracowaniu wynikow
doswiadczen jednopowtérzeniowych z wzorcami. Wiele z nich opisanych jest m.in. w
monografii pod redakcjag Kemptona i Foxa (1997). Metody te polegaja na roéznych
sposobach ,,poprawiania” wartosci wynikéw otrzymanych dla badanych linii. Poniewaz
selekcji genotypow do dalszych badan dokonuje si¢ na podstawie poprawionych wynikow,
zatem wybor metody poprawiania, adekwatnej do wystepujacej na polu do§wiadczalnym
zmiennos$ci Srodowiskowej (glebowej), ma kluczowe znaczenie przy wnioskowaniu.

Celem niniejszej pracy jest przedstawienie os$miu metod stosowanych do opracowania
wynikow do$wiadczen jednopowtdrzeniowych z wzorcami oraz podanie czterech
kryteriow pozwalajacych wybra¢ metode obiektywnie lepsza w lokalnych warunkach
doswiadczalnych. Rozwazania prowadzone sg przy upraszczajacym zatozeniu, ze decyzje
selekcyjne podejmowane sg na podstawie wynikow dla jednej cechy.

METODY STOSOWANE DO OPRACOWYWANIA WYNIKOW DOSWIADCZEN
HODOWLANYCH

Metody opracowania wynikéw do$wiadczen jednopowtdrzeniowych z wzorcami
opisali m.in. Cullis i Gleeson (1989) oraz Kempton i Fox (1997). W wiekszosci tych metod
poprawianie $rednich warto$ci obserwowanej cechy dla badanych genotypéw wykonuje
si¢ na podstawie informacji o zmiennosci $rodowiska do$wiadczalnego uzyskane na
podstawie obserwacji analizowanej cechy dla obiektéw wzorcowych. Poprawione
warto$ci, uzyskane dla poszczegdlnych genotypoéw, stanowia podstawe decyzji o
wykluczeniu z dalszych badan genotypoéw o nizszych warto$ciach obserwowanej cechy.
Najczesciej do dalszych etapow badan przechodza genotypy o najwickszych wartosciach
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efektow. Przy stosowaniu wigcej niz jednej odmiany wzorcowej, badane linie moga
sgsiadowac badz to z lepszym, badz gorszym wzorcem. W celu wyeliminowania wptywu
sgsiedztwa z roznymi wzorcami, przed przystgpieniem do wlasciwej analizy, warto$ci linii
sa standaryzowane poprzez usuni¢cie efektow obiektowych wzorcow. Czesto stosowanymi
w praktyce metodami opracowania wynikow, s3:

Metoda M0 — nieprzeksztatcone wyniki pomiaréw

W metodzie tej nie poprawia si¢ otrzymanych pomiarow. Do dalszych badan przyjmuje
si¢ okreslong frakcje (20%-30%) najlepszych linii. Metoda ta bylaby skuteczna w
przypadku idealnego wyrdwnania pola doswiadczalnego.

Metoda M1 — Kempton i Fox (1997)

Efekt linii oblicza si¢ jako odchylenie pomiaru dla tej linii od wazonej wartos$ci $redniej
z dwoch najblizszych obiektow wzorcowych. Do dalszych badan przyjmuje si¢ okreslona
frakcje linii o najwigkszych efektach gtdéwnych. Czyli, jesli kazde s poletek z badanymi

liniami rozpoczyna si¢ wzorcem W; i konczy wzorcem W, to efekt obiektu z;

wystepujgcego na i-tym kolejnym poletku po wzorcu W), dla ktorego otrzymano
obserwacje y; oblicza si¢ stosujac wzor

) )
T.=v.—|W|1- + W. .
=Y { 1( s+1j Z(HIH

Metoda M2 — analiza wariancji

W metodzie tej wykonuje si¢ analize wariancji do§wiadczenia jednopowtdrzeniowego
z wzorcami podang przez Cerank¢ i Chudzik (1977). Przyjmuje si¢ addytywny model
obserwacji postaci:

Yy =HAT+ B+ ey,

gdzie y; jest obserwacja i-tego obiektu (badanego genotypu lub wzorca) w j-tym bloku, u
jest srednig ogdlna, 7 jest efektem i-tego obiektu, f jest efektem j-tego bloku, a e; jest
bledem losowym zwiazanym z obserwacja y;. Wykonuje si¢ analiz¢ wariancji wraz z
estymacja efektow obiektowych i testowaniem istotnosci réznic. Cata informacja o btedzie
doswiadczalnym pochodzi od obiektow wzorcowych. Do dalszych badan przyjmuje si¢
okreslong frakcje linii o najwigkszych efektach gtdéwnych.

Metoda M3 — Kempton i Fox (1997)

Efekt linii oblicza si¢ tu jako odchylenie obserwacji dla tej linii od warto$ci $redniej dla
odmian wzorcowych wystepujacych w tym samym pasie (kolumnie) co analizowana linia.

Metoda M4 — wazony indeks srodowiskowy (Kempton i Fox, 1997)

W metodzie tej efekty obiektowe badanych linii oblicza si¢ jako odchylenia od ,,indeksu
srodowiska” obliczanego jako $rednia wazona z najblizszych obiektow wzorcowych W
wedlug ponizszego schematu:

1/8W 1/8W
1/4Wgggggg 1/4AW
1/8W 1/8W

Metoda M5 — linear variance model (Williams, 1986)
24



Katarzyna Ambrozy ...

W metodzie eliminuje si¢ nie tylko efekty blokowe (efekty pasow), ale takze liniowy
trend zmiennosci glebowej w obrebie bloku. W wersji ,;reduced” metoda ta jest
rownowazna z metodg ,,first difference” (Besag i Kempton, 1986).

Metoda M6 — check plots (Utz, 1997)

W tej metodzie oblicza si¢ kolejno:

a) efekty przestrzenne jako odchylenia wartosci dla wzorcow od ich odpowiednich
wartos$ci $rednich,

b) $rednig warto$¢ tak obliczonych efektow przestrzennych (obliczong w naroznikach
prostokata otaczajacego rozwazane poletko) wykorzystuje si¢ jako zmienng
towarzyszaca w analizie kowariancji.

[ustruje to schemat:

w W w
g g g
g 8 g
g 8 g
w W w

W specjalny sposob traktowane sg genotypy wystepujace na obrzezach obszaru.

Metoda M7 — moving average (Utz, 1997)

W metodzie tej porownuje si¢ warto$¢ badanego genotypu z warto$cia srednig z pewnej
ustalonej liczby (2k) genotypdw wystepujacych na & poletkach poprzedzajacych poletko z
badanym genotypem i k wystepujacych za tym poletkiem w danym pasie. Przyktadowo,
dla sytuacji k£ = 3, czyli dla sytuacji

voo Xid X3 Xii2 Xi-1 Xi Xi+l Xi+2 Xi+3 Xitd oov
efekt genotypu wystepujacego na poletku xi oblicza si¢ jako
T = X~ (X3 XX X1 Hxo X +3)/6,
a dla genotypu xi+1, wedlug wzoru
Ti+1 = Xir1— (ot txtxia)/6 itd.

W specjalny sposob oblicza si¢ efekty dla obiektow wystepujacych na poczatku (i na

koncu) rozwazanego szeregu wartosci.

KRYTERIA WYBORU METODY NAJSKUTECZNIEJSZEJ

Kryterium 1

Tradycyjnie, przy klasycznych metodach analizy wynikow w do§wiadczeniach o wielu
powtorzeniach, jako miary skutecznosci metody uzywa si¢ stosunku $redniej wariancji
porownan migdzyobiektowych w uktadzie blokéw losowanych kompletnych do tej samej
$redniej wariancji w rozwazanej metodzie. Metoda, ktora gwarantuje mniejszg wariancje
jest najskuteczniejsza. Kryterium to ma jednak ograniczone zastosowanie przy analizie
doswiadczen jednopowtorzeniowych z jednym lub kilkoma wzorcami. Cata bowiem
informacja o wielko$ci wariancji bledu pochodzi od obiektéw powtdrzonych, czyli od
wzorcow. Zalezy zatem od doboru odmian wzorcowych, a nie od badanych genotypow.

25



Katarzyna Ambrozy ...

Kryterium 2

Prawdopodobienstwo sukcesu w selekcji (wyboru najlepszych genotypow) jest tym
wigksze, im wigksza jest wariancja w populacji badanych genotypow w stosunku do
wariancji btedu. Ta metoda opracowania wynikow, ktora daje wigksze zréznicowanie
estymatorow efektow obiektowych (wigksza wariancja ocen efektow obiektowych), daje
wigksza szans¢ na wykrycie 1 wybranie lepszych genotypow. Latwiej wybiera si¢ przeciez
obiekty lepsze ze zbioru bardziej zréznicowanego. Zatem, w celu poréwnania metod,
oblicza si¢ dla kazdej z nich wariancje¢ efektow genotypowych. Nalezy jednak ten wskaznik
traktowa¢ z pewna doza ostroznosci, gdyz przy liczeniu wariancji genotypowej nie
uwzglednia si¢ wystgpujacych korelacji migdzy efektami (korelacje te sg spowodowane
miedzy innymi porownaniami genotypow z tymi samymi obiektami wzorcowymi).

Kryterium 3

Dobrym kryterium poréwnania réznych metod estymacji efektow w doswiadczeniach
jednopowtorzeniowych jest poréwnanie rownomiernosci rozkltadu linii wybranych do
dalszych badaf na polu do$wiadczalnym. Metoda, ktora wybiera linie skupione w jednym
rejonie pola doswiadczalnego jest metoda zta, bo moze nie wybieraé¢ pod wzgledem danej
cechy najlepszych linii, tylko te linie, ktore rosty na najwydajniejszym rejonie pola.
Natomiast metoda, ktora wybiera linie rownomiernie z calego obszaru doswiadczenia jest
metoda lepsza, bo przeciez kazde poletko niezaleznie od potozenia na polu moze by¢
obsiane zard6wno genotypem najlepszym, najgorszym, jak i kazdym innym. Wynika to z
przeprowadzonej randomizacji obiektow.

Kryterium 4

Po przeprowadzeniu do§wiadczenia jednopowtoérzeniowego z wzorcami podejmuje si¢
bardzo radykalne decyzje selekcyjne wybierajac do dalszych badan frakcje (zazwyczaj nie
wigksza od 30%) najlepszych genotypdw. Bezpieczniej byloby przeprowadzaé tak ostra
selekcje wykorzystujac wyniki do$wiadczenia o wielu powtdrzeniach. W celu
sprawdzenia, ktora z metod analizy doswiadczenia jednopowtorzeniowego dostarcza
estymatorow efektow obiektowych najblizszych estymatorom z doswiadczenia wielo-
powtdrzeniowego, oblicza si¢ sume kwadratow réznic miedzy ocenami efektow
obiektowych uzyskanych za pomoca jednej z testowanych metod i zwyklej analizy
wariancji danych z do§wiadczenia wielopowtorzeniowego, stosujac wzor:

dj=2(z'ij—z'lw)z,

gdzie r,-j oznacza oceng efektu i-tego obiektu w j-tej metodzie, a 7" oznacza oceng efektu

i-tego obiektu w do$wiadczeniu wielopowtorzeniowym (z analizy z odzyskiwaniem
informacji migdzyblokowej), v oznacza liczb¢ obiektow wylosowanych z do§wiadczenia
jednopowtoérzeniowego i zastosowanych w do§wiadczeniu wielopowtorzeniowym. Stad d
oznacza sum¢ kwadratéw roznic miedzy ocenami efektow obiektowych uzyskanych j-ta
metoda a ocenami uzyskanymi z analizy wariancji danych w do$wiadczeniu wielo-
powtorzeniowym. Im mniejsza warto$¢ d; tym wyniki j-tej metody sg blizsze wynikom
uzyskanym z do§wiadczenia wielopowtdrzeniowego.
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DYSKUSJA

Analiza publikowanych przez Centralny Osrodek Badania Odmian Roslin Uprawnych
materiatdow dotyczacych zarejestrowanych w Polsce odmian rdéznych gatunkow roslin
uprawnych (w szczegolnosci odmian zbdz) wskazuje, ze ciggle wzrasta liczba odmian
zagranicznych, a liczba odmian krajowych maleje. Jedng z przyczyn tego niekorzystnego
zjawiska jest otwarcie polskiego rynku odmian po wstapieniu Polski do struktur
europejskich. Drugg z przyczyn jest przegrywanie przez polskie odmiany konkurencji z
odmianami zagranicznymi. Zrédtem tego zjawiska moga byé nieoptymalne metody
badania 1 selekcji genotypdw na wcezesnych etapach hodowli. Niniejsze opracowanie jest
proba znalezienia lepszych rozwigzan.

Inng przyczyng moga tez by¢ bledy popelniane na ostatnim etapie hodowli przed
zgloszeniem nowych kreacji hodowlanych do rejestracji. Na tym etapie przeprowadza si¢
serie doswiadczen (najczesciej w trzech do pigciu miejscowosciach) z tymi samymi
genotypami. W analizie wynikow takiej serii pojawiaja si¢ dodatkowe problemy (aspekty),
ktére nie wystepuja przy analizie doswiadczen pojedynczych. Wigzg si¢ one
z powszechnym wystepowaniem interakcji badanych genotypow ze $rodowiskiem
reprezentowanym przez miejscowosci, w ktorych przeprowadzono doswiadczenia.
Badania przeprowadzone m.in. przez Talbota (1984), Pattersona i wsp. (1977), a
w warunkach polskich przez Pilarczyka (1977) pokazaly, ze wigksza jest interakcja odmian
z latami niz interakcja odmian z miejscowosciami. Znaczaca jest tez interakcja potrdjna.
Rozwazania dotyczace analizy interakcji genotypow ze Srodowiskiem do§wiadczalnym
wybiegajg poza zakres rozwazan w tym opracowaniu.

PODSUMOWANIE

Istniejagce 1 opisane w literaturze metody analizy wynikéw doswiadczen hodowlanych
byly opracowane pod katem eliminacji efektow okreslonego typu zmiennosci Srodowiska
doswiadczalnego. Przydatno$¢ poszczegdlnych metod w realnych warunkach, w ktérych
przeprowadzane s3 doswiadczenia musi by¢ weryfikowana. Prowadzone w tym
opracowaniu rozwazania majg na celu wyposazenie do$wiadczalnikdéw w narzedzie
umozliwiajagce wybor metody obiektywnie najlepszej sposrod kilku mozliwych do
zastosowania. Szczegllnie uzyteczne wydaja si¢ by¢ kryteria trzecie i czwarte. Pierwsze
znich pozwala wybra¢ taka metode analizy wynikow, ktora gwarantuje najbardziej
rownomierny wybor podzbioru najlepszych genotypdéw z przestrzeni pola doswiad-
czalnego. Z kolei kryterium czwarte pozwala na wskazanie takiej metody analizy, ktora
gwarantuje otrzymanie estymatorow efektow obiektowych najblizszych estymatorom
uzyskanych przy =zastosowaniu analizy wariancji w do$wiadczeniach wielo-
powtorzeniowych. A przeciez te estymatory sg najlepsze, tzn. nieobcigzone i 0 minimalne;j
wariancji.
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Czes¢ 1I. Empiryczne porownanie metod oceny

efektow obiektowych

Statistical support of selection decisions at early stage of cereal breeding
Part II. Empirical comparison of treatment effects estimation methods

W pracy przedstawiono empiryczne pordwnanie osmiu metod oceny efektow obiektowych
z do$wiadczen prowadzonych na wczesnych etapach hodowli. Material do badan stanowity wyniki
doswiadczen z pszenica jara, pszenicg ozima i jeczmieniem jarym przeprowadzonych w Choryni,
Kobierzycach, Polanowicach, Modzurowie oraz Nagradowicach. Powyzsze linie oceniano w
doswiadczeniach jednopowtorzeniowych z wzorcami (stosowano od 1 do 5 odmian wzorcowych, w
zaleznoS$ci od doswiadczenia). Wyniki otrzymane dla poszczego6lnych metod poréwnywano w oparciu
o rozne kryteria. Jednym z nich jest kryterium réwnomiernosci rozktadu na polu doswiadczalnym linii
wybranych do dalszych badan (wybierano od 20% do 30% ogolnej liczby badanych linii). Drugie
kryterium polegato na poréwnaniu sum kwadratow réznic migdzy estymatorami efektow badanych linii
otrzymanymi przy zastosowaniu réoznych metod i estymatorami efektow tych samych linii
otrzymanymi przy pomocy klasycznej analizy wariancji do$wiadczenia wielopowtdrzeniowego.
Wskazanie najlepszej metody estymacji efektow obiektowych jest trudne, poniewaz wybor metody
najlepszej zalezal od lokalnych warunkéw $rodowiska doswiadczalnego w poszczegdlnych
miejscowosciach. Na uwage zastuguje jednakze fakt, iz we wszystkich analizowanych doswiad-
czeniach najgorsza okazala si¢ tzw. metoda ,nieprzeksztalconych wynikow pomiaréw”, czyli ta,
w ktorej nie poprawia si¢ otrzymanych pomiaréw, a do dalszych badan przyjmuje si¢ ustalong frakcje
(20%-30%) najlepszych linii. Stosunkowo najskuteczniejszymi (w sensie zastosowanych kryteriow)
okazaty si¢ metody eliminujace przestrzenne zaleznosci migdzy jednostkami doswiadczalnymi
(poletkami).

* Praca wykonana w ramach projektu finansowanego przez Agencj¢ Nieruchomosci Rolnych w Warszawie

i koordynowanego przez Sp. z o. 0. Hodowla Roslin Szelejewo pt. ,,Statystyczne wspomaganie decyzji selekcyjnych
na wczesnych etapach hodowli zb6z”
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Stowa kluczowe: doswiadczenie hodowlane z ros$linami zbozowymi, doswiadczenia jedno-
powtdrzeniowe, metody selekcji

In the paper the empirical comparison of eight methods of estimation of treatment effects in one-
replicate trials (with replicated standards) is reported. The data from experiments on spring wheat,
spring barley and winter wheat performed at Choryn, Kobierzyce, Polanowice, Modzuréow and
Nagradowice form a basis for all considerations. There were from one to five standard varieties used in
particular trials. Different criteria were used. The uniformity of distribution of chosen (the best) lines
in experimental area was one of these criteria. Another one based on comparison of the estimates of
treatment effects with the same effects obtained when classical analysis of variance in muti-replicated
trials was applied. Selection of explicit best method of estimation of treatment effects is difficult (or
even impossible) as the decisions on superiority of a particular method is dependent on local type of
field variability. Nevertheless, it is to be mentioned than in all cases the worst method was the method
of raw data. The best were methods eliminating spatial relationships between plots.

Key words: cereal plant breeding trials, methods of selection, unreplicated trials
WSTEP

We wczesnych etapach hodowli, gdy hodowca dysponuje zazwyczaj niewielkg iloscig
nasion dla genotypow, ktore chce testowac, bardzo czesto jedyna mozliwoscia porow-
nywania obiektow jest przeprowadzenie doswiadczenia jednopowtorzeniowego z jednym
lub kilkoma wzorcami.

Analiza takich do$§wiadczen moze odbywac si¢ za pomoca réznych metod (m.in.
McClelland, 1926; Ceranka i Chudzik, 1977; Lin i Poushinsky, 1983; Kempton, 1982;
Kempton, 1984; Kempton i Talbot, 1988; Cullis i in., 1989). Przyktady praktycznych
zastosowan tych metod sg liczne (m.in. Kaczmarek i in., 1984; Dobek i in., 1987; Dobek
i Kala, 1995).

W czesci pierwsze] (Ambrozy i in., 2008) tej dwuczesciowej pracy przedstawiono
metody stosowane do opracowania wynikow doswiadczen jednopowtdrzeniowych
z wzorcem oraz kryteria pozwalajgce wybrac¢ najlepsza metod¢ sposrod badanych.

Celem niniejszej, drugiej czgsci, pracy jest:

— zastosowanie metod analizy wynikoéw do wnioskowania o wyborze linii przez-
naczonych do nast¢gpnego etapu badan, na podstawie wynikow z pigciu do§wiadczen
jednopowtoérzeniowych z wzorcami, przeprowadzonych w réznych srodowiskach,

— poréwnanie skutecznosci tych metod w stosunku do metody optymalnej, polegajacej na
zastosowaniu analizy wariancji dla danych z doswiadczenia wielopowtorzeniowego.

MATERIAL I METODY

Materiat do badan stanowity wyniki dla plonu ziarna pigciu jednopowtérzeniowych
doswiadczen hodowlanych z wzorcami obejmujacych: 231 linii pszenicy jarej z Zaktadu
Hodowli Roslin firmy DANKO w Choryni (CHO), 997 linii pszenicy jarej z Hodowli
Roslin Rolniczych — ,,Nasiona Kobierzyce” (KOB), 410 linii jeczmienia jarego ze Stacji
Hodowli Roslin ,,Modzuré6w” — Grupy Szelejewo (MOD), 386 linii pszenicy ozimej z
Poznanskiej Hodowli Roslin, Stacja Hodowli Ro$lin Nagradowice (NAG) oraz 1114 linii
pszenicy ozimej ze Stacji Hodowli Ro$lin Polanowice (POL). Liczba odmian wzorcowych
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w poszczegdlnych doswiadczeniach byta rézna. Charakterystyka powyzszych zbioréw
danych przedstawiona zostata w tabeli 1. Obserwowang cechg byt plon ziarna w kg z
poletka. Powierzchnia poletek byta rozna w réznych do§wiadczeniach (tab. 1). Wszystkie
doswiadczenia przeprowadzono w sezonie 2005/2006.

Tabela 1
Zestawienie podstawowych parametréw doswiadczen z pszenica i jeczmieniem przeprowadzanych
w pieciu miejscowosciach
Basic parameters of wheat and barley trials performed at five different locations
CHO KOB MOD NAG POL

pszenica jara | pszenicajara | jeczmien jary |pszenica ozima|pszenica ozima
spring wheat | spring wheat | spring barley | winter wheat | winter wheat

Gatunek
Species

Liczba badanych linii

Number of studied lines 21 97 410 386 114
Liczba obiektow wzorcowych | 5 | 5 |
Number of standard objects

Liczba obiektow dodatkowych 3 11 0 0 0
Number of additional objects

Liczba obiektow pomig¢dzy wzorcami 5 7 5 9 10
Number of tested plots between standards

Liczba wierszy 37 97 127 46° 67
Number of rows

Liczba kolumn

Number of columns 8 12 ? 10 17
POW1§rzchn1a poletka 5 m? 7 m? 10 m?2 5 m? 10 m2
Plot size

CHO — Choryn

KOB — Kobierzyce

MOD — Modzuréow

NAG — Nagradowice,

POL — Polanowice

*— w kolumnach od I — IV bylo 39 wierszy, od V — IX — 46, a w X — 42 wiersze

2 — there were 39 rows in columns I — IV, 46 in columns V — IX and 42 in column X

W kazdym z pigciu zbioréw danych oceniono efekty gtowne linii stosujgc siedem
metod, oznaczanych skrotowo M1, M2, ..., M7, przedstawionych w pierwszej czesci pracy
(Ambrozy 1 in.,, 2008). Wyniki uzyskane tymi metodami poréwnywano z
,hieprzeksztatconymi wynikami pomiaréw” (metoda MO0), czyli obserwacjami nie
poprawianymi. Zastosowano dwa kryteria:

1 — kryterium réwnomiernosci rozktadu wybranych obiektow w przestrzeni pola
doswiadczalnego,

2 — kryterium minimalizacji r6znic mig¢dzy ocenami efektow obiektowych w
dos$wiadczeniu jednopowtdrzeniowym i wielopowtdrzeniowym.

Metody M4, czyli wazonego indeksu srodowiskowego, nie mozna bylto zastosowac dla
danych uzyskanych z dos$wiadczenia przeprowadzonego w Nagradowicach, z powodu
specyficznego rozmieszczenia obiektow wzorcowych na polu doswiadczalnym. Oceny
efektow linii metodami M6 1 M7 otrzymano stosujgc wersje tych metod zaimplementowane
w programie PLABSTAT (Utz, 1997), metoda M5 uzywajac procedury LVARMODEL w
pakiecie statystycznym Genstat (Genstat 5 Committee, 1993). Obliczenia dla pozostatych
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metod wykonano za pomocg wlasnych programow napisanych w jezyku Turbo Pascal. W
implementacji metody M7 zastosowanej w programiec PLABSTAT (wykorzystanym do
obliczenia efektow obiektowych) uwzgledniono cztery poletka poprzedzajace i cztery
nastepujace po rozwazanym poletku oraz dwa poletka sasiadujace z rozwazanym lezace w
tym samym wierszu. Obliczono warto$¢ srednig z tych dziesigciu poletek i zastosowano
jako zmienng towarzyszaca w analizie kowariancji. W specjalny sposob potraktowano
poletka na obrzezu analizowanego obszaru.

Dodatkowo w trzech stacjach hodowlanych przeprowadzono do$wiadczenia wielo-
powtorzeniowe z wylosowanym podzbiorem genotypdw ze zbioru badanego w doswiad-
czeniach jednopowtorzeniowych:

—w Choryni — do$wiadczenie dwupowtérzeniowe z 37 obiektami zatozone

w uktadzie blokéw losowanych kompletnych,

— w Kobierzycach — do$wiadczenie z 49 obiektami zatozone w uktadzie 21 blokow

niekompletnych,

— w Modzurowie — do$wiadczenie trzypowtorzeniowe z 30 obiektami zatozone

w dziewieciu blokach niekompletnych.

Do dalszych badan wybierano 30% najlepszych linii (jedynie przy analizie
doswiadczenia przeprowadzonego w Kobierzycach wybrano 20% linii o najwigkszych
efektach).

W celu poréwnania zgodnos$ci decyzji dotyczacych wyboru ,,najlepszych” genotypow,
za pomocg roznych metod opracowania danych (metod estymacji efektow genotypowych),
obliczono korelacje rang migdzy wszystkimi poréwnywanymi metodami. Ponadto dla
kazdej pary zastosowanych metod obliczono jaki procent tych samych linii zostato
wybranych do dalszych badan przez obie metody.

WYNIKI

Wykryto duze réznice w wariancjach btedu do$wiadczalnego miedzy miejscowosciami
(tab. 2). Uderzajaco mata jest wariancja btedu w doswiadczeniu w CHO. Analizujac male
warto$ci $rednich kwadratow z analizy wariancji wzorcéw i z analizy wariancji
doswiadczen wielopowtdrzeniowych mozna mowic o specyfice eksperymentow w CHO.
Pole doswiadczalne dla eksperymentu jednopowtorzeniowego miato wymiary 37mx40m.
Natomiast pole dla eksperymentu wielopowtorzeniowego miato wymiary 37mx10m (caty
pas byl traktowany jak jeden blok). Poniewaz blok byt dlugi, trudno bylo zachowaé
jednorodno$¢ poletek, tym bardziej, ze analiza regresji wykazala istnienie trendu
kolumnowego na tym polu. Z kolei najwigksza wariancj¢ btedu doswiadczalnego
obliczonego przy wykorzystaniu wynikéw dla obiektow wzorcowych otrzymano w POL.
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Tabela 2
Estymatory wariancji bledu przy réznych metodach analizy wynikéw uzyskane w poszczegdélnych
miejscowosciach
Estimates of error variances provided by different methods of analysis of data obtained in particular
locations
‘ . L . Sredni kwadrat z analizy wariancji
Srednia wariancja obliczana £ . . N o .
. S Sredni kwadrat z analizy wariancji doswiadczenia
. z pomiarow dla obiektow . . ; .
Miejsce WZOrcOw wielopowtorzeniowego
. wzorcowych
Location . . Mean square for error from Mean square for error from
Average variance obtained from . . . . .
analysis of variance of standards | analysis of variance of replicated

measurement for standards trial

CHO 0,038 0,038 0,083

KOB 0,361 0,357 0,115

MOD 0,577 0,619 0,173

NAG 0,867 0,864 X

POL 0,914 0,815 X

x — W NAG i POL nie zatozono do$wiadczenia wielopowtoérzeniowego
x — There were no replicated trials performed at NAG and POL

Dla kazdej z siedmiu metod poprawiania obserwacji oraz dla ,,nieprzeksztatconych
wynikéw pomiaréw” (metoda MO0) obliczono wariancje efektow genotypowych s,” (tab. 3).
Wartosci s, w CHO wahaty si¢ od 0,070 dla metody M7 do 0,099 dla M1, w KOB od
0,108 (dla M7) do 0,312 (dla M2 i M3), w MOD — od 0,528 (dla M4) do 0,774 (dla M2),
w POL — od 0,370 (dla M7) do 0,879 (dla M3). W NAG zaobserwowano duze réznice w
oszacowanym sg;° dla poszczegélnych metod; najmniejsza warto$¢ otrzymano przy
zastosowaniu metody M7 poprawiania obserwacji (0,340), a najwigksza dla metody M1
(3,916). Wartos¢ najwigksza jest ponad 11,5 razy wigksza od wartoSci najmniejsze;.
Swiadczyé to moze o tym, ze niektére z porownywanych metod daja wyniki obcigzone.
Poniewaz uzyskane wyniki z do§wiadczenia wieclopowtorzeniowego nie sg obcigzone, w
takim razie metoda dajgca wyniki bliskie tym z dos§wiadczenia wielopowtdrzeniowego jest
metoda lepsza.

Jako kryterium oceny réznych metod estymacji efektow genotypowych w doswiad-
czeniach jednopowtorzeniowych zastosowano wskaznik rownomiernosci rozktadu linii
wybranych do dalszych badan na polu do§wiadczalnym. Pola do§wiadczalne podzielono
na podobszary (poprzez grupowanie wierszy i kolumn) w taki sposob, aby liczba poletek
w kazdym podobszarze byta w przyblizeniu jednakowa. W KOB, MOD, NAG i POL
utworzono w ten sposob 9 podobszarow, natomiast w CHO 12. Nastegpnie okreslono liczbe
genotypow, ktore zostaly wyselekcjonowane do dalszych badan, z kazdego obszaru.
Otrzymano w ten sposob dwuwymiarowg tablice kontyngencji. W tym opracowaniu jako
gtéwne kryterium ,,dobroci” metod zastosowano warto$¢ prawdopodobienstwa w tescie
niezalezno$ci w tablicy kontyngencji. Wskaznik ten przyjmuje warto$¢ jeden, gdy z
kazdego podobszaru ,,wybierana” jest taka sama frakcja badanych tam genotypow oraz, z
drugiej strony, przyjmuje warto$¢ zero przy maksymalnie nieréwnomiernym wyborze
genotypow z podobszardw.
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Tabela 3
Oceny wariancji efektéw genotypowych (sg°), wartosci prawdopodobienstwa (p) w te$cie niezaleznosci
w tablicy kontyngencji oraz sumy kwadratéw réznic miedzy efektami z doswiadczen jedno-
i wielopowtorzeniowych (d) dla zastosowanych metod poprawiania obserwacji w poszczegélnych
miejscowosciach
Estimates of variances of genotypic effects (sg°), probabilities (p) in test of independence in contingency

tables and sums of squares of differences between effects in non-replicated and replicated trials (d)
depending on the method of analysis

CHO KOB MOD NAG* POL®
Metody warto$¢ warto$¢ warto$¢ warto$¢ toké
Methods | s,” p d s¢ p d s¢ p d s¢ p ¢ Wa_rvglslfep
p-value p-value p-value p-value b

MO 0,086 0,093 3,660 0,311 0 24,850 0,679 0 18,408 0,845 0,009 0,617 0,0001
M1 0,099 0,728 4,593 0,190 0,076 9,100 0,588 0,394 10,229 3,916 0,220 0,658 0,0003
M2 0,086 0,261 3,365 0,312 0 23,560 0,774 0 19,749 0,732 0,179 0,478 0,0699
M3 0,093 0,364 3,754 0,312 0 23,560 0,627 0 14,247 1,191 0,408 0,879 0,1204
M4 0,095 0,609 4,000 0,159 0,001 8,789 0,528 0,058 10,815 x X 0,598 0,0430
M5 0,093 0364 3,754 0,191 0,076 9,145 0,588 0,361 10,084 1,112 0275 0,658 0,0003
M6 0,087 0,345 3,655 0,175 0 9,284 0,548 0,202 11,065 0,450 0,440 0,569 0,0083
M7 0,070 0,211 2,808 0,108 0,839 9424 0,545 0,966 10,468 0,340 0,930 0,370 0,0289

*— W NAG i POL nie przeprowadzono doswiadczenia wielopowtdrzeniowego

* — There were no replicated trials performed at NAG and POL

x — Nie mozna bylo zastosowa¢ metody M4 w doswiadczeniu przeprowadzonym w NAG ze wzgledu na jego specyfike

x — Method M4 was unapplicable in trial performed at NAG

Wyniki otrzymane w poszczegdlnych doswiadczeniach przedstawiono w tabeli 3. Z pigciu
rozwazanych dos§wiadczen jedynie w CHO nie otrzymano zadnej warto$ci p mniejszej od
0,05. W CHO najgorzej zaprezentowata si¢ metoda MO (warto$¢ p = 0,093), a najlepie;j
metoda M1 (warto$¢ tego wskaznika wyniosta 0,728). W przypadku do§wiadczenia
przeprowadzonego w KOB dla metod M0, M2, M3, M6 i M4 zaobserwowano statystycznie
istotne nierownomierne wybieranie linii z pola do$wiadczalnego. Najroéwnomierniej
wybierata genotypy metoda M7 (0,839). W MOD dla metod M0, M2 i M3 obserwujemy
wplyw wydajnosci rejonu pola na plon linii. Najlepsza metodg byta ponownie M7 (0,966).
W NAG jedynie metoda MO data istotny statystycznie wplyw rejonu pola na wybor linii
do dalszych badan. W przypadku metody M7 otrzymano najbardziej rownomierne
rozmieszczenie wybranych linii na polu do$wiadczalnym (0,930). W eksperymencie
przeprowadzonym w POL jedynie dla metody M3 nie byto podstaw do odrzucenia hipotezy
zerowej o braku rownomiernosci rozmieszczenia linii na polu do§wiadczalnym. Warto tu
zwréci¢ uwage na fakt, ze dla porownania metod nie jest wazna istotnos$¢ (nieistotno$c¢)
statystyczna. Wazne jest wzgledne zachowanie si¢ metod, czyli porownanie wartosci p
niezaleznie od istotno$ci statystyczne;j.

W celu sprawdzenia, ktéra z metod analizy do$wiadczenia jednopowtdérzeniowego
dostarcza ocen estymatorow efektow obiektowych najblizszych ocenom estymatorow z
doswiadczenia wielopowtdrzeniowego, obliczono sume kwadratow réznic miedzy tymi
efektami, d (Ambrozy i in., 2008), a szczegélowe wyniki zestawiono w tabeli 3. W CHO
najmniejszg warto$¢ parametru d otrzymano przy zastosowaniu metody M7 (2,808), a
najwicksza dla metody M1 (4,593). W KOB najmniejsze r6znice w ocenach efektow plonu
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linii w doswiadczeniach jedno- i wielopowtoérzeniowych otrzymano dla metody M4.
Natomiast zdecydowanie duze dla metod MO, M2 oraz M3 (znacznie przewyzszajace
warto$ci parametru d dla pozostaltych metod). W MOD wartosci parametru d wynosity od
10,084 (dla M5) do 19,749 (dla M2). W NAG i POL nie przeprowadzono do$wiadczen
wielopowtorzeniowych. Porownanie ocen parametru d pomiedzy miejscowosciami jest
mozliwe dopiero po podzieleniu poszczegolnych wartosci przez odpowiednig liczbe linii
obserwowanych w do$wiadczeniach wielopowtdrzeniowych.

Korelacje rang migedzy ocenami efektow obiektowych rozpatrywanych genotypow
uzyskanych za pomoca roznych metod przedstawiono w tabeli 4. Metody dostarczajace
silnie skorelowanych ocen efektow obiektowych (np. wspotczynniki korelacji wigksze od
0,9) daja podobne uporzadkowanie obiektow. Zatem przy wyborze okreSlonej frakcji
najlepszych genotypow wskazujg czgsto na te same obiekty. W kazdym analizowanym
doswiadczeniu wszystkie wartosci wspolczynnikow korelacji rang miedzy ocenami
efektow obiektowych, uzyskanych za pomoca réznych metod, byly istotne statystycznie na
poziomie o = 0,001. Na szczeg6lng uwage zastuguje fakt identycznego uporzadkowania
linii (wspotczynniki korelacji rang rowne 1) przez oceny efektow obiektowych uzyskanych
metodami M3 i M5 w CHO, M2 i M3 w KOB oraz M1 i M5 w POL. Ponadto w KOB i
MOD dla ocen efektow obiektowych uzyskanych za pomocg metod M1 i M5 otrzymano
duza zgodnos$¢ rang (wartosci wspotczynnikow korelacji rang rowne 0,99).

Do dalszych etapow badan wybiera si¢ jedynie pewnag frakcje linii (w naszych
rozwazaniach bylo to 20% albo 30%). Zastosowanie roznych metod poprawiania
obserwacji powoduje, iz do podzbioru linii przeznaczonych do dalszych badan wybierane
moga by¢ rézne genotypy. W celu zaobserwowania, jak roznig si¢ zestawy genotypow
wybranych przez rézne metody, dla kazdej pary metod policzono jaki jest procent linii
wskazanych przez obie pordwnywane metody (tab. 4). Najwigcej tych samych genotypow
wybieranych do dalszych badan bylo w POL, gdzie w najgorszym przypadku
obserwowano 74% linii wspolnych (pomi¢dzy metodami M1 — M2, M1 — M3 oraz M3
— MS5). Metody M1 i M5 pozwolity w POL wybra¢ doktadnie te same obiekty. Rowniez
z CHO i1 KOB uzyskano wyniki wskazujace na wybieranie doktadnie tych samych linii (w
CHO dlaM3 i M5, w KOB dla M1 i M5 oraz M2 i M3). W CHO, MOD i NAG najgorszym
wynikiem byto okoto 50% wspolnych linii (szczegdtly patrz tabela 4, odpowiednio, a, ¢ i
d). Przy poréwnaniu metod MO z M2 i M0 z M3 w KOB obserwujemy jedynie 16,5%
wspolnych linii. Linie wybierane na podstawie wynikow uzyskanych przy zastosowaniu
metody M7 w najwigkszym stopniu pokrywaty si¢ z liniami wybieranymi przy
zastosowaniu metody M6 (w czterech do§wiadczeniach) i M4 (w dwu miejscowosciach).
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Tabela 4

Korelacje rang (powyzej przekatnej) miedzy ocenami efektéw obiektowych uzyskanych o§mioma
metodami oraz procent linii wspélnych (ponizej przekatnej) wsréd najlepszych genotypow w
poszczegblnych miejscowosciach (a — CHO, b — KOB, c — MOD, d — NAG, e — POL)
Rank correlations (above the main diagonal) among estimates of genotypic effects obtained with eight
methods and percentages (below the main diagonal) of the best common lines, among the best
genotypes in particular locations (a — CHO, b — KOB, ¢ — MOD, d — NAG, e — POL)

a— CHO
cio [ Mo MI M2 M3 M4 M5 M6 M7
MO 0,87 0,97 0,96 0,94 0,96 0,99 0,91
MI 48,6 0,84 0,89 0,94 0,89 0,89 0,85
M2 82,9 45,7 0,94 0,93 0,94 0,97 0,89
M3 68,6 57,1 62,9 0,95 1,00 0,97 0,89
M4 68,6 68,6 71,4 62,9 0,95 0,97 0,90
M5 68,6 57,1 62,9 100,0 62,9 0,97 0,89
M6 91,4 91,4 77,1 71,4 77,1 71,4 0,92
M7 65,7 65,7 62,9 57,1 68,6 57,1 714
b — KOB
KOB [ Mo Ml M2 M3 M4 M5 M6 M7
MO 0,53 0,90 0,90 0,63 0,54 0,55 0,66
MI 19,5 0,60 0,60 0,90 0,99 0,80 0,77
M2 16,5 52,5 1,00 0,67 0,60 0,61 0,63
M3 16,5 52,5 100,0 0,67 0,60 0,61 0,63
M4 19,4 75,0 55,5 55,0 0,90 0,93 0,83
M5 19,5 100,0 52,5 52,5 75,0 0,79 0,77
M6 21,5 60,0 445 445 73,0 60,0 0,78
M7 22,5 58,5 56,0 56,0 63,0 58,5 57,5
¢c— MOD
MOD MO Ml M2 M3 M4 M5 M6 M7
MO 0,56 0,84 0,95 0,61 0,55 0,62 0,78
MI 59,2 0,51 0,62 0,94 0,99 0,91 0,81
M2 75,0 55,8 0,84 0,58 0,50 0,59 0,73
M3 91,7 60,8 71,7 0,65 0,62 0,64 0,80
M4 60,0 83,3 55,8 63,3 0,93 0,98 0,86
M5 58,3 99,2 55,0 60,0 82,5 0,91 0,81
M6 59,2 81,7 55,0 60,8 91,7 80,8 0,85
M7 70,8 75,0 66,7 72,5 78,3 75,8 78,3
d —NAG
NAG [ Mo MI M2 M3 M4 M5 M6 M7
MO 0,54 0,91 0,87 X 0,50 0,70 0,58
MI 55,7 0,54 0,54 X 0,78 0,65 0,66
M2 83,5 60,0 0,89 X 0,54 0,70 0,63
M3 83,5 57,4 80,9 X 0,56 0,72 0,59
M4 X X X X X X X
M5 52,2 74,8 58,3 56,5 X 0,80 0,79
M6 62,5 63,5 69,6 66,1 X 70,4 0,86
M7 51,3 62,6 59,1 52,2 X 69,6 75,7
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e — POL

POL MO M1 M2 M3 M4 M5 M6 M7
MO 0,57 0,87 0,71 0,80 0,57 0,96 0,78
Ml 75,0 0,63 0,57 0,73 1,00 0,65 0,71
M2 88,0 74,0 0,77 0,80 0,63 0,87 0,81
M3 81,0 74,0 89,0 0,71 0,57 0,75 0,65
M4 83,0 79,0 84,0 81,0 0,73 0,90 0,78
M5 75,0 100,0 74,0 74,0 79,0 0,65 0,71
M6 94,0 75,0 88,0 84,0 88,0 75,0 0,82
M7 84,0 76,0 83,0 79,0 83,0 76,0 85,0

O potrzebie poprawiania efektow obiektowych wyraznie §wiadczg wyniki otrzymane w
KOB. W tej miejscowosci metody M1, M2,..., M7 w poréwnaniu z metodg MO
wskazywaty roézne zestawy linii jako najlepsze. Metoda MO ,,wybierata” w najlepszym
razie 22,5% tych samych linii co pozostate metody. Metody M1, M2,..., M7 , wybieraly”
duzo wigksze frakcje tych samych linii, osiggajac np. 100% wspolnych wskazan dla
metody M1 i M5 oraz M2 i M3.

DYSKUSJA

Stosuje si¢ wiele metod oceny efektow obiektowych w doswiadczeniach jedno-
powtorzeniowych z wzorcami. Wybor okreslonej metody ma duzy wplyw na podzbior linii
wybieranych do dalszych badan. Zatem bardzo wskazana powinna by¢ duza ostrozno$¢ w
podejmowaniu decyzji o wyborze metody. Decyzja ta powinna by¢ wsparta znajomoscia
charakteru zmienno$ci wystepujacej na polu doswiadczalnym.

W analizowanych do$wiadczeniach statystycznie istotny (na poziomie istotnosci
o = 0,05) trend na polu doswiadczalnym (wzgledem wierszy i/lub kolumn) wykryto we
wszystkich doswiadczeniach oprocz POL (mimo wystgpowania istotnych réznic migdzy
wierszami i kolumnami). Zatem w tych doswiadczeniach skuteczniejsze powinny by¢
metody, w ktorych trend jest eliminowany. Do takich metod naleza metody M2, M5 i M7.
Zgodnie z oczekiwaniem najlepsza okazata si¢ metoda M7, a najgorsza metoda MO.
Metoda M7 okazata si¢ by¢ najlepsza wg kryterium rownomiernosci wyboru linii z catego
pola doswiadczalnego w KOB, MOD i NAG, metoda $rednio skuteczng w dos§wiadczeniu
w POL 1 prawie najgorsza w CHO. W CHO najskuteczniejszg okazata si¢ pod tym
wzgledem metoda M1. Swiadczy¢ to moze o specyficznym typie zmiennosci glebowej w
CHO. Wedhlug kryterium zgodnosci ocen z do$wiadczenia jednopowtdrzeniowego z
wynikami doswiadczenia wielopowtdrzeniowego, metoda M7 jest godna polecenia, bo
data najmniejszg wartos¢ zastosowanego kryterium w CHO, a bardzo bliskie warto§ciom
najmniejszym w KOB i1 MOD. Interesujace jest, ze we wszystkich rozwazanych
doswiadczeniach dla metody M7 otrzymano najmniejsze wartosci wariancji efektow
genotypowych, czyli metoda ta w najmniejszym stopniu roéznicuje oszacowane efekty
badanych linii, co nie utatwia wyboru najlepszych genotypdow.

Praktycznie, skuteczng moze zatem by¢ metoda, polegajaca na wstepnej analizie trendu
na polu doswiadczalnym przy uzyciu wynikow dla obiektow wzorcowych, a nastgpnie
wybor metody w zaleznos$ci od sytuacji. W przypadku wykrycia istotnego trendu wzdtuz
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wierszy nalezy stosowac¢ metody, ktore ten fakt uwzgledniaja. Wérod takich metod
rozwazanych w tym opracowaniu godng polecenia wydaje si¢ by¢ metoda M7, czyli
metoda sredniej ruchome;j.

W ogo6lnosci, zaobserwowano silny zwiagzek pomigdzy warto$ciami wspotczyn-
nikoéw korelacji rang, a procentem wspolnie wybieranych najlepszych linii. Wskazuje
to na podobne uporzadkowanie catego zbioru badanych linii przy poszczegdlnych
metodach oceny efektow obiektowych, a nie tylko podzbioru kwalifikowanego
do dalszych badan.

WNIOSKI

1. Nalezy unika¢ wnioskowania na podstawie nieprzeksztalconych wynikow
pomiarow, poniewaz metoda ta byla w kazdym z analizowanych do$wiadczen
metoda najgorsza wsrod wszystkich uwzglednionych w rozwazaniach.

2. Wsrod porownywanych metod analizy wynikow skuteczniejszymi byly metody
eliminujace trendy zmiennos$ci glebowej (metody M2, M5 oraz M7).

3. Metoda M7 — S$redniej ruchomej (moving average method) byla metoda
najskuteczniejszg. Jednakze przy tej metodzie $redni kwadrat zmienno$ci linii
(wariancja genotypowa) cze¢sto byl maty, co moze §wiadczy¢ o tym, ze inne metody
moga dawac obcigzone estymatory warto$ci przecigtnych badanych cech.
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Structuring genotype X environment interaction
— an overview™®

Badanie struktury interakcji genotypowo-Srodowiskowej — przeglad metod

The phenotype of an individual is determined by both the genotype and environment. Farmers and
scientists aim to determine a superior genotype over a wide range of environmental conditions but also
over years. The basic cause of differences between genotypes in their yield stability is when these two
effects are not only additive, i.e. when genotype x environment interaction (GEI) is present in the data.
Multi-location trials play an important role in plant breeding and agronomic research. The data from
such trials have three main points: (i) to accurately estimate and predict yield based on limited
experimental data; (ii) to determine yield stability and the pattern of response of genotypes across
environments; and (iii) to provide reliable guidance for selecting the best genotypes or agronomic
treatments for planting in future years and at new sites (Crossa, 1990). The purpose of the present paper
is (i) to describe various multivariate statistical methods for analyzing interactions in general and GEI
in particular, and (ii) to present a selected bibliography of 142 references to previous work.

Key words: genotype X environment interaction, additive main effects and multiplicative
interaction model, principal component analysis, cluster analysis, biplot

Celem programoéow genetyczno-hodowlanych, jak i praktyki, jest uzyskanie genotypéw (odmian),
ktore wykazuja korzystne wlasciwosci w roznych srodowiskach. Podstawowym zrodlem réznorodnoscei
fenotypu odmian jest nieaddytywno$¢ tych dwodch czynnikow, tzn. genotypu i $rodowiska.
Nieaddytywno$¢ te charakteryzujemy poprzez interakcje genotypowo- Srodowiskowa. W badaniach
hodowlanych bardzo wazng role pelniag do§wiadczenia wielokrotne i wieloletnie. Wykorzystujemy je
glownie do oceny odmian w zakresie estymacji i predykcji plondw, oceny stabilnosci plonu odmian w
réznych srodowiskach oraz do rekomendacji uprawowych odmian ze wzglgdu na warto§¢ hodowlang
lub rolnicza (Crossa, 1990). W pracy tej dokonujemy przegladu wielowymiarowych metod
analizowania interakcji podwdjnej oraz, w szczego6lnosci, interakcji genotypowo — Srodowiskowe;.
Podajemy takze literature dotyczaca wyzej wymienionych zagadnien.

Stowa kluczowe: interakcja genotypowo $rodowiskowa, model addytywny ze wzgledu na efekty
glowne i multiplikatywny ze wzgledu na interakcje, analiza sktadowych gtéwnych,
metody grupowania, biplot

* This paper is an extension of a paper presented at XVIIIth Summer School of Biometrics, Rackove dolina, June,
Slovakia, 2008 A. Corresponding author: e-mail — paulocanas@fct.unl.pt
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1. INTRODUCTION

Farmers and scientists aim at determining a genotype which is superior over a wide
range of environmental conditions and also over a number of years (multi-environment
trials). The basic cause of differences between genotypes in their yield stability is when
these two effects (genotype and environment) are not simply additive, i.e. when GEI is
present in the data.

Various statistical methods have been proposed for the analysis of interaction in general,
and GEI in particular and these will be reviewed in this paper. First of all it is necessary to
find if there is an interaction effect present in the data, then one has to consider this effect
and importance as a subsequent work. Freeman (1972) described the aim of structuring
GEI as: “This is all part of an attempt to discover more about the data than the crude tests
reveal; thus, assuming that data = pattern + noise, one wants to find as much as possible
of the pattern while eliminating the maximum noise”.

To the best of our knowledge there is no recent review paper which provides an up-to-
date and extensive list of references about the most used techniques for analyzing and
structuring GEL

The decision as to which papers are most important and relevant is necessarily
subjective and doubtful, a lot of very good papers are not included. The aim of this selection
is to give some key references as a possible basis for a further reading. Some of the
references are very recent and with high quality which means that this subject is still under
development.

2. MOTIVATION AND PREVIEW OF THE REVIEW PAPERS

Literally hundreds (even thousands) of papers have been written on this subject by
statisticians, breeders, agronomists and geneticists. Over time some authors presented
helpful works with many references about GEI: the paper of Aastveit and Mejza (1992)
presents a collection with more than 120 references. Also the review works by Denis and
Vincourt (1982), Cox (1984), Westcoutt (1986) and Crossa (1990) and the books by Kang
(1990), Gauch (1992) and Kang and Gauch (1996) contain many references. The MSc.
Thesis by Alberts (2004) also provides some useful references. However it is not easy to
keep up with the expanding literature on this subject and the main reasons for this were
pointed out by Kang and Gauch Jr. (1996), (i) “many important developments on
interaction are published in statistical journals not read routinely by many agricultural
researchers, and relevant statistical applications appear in an even wider assortment of
medical, engineering, and other journals”; and (ii) “merely the agricultural literature itself
is enormous, appearing in various languages and published in numerous countries. Some
important items are published as departmental monographs or as chapters in books that
may not come to some researcher’s attention.”
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4. MULTIVARIATE ANALYSIS

Crossa (1990) pointed out that multivariate analysis has three main purposes: (i) to
eliminate noise from the data pattern (i.e., to distinguish systematic from nonsystematic
variation); (ii) to summarize the data; and (iii) to reveal a structure in the data. He also
divided the multivariate techniques used to structuring GEI in two groups: (i) ordination
techniques — PCA, biplots and graphical representation, principal coordinates analysis and
factor analysis — which assume that the data is continuous and attempt to represent genotype
and environment relationships in a low-dimensional space; and (ii) classification
techniques — cluster analysis and discriminant analysis — which seek for discontinuities in
the data, group similar entities in clusters and summarize redundancy in the data. Here we
follow the same division as Crossa (1990) to present the most used multivariate techniques
for structuring GEI.

4.1. ORDINATION TECHNIQUES

4.1.1. Principal component analysis

When dealing with large data sets, one of the main problems is how to extract the
information. Principal component analysis (PCA) is the most used technique for reducing
the data set while preserving significant features (e.g. Jolliffe, 2002).

The most immediate objective of PCA is to verify if a small number of the first principal
components exists which explains a high proportion of the variation in the original data set.
If so, a few principal components can be used to represent the original data set without a
big loss of information. This procedure corresponds to the dimension reduction of the
original data set.

Another goal of PCA is the visualization of variables underlying the original structure
(the principal components) which have physical meaning and, therefore, help to see the
initial structure from another point of view.

This analysis can effectively reduce the structure of a two-way genotype x environment
data matrix of G (genotypes) points in E (environments) dimensions in a subspace of fewer
dimensions (Crossa, 1990).

The model can be written as

h
}/ij = /’l + anvnisnj (1)
n=1

where Y is the observed mean yield of the i-th genotype at the j-th environment, u is
the general mean, k, is the singular value of the n-th axis/principal component (k2 is the
eigenvalue), vy is the eigenvector of the i-th genotype for the n-th axis, s,; is the eigenvector
of the j-th environment for the n-th axis, and ¥_, v,; = ¥*_ s, = 1.
Johnson and Graybill (1972) and Corsten and van Eijnsbergen (1972) gave the full
statistical analysis underlying the principal component approach and derived the
appropriate distribution for a test of significance of the first component.
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The model (1), under certain conditions, can be seen as a generalization of the linear
regression analysis (Williams, 1952; Mandel, 1969; Johnson, 1977; Digby, 1979; Crossa,
1990).

Another generalization which includes PCA (together with the analysis of variance -
ANOVA) is the Additive Main effects and Multiplicative Interaction (AMMI) model
(Fisher and Mackenzie, 1923; Mandel, 1971; Gauch, 1988; Zobel, Wright and Gauch 1988;
Gauch and Zobel, 1997; Gauch, 2006). The AMMI model, also called doubly-centered
PCA, applies the singular value decomposition (SVD) to the data minus the genotype and
environment means (Gauch, 2006). In the AMMI model, ANOVA estimates the additive
effects of genotypes and environments and SVD or PCA estimates the GEI.

Applications of PCA can be found, among others, in: Mandel (1971); Freeman and
Dowker (1973); Hill and Goodchild (1981); Annicchiarico (1992); Jackson et al. (1994);
Bull et al. (1994); Romagosa et al. (1996); Martinez et al. (1997); Ibanez et al. (2001);
Laurentin et al. (2007).

Three mode PCA (Kroonenberg, 1983) has been used to analyse and structuring GEI
when the data are considered as a three dimensional matrix, e.g. Genotype x Environment
x Year: Basford et al., 1991; van Eeuwijk and Kroonenberg, 1998; de la Vega and
Kroonenberg, 2002). Furthermore, one can find some more applications on Kroonenberg
and Basford (1989); and de la Vega and Chapman (2001, 2006. Varela et al. (2006)
presented as a generalization of three mode PCA for AMMI models.

Although PCA is more efficient than the linear regression method in describing
genotypic performance (Crossa, 1990), the interpretation of resulting principal components
is difficult (Aastveit and Mejza, 1992). This weakness can be overcome by the use of
graphical visualisations and biplots which are described in the next subsection. More weak
points of PCA can be found in the literature: (i) the reduction of dimensionality of
multivariate data may lead to distortions on interpretations (Crossa, 1990); (ii) if the
proportion of variance explained by the first principal components is small, the individuals
that are quite different may be represented by points that are close together (Gower, 1967);
(iii) as a multiplicative model it has the problem of not describing the additive main effects
(Zobel et al., 1998) and confuses the additive (main effects of genotypes and environments)
structure of the data with nonadditivity effects (GEI) (Crossa, 1990); (iv) and nonlinear
association in the data prevents PCA from efficiently describing the real relationships
between entities (Williams, 1976). Perkins (1972) also pointed out that PCA was not useful
for studying the adaptation of a group of inbred lines of Nicotiana rustica.

4.1.2. Biplot and graphical visualization

The display of genotypes and environments along the first two principal component
axes for the interaction table of residuals is called a biplot (Gabriel, 1971; Bradu and
Gabriel, 1978; Kempton, 1984; Gower and Hand, 1996). This technique can provide useful
information on grouping similar genotypes and/or environments and can also provide some
useful information about the GEI to identify genotypes which are well adapted to a
particular environment (Zobel et al., 1988; Crossa, 1990; Crossa et al., 2002). Three
dimensional biplots were presented by Gower and Digby (1981).

44



Paulo Canas Rodrigues ...

Since Bradu and Gabriel (1978) explored the use of the biplot as a diagnostic tool for
choosing an appropriate model for the analysis of two-way data it has been used in multi-
environment trial data analysis (Yan and Hunt, 2002). Consequently some generalizations
and applications have been proposed: GGE biplots display both genotype main effects (G)
and genotype x environment interaction (GE) which are two sources of yield variation that
are relevant in cultivar evaluation (Cooper ef al., 1997; Yan, 1999, 2001; Yan et al., 2001;
Yan and Kang, 2003); Yan and Tinker (2005) presented a third type of biplot (after biplot
and GGE biplot) which displays the yield-trait relations in individual environments and
addresses whether and how the GEI for yield can be explored by indirect selection for the
other traits. A genotype x trait biplot (Yan and Rajcan, 2002; Yan and Kang, 2003)
graphically approximates a genotype X trait two-way table and can be used to visualize the
genetic correlations among traits.

Applications of the biplot methodology to diallel data (Yan and Hunt, 2002), to host-
by-pathogen data (Yan and Falk, 2002), to barley yield (Dehghani et al., 2006) and to
linear-bilinear models (Crossa et al., 2002), among others, can be found in the literature.

4.1.3. Principal coordinates analysis

Principal coordinates analysis (PCO) was pioneered by Gower (1966) as an alternative
to PCA, which is a metric multidimensional scaling method based on projection and uses
spectral decomposition to approximate a matrix of distances/dissimilarities by the distances
between a set of points in several dimensions. It can be seen as the dual of PCA, i.e. instead
of the use of the matrix WW* whose size is the number of variables or environments (PCA),
it consider the matrix W’W whose size is the number of individuals or genotypes, where
W represents all the variation within genotypes, including that for the error (Freeman,
1972).

In contrast to PCA, PCO employs a broader range of distances (PCO is equivalent to
PCA on a covariance matrix of a transposed data matrix if the distance matrix is Euclidean;
and PCO is equivalent to PCA on a correlation matrix of a transposed data matrix if the
distance matrix is Penrose) or dissimilarity coefficients between objects (Crossa, 1990).
The objectives and limitations of PCO are similar to those of PCA with some advantages
as pointed out by Crossa (1988, 1990): (i) it is trustworthy when used for data that include
extremely low or high yielding sites; (ii) it does not depend on the set of genotypes included
in the analysis; and (iii) it is simple to identify stable varieties from the sequence of graphic
displays.

Applications of PCO can be found, for example, on Fox and Rosielle (1982); Crossa
et al. (1988, 1999) and Ibanez et al. (2001).

4.1.4. Factor Analysis

Factor Analysis (FA) is similar to PCA where the principal components are replaced by
“factors”. As in PCA, in FA a large number of correlated variables is reduced to a small
number of main (uncorrelated) factors (Spearman, 1904; Cattell, 1965), and assumed that
each variable can be expressed as a linear compound of £ (lower than the number of
individuals) hypothetical variables, the common factors, plus an additional term depending
only on the particular variable and known as the specific factor (Gower, 1966). Another
difference between PCA and FA is that in FA the rotation of the obtained factors is possible.
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A rotation which requires the factors to remain uncorrelated is an orthogonal rotation, while
others are oblique rotations. Oblique rotations often achieve greater simple structure,
though at the cost that one must also consider the matrix of factor intercorrelations when
interpreting results.

FA has been used to analyse GEI. Grafius and Kiesling (1960) constructed orthogonal
vectors representing environmental effects using FA and predicted genotype responses in
terms of these vectors. Walton (1972), and Seiler and Stafford (1985) used FA to
understand relationships between yield components and morphological characteristics.
Gollob (1968) refers to the fixed two-way models

y

Y =pu+rt, +ﬂj +249kukiv,g. +&;, i=1..t;j=1,..Db, 2)
k=1

where u is the general mean, 7; and f; represent the main effects, and the &;;~N (0, a?),
as factor analysis of variance or simply FANOVA models because they incorporate the
benefits of data reduction from a factor decomposition of residuals and the ease of
interpretation permitted by the analysis of variance. Latter, Yochmowitz and Cornell
(1978) proposed a stepwise test base upon likelihood ratio statistics to determine the
number of multiplicative components in the MANOVA (Multivariate ANOVA) model.

Applications of FA to GEI can be found, among others, in Peterson and Pfeiffer (1989),
Oliveira et al. (2005) and Garbuglio et al. (2007).

4.2. CLASSIFICATION TECHNIQUES

4.2.1. Cluster analysis

Cluster analysis (CA) (Cormack, 1971; Everitt et al., 2001) seeks to identify a set of
groups which both minimize within-group variation and maximize between-group
variation.

Two types of clustering can be distinguished: (i) hierarchical and (ii)
partitional/nonhierarchical. Hierarchical clustering algorithms find successive clusters
using previously established clusters and do not require preset knowledge of the number of
groups (the traditional representation is called a hierarchical tree diagram or dendrogram).
Hierarchical algorithms can be agglomerative — beginning with each element as a separate
cluster and merging them into successively larger clusters; or divisive — beginning with
the whole set and proceeding to divide it into successively smaller clusters.

Partitional/nonhierarchical algorithms determine all clusters at once and one has to
decide in the beginning of the analysis the number of clusters (the most well known
partitional algorithm is K-means which uses the Euclidian distance). CA also requires a
measure of distance between the individuals which determines how the
similarity/dissimilarity of two objects is calculated. The most known and used distance
functions are: Euclidean; Mahalanobis, Manhattan, maximum norm and Hamming.

CA is one of the most important methods to analyzing and structuring GEI (Aastveit
and Mejza, 1992) and the most widely used technique for classifying environments or
genotypes into homogeneous groups (Huhn and Truberg, 2002). CA has been used to study
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genotype adaptation by simplifying the pattern of responses and to subdivide genotypes
and environments into more homogeneous groups (Crossa, 1990). Lin ef al. (1986) and
Westcott (1987) presented review papers about the application of classification methods to
GEI and discussed their problems.

Crossa (1990) pointed out some of the disadvantages of CA: (i) numerous hierarchical
grouping exist, and each of them may produce different cluster groups; (ii) the truncation
level of the classificatory hierarchies may be decided arbitrarily; (iii) many different
similarity measures can be used yielding different results; and (iv) CA may produce
misleading results by showing structures and patterns in the data when they do not exist
(Gordon, 1999).

With the two-stage Ward-Modified Location Model (Ward-MLM), proposed by Franco
et al. (1998) where the initial groups are generated by the Ward (1963) minimum variance
within-groups hierarchical method, it is possible to avoid the “independence across sites”
assumption and therefore to estimate variance of the traits within sites and their covariances
across sites (Franco et al., 2003).

Franco et al. (1999) extended the Ward-MLM strategy to the case of clustering three-
way data of cultivar x environment x trait. This strategy considers the same trait measured
in different environments as different variables, and it considers the clustering of n
individuals on the basis of p continuous and q categorical traits measured in r different
environments (Franco et al., 2003).

Multiplicative models for multi-environment cultivar trials that consider one trait at a
time (unvaried case) have been used for developing methods for clustering environments
or genotypes into groups with statistically negligible crossover interaction (Cornelius et al.,
1992, 1993; Crossa et al., 1993; Kang and Gauch, 1996; Crossa and Cornelius, 1997;
Abdalla et al., 1997). The multivariate case is when one considers all the traits (continuous
and categorical) simultaneously (three-way Ward-MLM methodology) (Franco et al.,
2003).

Basford and McLachlan (1985) also proposed a classification method for three-way
cluster analysis when all measured traits are continuous, and an association between
categorical and continuous variables can be found in Franco and Crossa (2002) and Franco
et al., 2002) with application in Franco et al. (2002).

The first attempt to apply CA to GEI was by Abou-El-Fittouh et al. (1969) using cotton.
Lin (1982) proposed a cluster method to group genotypes according to their response to
environments when the GEI is large. Ramey and Rosielle (1983) proposed a new method
of cluster analysis, termed the hierarchical agglomerative sums of squares method (HASS)
to facilitate clustering of genotypes and environments where GEI exists. Corsten and Denis
(1990) proposed an agglomerative hierarchical clustering procedure for an orthogonal two-
way table. Franco et al. (1998) proposed the two-stage clustering Ward-Modified Location
Model, and Letkovitch (1985) discussed the problems of multi-criteria clustering in GEI.

Huhn and Truberg (2002) compare different cluster techniques, present theoretical
results and give wide list of references to preview work in CA, in particular applied to GEI.
The experimental results are given by Truberg and Huhn (2002).
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Many references to the application of CA to GEI can be found: Robert (1997) used a
clustering procedure to identify groups of environments which were homogeneous for
interaction in bread wheat, in two multi-location series of trials. Berger et al. (2002) used
the K-means clustering algorithm to group genotypes of undomesticated Mediterranean
Vicia. CA was undertaken by Adugna and Labuschagne (2003) for 10 genotypes of linseed
that were tested in a four-times replicated randomized block design across 18 environments
(six localities by 3 years) of Ethiopia. Gruneberg ef al. (2005) derived three environmental
groups, for sweet potato clones from CA. A CA was used by Isik and Kleinschmit (2005)
in order to illustrate the general pattern of similarities among the test sites of Picea abies
in northern Germany. Padi (2007) used hierarchical CA to identify discrete groups of
cowpea genotypes.

Sometimes, the CA is combined with regression analysis (Tai ef al., 1994, Yang et al.,
2006) and with the analysis of variance (Lin, 1982; Lefkovitch, 1985; Sanchez-Dominguez
et al., 2006).

Many times the multivariate methods constitute a basis for a CA (e.g. Seif et al., 1979;
Calinski et al, 1989 a, b; Adugna and Labuschagne, 2003 — for canonical analysis).

4.2.2. Linear discriminant analysis

Linear discriminant function analysis or discriminant analysis (LDA) (Fisher, 1936)
aims to find the linear combinations of features which best separate two or more predefined
classes of objects or events. The multivariate case, known as Multiple Discriminant
Analysis, Discriminant Factor Analysis or Canonical Discriminant Analysis (CDA),
derives the canonical coefficients and finds linear combinations of the quantitative
variables that provide maximal separation between the classes or groups in much the same
way that principal components summarize total variation (from the # original variables it
constructs n linear functions — canonical discriminant functions - and the discriminant
functions may be used to calculate a set of n discriminant scores for each discriminant
function).

Applications of DA and CDA may be found in the literature about GEI. Gallacher
(1997) used both a monothetic and a polythetic discriminant analysis on selected
characteristics of Australian sugarcane germplasm. Martinez et al. (1997) used DA on
Grenache N grapevine, and Salehuzzaman and Joarder (1979) on soybean. Crown shape of
four different clones planted out in six experimental fields located in five European
countries are described and compared using discriminant analysis (Santini and Camussi,
2000). Johnston et al. (2001) used CDA to infer the environmental factors most strongly
associated with the different genotypic groups in a Louisiana iris hybrid population.

Canonical analysis is concerned with determining the relationships between groups of
variables in a data set (Hotelling, 1936; Cliff and Krus, 1976) and has also been used in
GEI Applications of this methodology to GEI can be found in Calinski et al. (1987a,
1987b); Lejeune and Calinski (2000) and Adugna and Labuschagne (2003).
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5. AMMI MODELS

Work by Williams (1952), Gollob (1968), Mandel (1971) and Bradu and Gabriel (1978)
has made an important contribution to the development of additive main effects and
multiplicative interaction (AMMI) models (Annicchiarico, 2002). According to Gauch
(1988), Zobel et al. (1988) and Crossa et al. (1990), AMMI models can be used to analyze
multilocation trials.

The AMMI method first applies the addictive analysis of variance model to a two-way
data (e.g. genotypes and environments), and then applies the multiplicative principal
component analysis model to the residual from the additive model, i.e. to the interaction
(e.g. GEI) (Gauch, 1988, 1992). The AMMI model is given by, see Gauch (1988),

N
Yge:u+ag+ﬁe+zﬁ“n7gné‘en+ege’ (3)
n=1

where:

Yee 1s the yield of genotype g in environment e;

u 1s the grand mean;

ayg are the genotype mean deviations (the genotype means minus the grand mean);

p. are the environment mean deviations;

An 1s the eigenvalue of PCA axis #;

Yen and dcn are the genotype and environment PCA scores for PCA axis n;

N is the number of PCA axes retained in the model,;

O 1s the residual.

If the experiment is replicated, an error term &ger, which is the difference between the Y.
mean and the single observation for replicate r, may be added.

Crossa (1990) pointed out three main purposes of AMMI models: (i) model diagnosis
— AMMI is more appropriate in the initial statistical analysis of yield trials because it
provides an analytical tool for diagnosing other models as subclasses when these are better
for a particular data set (Bradu and Gabriel, 1978); (ii) to clarify GEI — AMMI models
summarize patterns and relations of genotypes and environments (Kempton, 1984; Zobel
et al., 1988; Crossa et al. 1990); and (iii) to improve the accuracy of yield estimates —
gains have been obtained in the accuracy of yield estimates that are equivalent to increasing
the number of replicates by a factor of two to five (Zobel et al., 1988; Crossa et al., 1990)
which can be used to reduce the costs by reducing the number of replications, to include
more treatments in the experiment, or to improve efficiency in selecting the best genotypes.

There are several possible AMMI models characterized by a number of significant principal
component axes ranging from zero (AMMI-0, i.e. additive model) to min(g-1,e-1), where g is
the number of genotypes and e is the number of environments. The full model (AMMI-F),
with the highest number of principal component axes, provides a perfect fit between
expected and observed data. Models including one (AMMI-1) or two (AMMI-2) PC axes
are usually the most appropriate where there is significant GEI. Due to their simplicity,
they provide a notable reduction of dimensionality for the adaptation patterns relative to
observed data (Annicchiarico, 2002).
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6. OTHER TECHNIQUES

6.1. Multivariate analysis of variance

Multivariate analysis of variance (MANOVA) is an extension of ANOVA for several
dependent variables. The main aims of MANOVA are identifying whether changes in the
independent variables have a significant effect on the dependent variables, and the
interactions among the independent variables and the association between dependent
variables, if any.

MANOVA has been used to analyse GEI. Yang and Baker (1991) proposed two
heuristic tests for the significance of the two causes of GEI. A comparison between
MANOVA and REML — restricted maximum likelihood analysis — was presented by
Yang (2002).

Application of MANOVA to the analysis of GEI can also be found in Shukla (1972),
Calinski et al. (1979, 1987 a, 1987 b, 1989 a, 1989 b), Finnie et al. (2006), Aggoun et al.
(2006), among others.

6.2. Additional information — environmental variables

Many times the environment part of GEI can be characterized with some additional
variables (Wood, 1976) such as soil characteristics and climate (e.g. temperature, rainfall,
radiation level, altitude). Usually the available data is composed of two-way data for yields
to structure GEI and of data characterizing the environment (environmental variables), with
the authors aiming to relate these two data sets to find relationships.

The most usual way to introduce environmental variables in the analysis of GEI is using
linear regression and related techniques. The multilinear regression method can be used for
predictive purpose when environmental data are used as independent variables (Knight,
1970).

Factorial regression analysis (FA) (van Eeuwijk et al., 1996) was used by Signor et al.
(2001) to model the interaction effect using additional genotypic and environmental
information for grain yield of early maize, and by Campbell et al. (2004) to explain GEI
and quantitative trait X environment interaction (QEI) on wheat. Crossa et al. (1999) found
that temperature differences across environments accounted for a large portion of the GEI
detected in tropical maize (Zea mays L.). Ceretta and van Eeuwlik (2008) used FA to model
GEI directly in relation to measured environmental variables in malting barley cultivars.

Aastveit and Martens (1986) used the Partial Least Squares (PLS) regression (Wold,
1966; Wold, 1975) to relate year differences in straw length of 15 barley genotypes to
climate variation over 9 years. A data set of rainfall, temperature, and global radiation at
different stages throughout the growth season over years was related with the residual table
of GEI after the factors’ effects were removed by an ANOVA. Other applications of PLS
regression can be found, for example, in Vargas ef al. (1999, 2001); Reynolds et al. (2004);
and Ortiz et al. (2007).

Vargas et al. (1999) compared results obtained from PLS and FR in two large multi-
environment trials and showed that both methods identified similar environmental and
genotypic covariates that explain a large proportion of the GEI. Ortiz ef al. (2007) also
presented a comparison between PLS and FR with application to tomato genotypes.
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PCA, combined with multiple regression, may be useful for reducing the number of
environmental variables to be included in the final analysis (Perkins, 1972; Crossa, 1990).

Reynolds et al. (2004) added environmental variables in an AMMI biplot. Yan and Hunt
(2001) presented another approach for incorporating genetic and environmental covariates
in multi-environment trials data analysis, in which the observed GGE (combination
between genotypes and genotype X environment interaction) patterns were explained as
interactions between genetic covariates and environmental covariates. This was achieved
by relating the genetic—environmental covariates to the genotypic—environmental scores of
the first two principal components derived from GGE biplot analysis (Yan and Tinker,
2005).

7. CONCLUDING REMARKS

A wide range of multivariate methods can be used to structure and analyze GEI on
multilocation trial data. Although some of these have limitations on interpretation of the
achieved results, they often yield suggestions into particular complex situations and they
usually overcome the limitations of linear regression. Nowadays researchers combine
different techniques to get better results (e.g. AMMI models joint together ANOVA and
PCA).

In this paper we reviewed the most used multivariate techniques and we gave a selection
with some references to be considered as a possible basis for further reader. If the reader
finds out some important reference missing please let us know.
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Analiza uwarunkowan genetycznych cech
struktury plonu u mieszancow pokolenia Fi 1 F»
otrzymanych z krzyzowan diallelicznych
pszenicy ozime]j

Analysis of genetic determination of yield components traits in F; and F generations
of winter wheat diallel crosses

Do krzyzowania diallelicznego (model II Griffinga) wybrano jedenascie zréznicowanych pod
wzgledem cech agronomicznych i jako$ciowych odmian pszenicy ozimej. Dwa doswiadczenia (bloki
losowane, trzy powtdrzenia): jedno z pokoleniem Fi, drugie z pokoleniem F» (55 mieszancéw i
odmiany rodzicielskie w kazdym) przeprowadzono w RGD w Diloni w 2004 r. Oceniono
odziedziczalno$¢ oraz komponenty genetyczne dla cech morfologicznych i cech komponentéw plonu.
Addytywne dziatanie genow stwierdzono w determinacji wszystkich badanych cech w pokoleniu Fi i
F2. Na wysoko$¢ roslin, liczbe klosow w obydwu pokoleniach i na liczbg ktoskow w klosie oraz masg
ziaren z ktosa w pokoleniu F2 istotny wplyw mialy efekty dominacji. Nieaddytywny komponent (H1)
byt wiekszy niz addytywny (D) dla liczby ktosow w obydwu pokoleniach. Pomigdzy pokoleniami
stwierdzono réznice w odziedziczalnosci w szerokim sensie dla liczby ziaren z klosa, a w waskim
sensie dla masy ziaren z klosa. W ocenie addytywnego dziatania gendéw, nieaddytywnych efektow i
dominacji, podobienstwo pomigdzy pokoleniami bylo wigksze niz podobienstwo w ocenie
odziedziczalnosci w szerokim i waskim sensie.

Stowa kluczowe: analiza dialleliczna, komponenty genetyczne, odziedziczalnosé, pszenica ozima

Eleven winter wheat varieties, differing in agronomic and quality traits, were chosen for diallel
crosses (Griffing’s model II). Two experiments: with F1 and F2 generations (55 hybrids and their parents
for each) were carried out at the ARS in Dton in 2004. Both experiments were performed in randomised
block design with three replications. Heritability and genetic components for morpholohgical and yield
components traits were calculated. The additive genes action was significant in determination of all
examined traits in Fi and F2 generations. Dominance had a significant effect on plant height, number
of spikes per plant in both generations, and on number of spikelets per spike and weight of grain per
spike in F2 generation. Nonadditive component (H1) was higher than additive (D) for number of spikes
in both generations. Differences were found between generations for heritability in broad sense for
number of grains per spike, and for heritability in narrow sense for weight of grains per spike. Similarity
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between generations F1 and F2 in evaluation of additive, nonadditive genetic components and
dominance was higher than evaluation of heritability in broad and narrow sense.

Key words: diallel analysis, genetic components, heritability, winter wheat
WSTEP

Efektywnos¢ selekcji w przypadku cech ilosciowych zalezy m.in. od dobrego
rozpoznania ich uwarunkowan genetycznych. Przewaga addytywnego dzialania genéow w
ksztaltowaniu danej cechy umozliwia prowadzenie skuteczniejszej selekcji. Bardzo
uzyteczna jest tez znajomo$¢ odziedziczalno$ci. Podawane czgsto wspolczynniki
odziedziczalnosci w szerokim sensie (Kadtubiec, 1993; Lonc i in., 1989) sg mnigj
przydatne w praktyce hodowlanej. Dla prowadzenie selekcji wazniejsza jest znajomosé
odziedziczalnosci w waskim sensie, poniewaz wariancja addytywna jest miarg
podobienstwa pomie¢dzy rodzicami a potomstwem (Falconer, 1974) i pozwala przewidzieé¢
reakcje na selekcje (Bos i Caligari, 1995). Ocena genetycznego uwarunkowania cech
przeprowadzana jest zwykle na podstawie analizy mieszancéw pokolenia F; lub F;
otrzymanych w wyniku krzyzowania diallelicznego. W pokoleniu F; mamy do czynienia z
efektem heterozji natomiast w pokoleniu F» heterozja cze¢sto juz zanika, a za to pojawia si¢
zmienno$¢ wynikajaca z losowej segregaciji genow i rekombinacji. Powstaje, wigc pytanie
czy wyniki analizy genetycznej krzyzowania diallelicznego zalezag od ocenianego
pokolenia. Szereg badan wskazuje, ze takich roznic nie ma (Bujak, 2000; Joshi i in., 2004),
ale sg takze doniesienia odmienne (Wegrzyn i in., 2000).

Celem pracy bylo ustalenie oraz poréwnanie uwarunkowan genetycznych cech
struktury plonu w pokoleniu F; i F; krzyzowek diallelicznych pszenicy ozime;j.

MATERIAL I METODY

W latach 2002 1 2003 przeprowadzono krzyzowanie dialleliczne (model Il wg Griffinga,
1956) pomigdzy jedenastoma odmianami pszenicy ozimej: Alba, Almari, Begra, Korweta,
Kris, Mewa, Mobela, Mikon, Pegasos, Roma, Zyta. Wybrane odmiany byly zréznicowane
pod wzgledem cech rolniczych oraz reprezentowaly rézne grupy wartosci technologiczne;j
ziarna (Kaczynski, 2002). W sezonie wegetacyjnym 2003/04 zatozono dwa do§wiadczenie
polowe: z mieszancami pokolenia F; oraz mieszancami pokolenia F, (55 kombinacji
krzyzowkowych 1 odmiany rodzicielskie w kazdym doswiadczeniu) w Rolniczym
Gospodarstwie Doswiadczalnym Dtlon nalezacym do Akademii Rolniczej w Poznaniu.
Przedplonem byta soja. W pierwszym doswiadczeniu na poletkach trzyrzedowych o
dlugosci 1m wysiano ziarniaki w rozstawie 20 x 5 cm. W drugim do$wiadczeniu poletka
byly pieciorzedowe przy tej samej rozstawie i dlugosci poletek. Obydwa doswiadczenia
zatozono w uktadzie blokow losowanych w trzech powtdrzeniach. W czasie zbioru
wybrano z kazdego poletka losowo dziesig¢ roslin do analiz cech struktury plonu.
Policzono liczbe zdzbet i klosow z rosliny, liczbe kloskow w klosie, liczbe ziaren w klosku,
liczbe ziaren z ktosa oraz ustalono mase tysiaca ziaren (MTZ), mase ziaren z ktosa i mase
ziaren z ro$liny. Obliczenia wszystkich parametrow genetycznych i odziedziczalnosci
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wykonano przy pomocy programu DGH2 opracowanego dla potrzeb do$wiadczen
genetyczno-hodowlanych (Kala i in., 1996). Program przeprowadza obliczenia wedtug
teoretycznych zatozen analizy krzyzowek diallelicznych przedstawionych w publikacjach
Dobek i wsp. (1983 a, 1983 b).

WYNIKI I DYSKUSJA

Wielu autoréw wykazato, ze w kontrolowaniu waznych cech struktury plonu pszenicy
glowng sktadowa wariancji genetycznej jest wariancja addytywna (Singh i Rana, 1987;
Singh, 1988; Pokhrel i in., 1993; Dere i Yildirim, 2006). Niektore prace wskazywaty takze,
ostatnio Hassain i wsp. (2008), na istotnos¢ efektow dominowania, kierunkowej dominacji
i asymetrycznego roztozenia genow w ksztaltowaniu liczby kloskow w klosie, dtugosci
klosa, liczby ziaren z klosa, masy ziaren z klosa i MTZ. W naszym do$wiadczeniu,
stwierdzono istotno$¢ addytywnego dziatania gendw w ksztaltowaniu wszystkich
badanych cech (tab. 1).

Tabela 1
Ocena komponentéw genetycznych cech struktury plonu w potomstwach Fi1 i F2 krzyzéwek
diallelicznych pszenicy ozimej
Evaluations of genetic components of yield components traits in F1 and F2 generations of winter wheat
diallel crosses

Liczba . . .
Komponenty .. |Liczba ktosow| kloskow w Liczba Z1ACN 1 Masa 1000 Masa ziaren
Wysokos¢ w klosie z klosa
Pokolenie | genetyczne yso Number of klosie ziaren .
roslin; Number of Weight of
Generation|  Genetic Y spikes per Number of - Weight of 18
Plant height . grains per . grains per
components plant spikelets per spike 1000 grains spike
spike P P
dominowanie
F dominance X XX - - _ -
1 v
addytywnos¢ XX XX XX X XX XX
additivity
dominowanie XX X X - . x
F dominance
2 .
addytywnos¢ XX XX XX XX XX XX
additivity
Parametry Mathera
D 34,69 0,04 0,94 15,32 70,36 0,078
H1 20,24 0,48 0,62 0,42 42,62 0,024
Sredni stopien
F, $redni sto]
dominacji 0,76 6,12 0,81 0,51 0,77 0,55
average effect
of dominance
D 82,90 0,004 1,98 19,79 81,12 0,045
H1 44,87 0,615 2,27 7,94 44,76 0,20
F, $redni stopien
dominacji 0,73 11,70 1,07 0,63 0,72 2,10
average effect
of dominance

X — Ocena istotna na poziomie o = 0,05; Evaluation significant at a. = 0.05

XX — Ocena istotna na poziomie a = 0,01; Evaluation significant at oo = 0.01
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Obserwowano duzg zgodnos¢ wynikow otrzymanych na podstawie oceny pokolenia F;
i Fo. W obydwu pokoleniach podobny, istotny wplyw na wysoko$¢ roslin oraz liczbe
ktoséw z ro$liny, mialo dominujace dzialanie gendéw. Jedyng roznica pomigdzy
pokoleniami byt udzial dominujacego dzialania genéw w mieszancach pokolenia F;
w warunkowaniu liczby ktoskow w klosie i masy ziaren z klosa (tab. 1). Obliczone
parametry Mathera wskazywaly na przewage addytywnego dzialania gendéw w
ksztattowaniu wigkszo$ci cech — ocena parametru D (komponent addytywny) wigksza od
oceny parametru H1 (komponent nieaddytywny) oraz $redni stopien dominacji ponizej
jednosci (tab. 1). Wegrzyn 1 wsp. (2000) stwierdzili u pszenzyta jarego, ze wariancja
addytywna byta wigksza od wariancji dominacji w pokoleniu F; dla wszystkich cech
komponentéw plonu, a w pokoleniu F; dla liczby ziaren z ktosa i MTZ. Przewage
komponentu nieaddytywnego (H1) stwierdzono w obydwu pokoleniach dla liczby klosow
z rosliny, a w pokoleniu F, takze dla liczby ktoskow w ktosie i masy ziaren z klosa.
Stwierdzana czgsto przewaga nieaddytywnego dziatania genéw w ksztaltowaniu liczby
ktosow z rosliny, wynika prawdopodobnie z duzego wptywu s$rodowiska na te cechy
(Drozd, 1993; Wegrzyn i in., 1979). Wartos¢ parametrow D i H1 byla wigksza (z wyjat-
kiem liczby kloséw z rosliny i masy ziaren z klosa) w pokoleniu F>. W pokoleniu F»
zaznaczyla si¢ przewaga komponentu nieaddytywnego szczegdlnie w przypadku liczby
ktosoéw z ro$liny oraz masy ziaren z klosa (tab. 1). Na fakt uwarunkowania plonu ziarna
pszenicy przez addytywne i nieaddytywne efekty gendw wskazywalo takze wielu innych
badaczy (Menon i dharma, 1995; Bhavasar i in., 1996; Sheikh i in., 2000; Joshi i in., 2004).

Odziedziczalnos¢ cech struktury plonu w naszym doswiadczeniu przeprowadzonym w
2004 roku byta nizsza od odziedziczalno$ci otrzymanej w poprzednich latach na
podobnych populacjach mieszancowych (Nawracata i1 in., 2004). Najwicksza
odziedziczalnos$cig w szerokim sensie charakteryzowata si¢ w naszym do$wiadczeniu MTZ
(tab. 2). Podobng odziedziczalno$¢ dla MTZ stwierdzili Singh i wsp. (1987) otrzymujac
wspotczynniki odziedziczalnosci w zakresie 67,9-71,3%. Szerszy zakres wspolczynnika
odziedziczalnosci dla MTZ (26-78%) obserwowali Lonc i wsp. (1983). Podobna
odziedziczalnoscig jak MTZ charakteryzowata si¢ wysokos$¢ ro§lin (tab. 2). Wyzszg
odziedziczalno$¢ dla wysokosci roslin otrzymano w wielu dos§wiadczeniach np. obliczona
przez Borojevica (1990) odziedziczalno$¢ wysokosci roslin dla pokolenia F, wynosita —
0,85 a przez Kadlubca (1993) — 0,86. Natomiast dla liczby klosow z ros$liny
odziedziczalno$¢ nizszg niz w naszym doswiadczeniu (tab. 2) otrzymat Jedynski (1987)
(22,1%). Wyjatkowo niskie wspolczynniki odziedziczalnosci stwierdzono dla liczby
ktoskow w klosie, dla ktorej to cechy wickszos¢ autorow podaje bardzo wysoka
odziedziczalno$¢ (Goldringer i in., 1997). Jednak podobny, niski (31,9%) wspotczynnik
odziedziczalno$ci dla liczby kloskéw w klosie przedstawit Jedynski (1987). Niska
odziedziczalnoscig charakteryzowata si¢ takze masa ziaren z ktosa. Wyzsze wspotczynniki
odziedziczalnosci dla masy ziaren z ktosa (88,4-91,0) otrzymali w pokoleniu F, Kumbhar
i Larik (1989) oraz Lonc i wsp. (1989).

Odziedziczalnos¢ w szerokim sensie w pokoleniu Fi i F, byla dla wigkszosci cech
podobna (tab. 2). Wyraznie wyzsza odziedziczalno$¢ w pokoleniu F, odnotowano dla
wysokosci roslin i liczby ktosow z roSliny, natomiast nizszg dla MTZ (tab. 2).
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W doswiadczeniu przeprowadzonym przez Nawracate i wsp. (2004) wspolczynniki
odziedziczalno$ci dla liczby zdzbet i klosow z rosliny byly podobnie jak w naszym
doswiadczeniu wyzsze w pokoleniu F, niz w pokoleniu Fi, jednak dla pozostatych cech
struktury plonu odziedziczalno$¢ w szerokim sensie byla nizsza u mieszancoéw Fa.

Tabela 2
Odziedziczalno$¢ w szerokim i waskim sensie cech struktury plonu w pokoleniu F1 i Fz krzyzéwek
diallelicznych pszenicy ozimej
Heritability in broad and narrow sense of yield components traits in F1 and F2 generations of winter
wheat diallel crosses

Odziedziczalno$¢ w szerokim sensie Odziedziczalno$¢ w waskim sensie
Cecha R PR
. Heritability in broad sense Heritability in narrow sense
Trait
F, | F> F, | F,

Wysokos¢ rosliny
Plant height 0,53 0,73 0,31 0,57
Liczba ktosow
Number of spikes 0,48 0.61 0,17 0,12
Liczba ktoskow w klosie
Number of spikelets per spike 0.37 0,38 0,20 0,10
Liczba ziaren w ktosie ' 0.54 022 0.25 0.09
Number of grains per spike
Masa 1000 ziaren
Weight of 1000 grains 0,75 0,54 0,54 0,31
Masa ziaren z klosa 033 037 022 0.07

Weight of grains per spike

Odziedziczalno$¢ w waskim sensie byta o wiele nizsza od odziedziczalnoSci w szero-
kim sensie (tab. 2). Wzglednie najwicksza odziedziczalnoscia w waskim sensie
charakteryzowaly si¢ te same cechy, ktore mialy takze najwicksza odziedziczalno$¢ w
szerokim sensie tj. wysokos¢ roslin i MTZ. W pokoleniu F; odziedziczalno$¢ w waskim
sensie byla wyzsza (z wyjatkiem wysokosci roslin) niz w pokoleniu F,. Stosunkowo
wysoka odziedziczalno$¢ dla wysokosci roslin, byta jednak nizsza od podanej przez Gamil
i Saheal (1983) — (0,92), ktorzy z kolei dla MTZ otrzymali nizszg odziedziczalnos¢ w
waskim sensie (0,39) niz w naszym doswiadczeniu. Bardzo niskg odziedziczalno$¢ w
waskim sensie w obydwu pokoleniach stwierdzono dla ktosow z rosliny, czyli cechy w
ktorej ksztaltowaniu stwierdzono istotng dominacje i przewage nicaddytywnego
komponentu (tab. 1). W pokoleniu F» w przypadku liczby ziaren w klosie i masy ziaren z
ktosa stwierdzono znikoma odziedziczalno§¢. Odwrotnie, w wczesniejszych
doswiadczeniach Nawracata 1 wsp. (2004) otrzymali w pokoleniu F> dla tych cech wyzsza
odziedziczalnos¢.

WNIOSKI

1. Stwierdzono istotny wptyw efektow addytywnego dzialania gendow na ksztaltowanie
si¢ badanych cech struktury plonu.

2. Dominacja uwidocznita si¢ w przypadku wysokosci ro$lin, liczby ktoséw z rosliny,
liczby ktoskdéw w klosie i masy ziaren z ktosa.
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3. Oceng komponentu nicaddytywnego wyzsza od addytywnego stwierdzono w obydwu
pokoleniach w przypadku liczby zdzbet i klosow z rosliny oraz w pokoleniu F»
w wysoko$ci roslin i masy ziaren z ktosa.

4. MTZ, wysokos¢ ro$liny i liczba ziaren w klosku charakteryzowaty si¢ najwicksza
w obydwu pokoleniach odziedziczalnosciag w szerokim i w waskim sensie. W badane;j
populacji najskuteczniejszg selekcje mozna prowadzi¢ pod wzgledem tych cech.

5. Najwigksze roznice pomigdzy pokoleniami F; i F», stwierdzono w odziedziczalnosci w
szerokim sensie dla liczby ziaren w klosie, a w odziedziczalno$ci w waskim sensie dla
liczby ziaren w ktosie i masy ziaren z ktosa. Odziedziczalnos¢ w waskim sensie byta
w pokoleniu F» nizsza z wyjatkiem wysokosci roslin.

6. Ocena komponentow genetycznych: addytywnego, nieaddytywnego oraz dominacji
dokonana na podstawie pokolenia F| i F, byla prawie catkowicie zgodna. Podobienstwo
tej oceny bylo wigksze niz podobienstwo odziedziczalno$ci w szerokim i waskim
sensie obliczonej na podstawie tych pokolen.
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Zastosowanie miar statystycznych do oceny
stopnia szerokiej adaptacji odmian pszenicy
ozimej na podstawie serii doswiadczen
przedrejestrowych

Assessment of wide adaptation degree of winter wheat cultivars by some statistical

measures using yield data from preregistration trials

W pracy przedstawiono wyniki badan teoretycznych i eksperymentalnych nad metodyka
statystyczng oceny stopnia szerokiej adaptacji odmian. Celem badan teoretycznych bylto przedstawienie
koncepcji stopnia szerokiej adaptacji odmian oraz wyprowadzenie nowych miar statystycznych, a takze
opis miar standardowych, tj. miary Kanga i $redniej genotypowej plonu. Natomiast, celem badan
eksperymentalnych bylo zastosowanie i zbadanie przydatnosci tych miar, jako kryteriow do selekcji
odmian o mozliwie duzym stopniu szerokiej adaptacji. W pracy wykorzystano dane dla plonu ziarna z
3 serii doswiadczen przedrejestrowych z pszenicg ozima, przeprowadzonych w latach 1994, 2000 i
2006. Stwierdzono, ze nowe miary, tj. wskaznik niezawodnosci plonowania odmian Ri(d = 0) i $rednia
wartos¢ funkcji niezawodnosci plonowania MRi najbardziej adekwatnie, wéréd badanych parametrow,
oceniajg stopien szerokiej adaptacji odmian. Miara porzadkowa Kanga YS; takze dobrze odzwierciedla
relatywny stopien szerokiej adaptacji odmian, poniewaz porzadkuje ona wszystkie badane odmiany
oraz te w grupach o najwyzszych $rednich plonu, podobnie, jak funkcja niezawodnosci plonowania
MR; i wskaznik niezawodnosci plonowania Ri(d = 0). Srednia genotypowa plonu nie jest dobrg miarg
do odzwierciedlenia stopnia szerokiej adaptacji odmian w grupie tych o najwyzszych $rednich plonu,
poniewaz porzadkuje ona obiekty niezgodnie, w stosunku do porzadku wedlug nowych miar, tj.
wskaznika Ri(d = 0) i $redniej warto$ci funkcji niezawodnosci plonowania MRi.

Stowa kluczowe: funkcja niezawodnosci plonowania odmiany, miara Kanga, YSi, plon ziarna,
pszenica ozima, stopien szerokiej adaptacji odmian, §rednia genotypowa

The paper presents results of theoretical and experimental studies on statistical methodology of
evaluation of wide adaptation degree of cultivars. The aim of the theoretical study was to present a
conceptual framework of wide adaptation degree of cultivars and to develop some new statistical
measures as well as describe standard statistical measures of wide adaptation degree including the order
Kang’s measure, YS;, and genotypic mean yield. Additionally, the purpose of experimental study was
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and assess usefulness of the measures as criteria for selecting cultivars showing relatively high degree
of wide adaptation. The experimental study was performed using data for grain yield obtained in three
pre-registration cultivar trials with winter wheat in the years 1994, 2000 and 2006. It was found that
the new measures as yield reliability index, Ri(0), mean value of yield reliability function, MR;, evaluate
most adequately, among the considered ones, degree of cultivars’ wide adaptation. The order Kang’s
measure, YS;, also well reflected wide adaptation degree of cultivars because it ordered them similarly
to the measures Ri(d = 0) and MR; in a set of all studied cultivars and those highest yielding ones.
Genotypic mean yield was worse measure of wide adaptation degree of those cultivars in the set of
highest yielding ones because of ranking different from that for the measures Ri(d = 0) and MRi.

Key words:  genotypic mean yield, grain yield, Kang’s measure, YS;, yield reliability function of
cultivar, wide adaptation degree of cultivars, winter wheat, yield reliability function of
cultivar

WSTEP

W wielu krajach jest powszechnie przestrzegana doktryna, wedlug ktorej w praktyce
rolniczej preferowane sg odmiany waznych (uprawianych powszechnie) roslin rolniczych
o szerokiej adaptacji do zmiennych przestrzennie warunkow $rodowiskowych
W rozpatrywanym rejonie uprawy, ktory jest rozumiany jako populacja pol (miejscowosci)
w tym rejonie (Allard i Bradshaw, 1964; Annicchiarico, 2002; Lee i in., 2003). Takie
odmiany plonuja $rednio wzglednie wysoko (w stosunku do innych cennych odmian) i
stabilnie w tych zmiennych warunkach s§rodowiskowych (wiernie plonuja w rejonie
uprawy). Sg one nazywane odmianami o duzym stopniu szerokiej adaptacji do réznych
warunkow $rodowiskowych. Zatem, najczesciej przed hodowlg roslin stawia si¢ zadanie
wytwarzania odmian o duzym stopniu szerokiej adaptacji do danego rejonu uprawy.

Trafny wybor odmian o duzym stopniu szerokiej adaptacji w rejonie uprawy, sposrod
tych odmian, ktore sg zgloszone przez hodowcéw w danym roku do doswiadczen
przedrejestrowych, wymaga wnikliwych 1 wszechstronnych badan ich plonowania
w przestrzeni danego rejonu uprawy. Takie badania mozna podzieli¢ na dwa podstawowe
etapy.

Pierwszy etap polega na przeprowadzeniu jednorocznej, wielokrotnej serii doswiadczen
przedrejestrowych, w miejscowosciach, wybranych mozliwie reprezentatywnie z
rozpatrywanego rejonu uprawy (zwykle calego kraju), ktory jest najszerzej rozumianym
rejonem uprawy danej ro$liny rolniczej. W seriach doswiadczen przedrejestrowych
obserwuje si¢ rolniczy plon roslin badanego gatunku roslin np. pszenicy ozimej. W kazdej
miejscowosci zaktada si¢ doswiadczenia polowe z duzg liczba odmian w niekompletnym
uktadzie blokowym, zwykle w 3 lub 4 powtdrzeniach. U pszenicy ozimej obserwuje si¢
plon ziarna oraz niektére cechy rolnicze (wyleganie, porazenie chorobami, dlugos¢ faz
fenologicznych). Jednakze, inne cechy oprdcz plonu sa obserwowane nie systematycznie.

Natomiast, drugi etap tych badan, nazywany analiza szerokiej adaptacji odmian jest
wykonywany za pomocg metod statystycznych na podstawie danych dla plonu z serii
doswiadczen przedrejestrowych.

Opracowano wiele metod statystycznych, ktore z r6zng efektywno$cia pozwalajg ocenic¢
stopien szerokiej adaptacji odmian na podstawie danych dla plonu odmian w serii
doswiadczen przedrejestrowych, rejestrowych i porejestrowych. Metody te sa propono-
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wane przez naukowcow do mozliwie trafnej selekcji takich obiektow hodowlanych, ktore
wiernie plonuja w przestrzeni uprawnej, czyli nalezg do grupy rozpatrywanych odmian
0 najwyzszym, wsrod badanych, stopniu szerokiej adaptacji.

Dotychczas, wspomniane metody statystyczne do oceny stopnia szerokiej adaptacji
odmian nie znalazly powszechnego zastosowania w praktyce hodowlanej, zarbwno w
Polsce, jak i zagranicg. Na ogot, selekcja obiektow hodowlanych, dokonywana na podsta-
wie wynikow plonowania w serii doswiadczen jest oparta wylgcznie na $redniej genoty-
powej plonu. Biometrycy i hodowcy na $wiecie i w Polsce, bioragc pod uwage
dotychczasowy dorobek metodyczny i empiryczny, uwazaja kryterium $redniej genoty-
powej za wielce niewystarczajagce i ryzykowne przy wyborze odmian o relatywnie
najwyzszym stopniu szerokiej adaptacji. Badajg oni przydatno$¢ i skuteczno$¢ roznych
kryteriow selekcji odmian, taczacych ich $rednig genotypowa plonu i miary stabilnosci
plonowania, w rutynowych pracach selekcyjnych w programach hodowlanych. Z tych
badan wytania si¢ generalny wniosek, Ze dostepne obecnie metody i kryteria maja
zroéznicowang skuteczno$¢ i przydatno$¢ do wyboru obiektow hodowlanych o duzym
stopniu szerokiej adaptacji.

W niniejszej pracy przedstawiono wyniki badan teoretycznych i eksperymentalnych
nad metodyka statystyczna, stuzaca do modelowania i analizy szerokiej adaptacji odmian
roslin uprawnych. Celem badan teoretycznych jest przedstawienie podstaw oceny stopnia
szerokiej adaptacji odmian, obejmujacych definicje najwazniejszych poje¢ oraz
wyprowadzone z nich nowe miary statystyczne, a takze opis miar standardowych
(tradycyjnych). Natomiast, celem badan eksperymentalnych jest ilustracja zastosowania
tych miar oraz ocena ich przydatnosci i skuteczno$ci (okreslenie zgodnosci
uporzadkowania odmian pod wzgledem standardowych i nowych miar stopnia szerokiej
adaptacji odmian) na podstawie danych dla plonu ziarna rodéw pszenicy ozimej w 15
seriach doswiadczen przedrejestrowych, wykonanych w latach 1992-2007. Wyniki badan
wlasnych przedstawiono w dwodch czgsciach, teoretycznej i eksperymentalne;j.

CZESC TEORETYCZNA

Definicja (oryginalna) stopnia szerokiej adaptacji odmiany (rodu)

W jezyku naukowym i w praktycznej hodowli roslin, pojgcia dotyczace analizy
szerokiej adaptacji odmian sg stosowane w do$¢ ogélnym, intuicyjnym znaczeniu
merytorycznym 1 metodycznym. Aby rozwazania metodyczne nad analizg szerokiej
adaptacji odmian byly lepiej zrozumiate i uzyteczne praktycznie, wprowadzamy definicje
pojecia ,.stopnia szerokiej adaptacji odmiany”. Pojecie to ujmuje iuscisla w postaci
ilo$ciowej dotychczasowe poglady i znaczenie réznych terminéw, uzywanych w literaturze
naukowej 1 hodowlanej, odnoszacej si¢ do oceny szerokiej adaptacji odmian (i rodow)
ro$lin uprawnych.

Definicja 1

Stopniem szerokiej adaptacji danej (i-tej) odmiany nazywamy prawdopodo-
bienstwo, Ri(d), Ze jej plon jest wyzszy o co najmniej warto$¢ d > 0 od $rednich plonu
w $rodowiskach rejonu uprawy.
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Prawdopodobienstwo Rj(d), nazywane funkcja niezawodnosci plonowania dla i- tej
odmiany, jest okreslone nastepujgco:

Ri(d) = P{(m; —m) >d}, d €<0,dpqy > (D

gdzie: P(.) jest prawdopodobienstwem zdarzenia, m; jest zmienng losowg, okreslajaca

plon i-tej odmiany w populacji sSrodowisk (miejscowosci rejonu uprawy), m jest zmienng

losowsg, okreslajacg Sredni plon srodowiskowy (z wszystkich badanych odmian) w tej
populacji Srodowisk.

Prawdopodobienstwo Ri(d) jest funkcjg parametru d i nazywa si¢ funkcja nieza-
wodnosci przewagi plonu nad $rednig Srodowiskowa dla i-tej odmiany lub krotko, funkcja
niezawodnosci plonowania dla odmiany (Eskridge i in., 1993). Praktyczne postugiwanie
si¢ funkcjg niezawodnosci plonowania R(d) wymaga jej okreslania (estymacji) dla réznych
warto$ci d (zwykle kilku), pochodzacych z przedziatu liczbowego od 0 do dua. Gorna
warto$¢ d (dmar) powinna by¢ wyznaczana, w taki sposob, aby byla rozsgdnie mniejsza od
roznicy migdzy najwicksza Srednig genotypowa (odmianowsg) wsrod badanych odmian,
a $rednig ogo6lng dla serii do§wiadczen odmianowych. Prawdopodobienstwo Ri(d) dla
konkretnej wartosci d nazywa si¢ wskaznikiem niezawodno$ci przewagi plonu w ilosci d
nad $rednig $rodowiskowsg dla i-tej odmiany lub krotko, wskaznikiem niezawodnosci
plonowania (Eskridge i Mumm, 1992).

Na rysunkach 1la, b, ¢ zilustrowano sens funkcji niezawodnos$ci plonowania odmian.
Na wszystkich rysunkach przedstawiono reakcje plonowania czterech odmian pszenicy
ozimej wybranych zpewnej serii doswiadczen przedrejestrowych w  siedmiu
miejscowosciach. Naosi 0X przedstawiono miejscowosci w postaci Srednich
srodowiskowych dla plonu, za$ na osi 0Y przedstawiono plonowanie tych odmian. Kazda
linia famana pokazuje plonowanie danej odmiany w miejscowosciach (funkcje reakcji
plonu na srodowiska w miejscowosciach). Czarna gruba linia taczy $rednie sSrodowiskowe
dla plonu inazywa si¢ funkcja $redniej reakcji badanych odmian. Istota sensu funkcji
niezawodnosci plonowania danej odmiany polega na rozpatrywaniu prawdopodobienstwa
przekraczania plonu tej odmiany ponad srednig srodowiskowg o r6zng wartos¢ d, od 0 do
dmax. W sytuacji do§wiadczalnej odpowiednikiem prawdopodobienstwa zdarzenia jest jego
czestos¢. Zatem, na rysunkach 1 a, b, ¢ bedziemy rozpatrywac czgsto$¢ przekraczania plonu
kazdej odmiany ponad $rednig srodowiskowag o 16zng warto$¢ d, od 0 do duax. Na rysunku
la zobrazowano czgsto$¢ przekraczania plonu kazdej z czterech odmian ponad $rednig
srodowiskowa, czyli oszacowane wartosci R{d = 0). Na tej podstawie mozna okresli¢
stopien szerokiej adaptacji tych odmian przy najnizszych wymaganiach progowych dla
wartosci d. Wida¢, ze trzy odmiany (o numerach 1, 2, 3) plonowaty we wszystkich 7
miejscowosciach powyzej Sredniej srodowiskowej (czarnej grubej linii), czyli czegstosé
przekraczania plonu kazdej z odmian ponad $rednig s$rodowiskowa wynosi 100%.
Natomiast odmiana o numerze 4 plonowata w 6 na 7 miejscowosci ponad $rednig
srodowiskowa, czyli czgsto$¢ przekraczania jej plonu ponad $rednig sSrodowiskowa wynosi
86,7%.

Na rysunkach 1b oraz 1c przedstawiono czgsto$¢ przekraczania plonu kazdej z odmian
ponad s$rednia srodowiskowa o wartos¢ odpowiednio rowng di>0 i d»>d\, czyli oszacowane
warto$ci wskaznika niezawodnosci R;(d) przy podwyzszonych wymaganiach progowych dla
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wartosci d. Na podstawie wartosci d; 1 d» okreslono linie z kropkami, pozwalajaca na sprawne
$ledzenie przekraczania plonu odmian ponad $rednig srodowiskowg o co najmniej d)1db.

Zatem, czgstos¢ przekraczania plonu tych czterech odmian ponad $rednig srodowiskowa
o d, jest u tych odmian rézna oraz nizsza, w porownaniu do sytuacji przy d = 0 (rys. 1 b).
Odmiana o numerze 1 najczgsciej (86,7%) przewyzszata plonem $rednig srodowiskowa o co
najmniej di, znacznie rzadziej wspomniana przewaga cechowata odmiang 4, 2 oraz 3. Na
rysunku 1 ¢ pokazano czesto$¢ przekraczania plonu kazdej z czterech odmian ponad $rednig
srodowiskowa przy jeszcze wyzszej wartosci progowej d = db. Widag, ze tylko plon odmiany
4 przekroczyl $rednig $rodowiskowa o d» w 3 miejscowosciach, czyli czgstos¢ przekraczania
plonu tej odmiany ponad srednig srodowiskowa przy zwigkszonej przewadze plonowania o d,
byta wigksza od zera (réwna 42,8%).
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Rys. 1 A. Ilustracja prawdopodobienstwa (czestosci) przekraczania plonu odmian ponad $rednig
sSrodowiskowa (Ri(d = 0))
Fig. 1 A. Illustration of probability (frequency) of cultivar yields exceeding above environmental means
(Ri(d=0))

71



Marzena Iwanska ...

c 100
1]
)
-t 95
g8
©
X C
>
26
82 85
£
w 0
o
25
cw®© 80
£z
[
TS 75
[
§&
2z 70
53 srednie Srodowiskowe/environmental means
e 65
@ 66,4 72,3 74,2 77,8 80,2 82,0 90,1
e plon odmiany 1/ yield of cultivar 1 e e plon odmiany 2/ yield of cultivar 2
s plon odmiany 3/ yield of cultivar 3 ecoooocoo plon odmiany 4/ yield of cultivar 4
=@ Srednie Srodowiskowe+d1/ environmental means+d1 — Srednie Srodowiskowe/ environmental means

Rys. 1 B. Ilustracja prawdopodobienstwa (czestos$ci) przekraczania plonu odmian ponad Srednia
Srodowiskowa o d1 (Ri(d =dh))
Fig. 1 B. Illustration of probability (frequency) of cultivar yields exceeding d1 above environmental
means (Ri(d = d1))
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Rys. 1C Ilustracja prawdopodobienstwa (czestos$ci) przekraczania plonu odmian ponad Srednia
srodowiskowa o dz (Ri(d = d2))
Fig. 1C. Illustration of probability (frequency) of cultivar yields exceeding d2 above environmental
means (Ri(d = d2))
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Na podstawie ocen wskaznika niezawodno$ci plonowania odmian przy réznych
warto$ciach d (czestosci przewagi o wartos¢ d plonu kazdej odmiany ponad $rednig
srodowiskowa), mozna okresli¢ empiryczng funkcje niezawodnos$ci plonowania (Eskridge
iin., 1993). Dla okreslenia stopnia szerokiej adaptacji odmiany wazna jest zarowno
warto$¢ wskaznika niezawodnos$ci plonowania R;(0), jak i tempo spadku jej empirycznej
funkcji niezawodno$ci, w miarg zwigkszania wartosci d.

Im mniejsze jest tempo spadku funkcji niezawodnos$ci plonowania odmiany, tym
wigkszy jest stopien szerokiej adaptacji tej odmiany, jes$li odznacza si¢ ona podobng
warto$cig wskaznika niezawodnoSci plonowania R;(0). Te¢ interpretacjec mozemy
wykorzysta¢ do oceny adaptacji odmian 1, 2 i 3, poniewaz kazda z nich odznacza si¢ tg
samg warto$cig Ri(0) = 1, za§ majg one w kolejnosci od 1 do 3, rosnagce spadki funkcji
niezawodnosci plonowania (rys. 2).

Ri(d)4 -
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Rys. 2. Ilustracja oceny stopnia szerokiej adaptacji odmian na podstawie wartosci wskaznika
niezawodnoSci plonowania Ri(0) i tempa spadku empirycznej funkcji niezawodnosci Ri(d)
Fig. 2. Illustration of evaluating wide adaptation degree of cultivars on the basis of yield reliability
index value, Ri(0), and the decrease rate of empirical reliability function, Ri(d),

Zatem, w grupie odmian 1-3, odmiana 1 odznacza si¢ najwigkszym stopniem szerokiej
adaptacji, za$ odmiany 2 i 3 wykazuja coraz mniejszy stopien szerokiej adaptacji.

Natomiast, jesli porownywane odmiany odznaczaja si¢ zaré6wno rdéznym tempem
spadku funkcji niezawodnosci plonowania, jak i r6znymi warto§ciami wskaznika nieza-
wodnos$ci plonowania R;(0), woéwczas ocena porownawcza (ranking) stopnia szerokiej
adaptacji takich odmian staje si¢ znacznie trudniejsza. W takich przypadkach przy
okreslaniu stopnia szerokiej adaptacji odmian nalezy bra¢ pod uwagg jednoczesnie obydwa
wspomniane kryteria i ich kompensujace zachowanie. Takie podejscie przedstawimy dla
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wszystkich rozwazanych odmian (rys. 2). Na podstawie przebiegu funkcji niezawodno$ci
odmian 1 i 4 mozna uzna¢, ze te odmiany majg podobny stopien szerokiej adaptacji. Z
analizy przebiegu tej funkcji niezawodnosci porownanych odmian 1 i 4 wynika, Ze te
odmiany odznaczajg si¢ roznymi wartosciami wskaznika niezawodno$ci plonowania R(0),
(tj. odmiana 1 ma wyzsza warto$¢ wskaznika niezawodno$ci plonowania R,(0), czyli Ri(0)
=1, a odmiana 4 ma nizszg warto$¢ R{0) = 0,86) oraz roznymi tempami spadku funkcji
niezawodnosci plonowania Ri(d), (tj. odmiana 1 posiada rosngce tempo spadku funkcji
niezawodnosci Ri(d), w miar¢ zwigkszajacych si¢ wartosci d, czyli R(d = d;) = 0,86 1 R(d
= d>) = 0, a odmiana 4 malejgce tempo spadku funkcji niezawodnosci Ri(d), w miare
zwigkszajacych si¢ wartosci d, czyli R(d =di) = 0,57 1 R(d = d») = 0,43) (rys. 2). Zatem, o
ich ocenie podobnego stopnia szerokiej adaptacji odmian decyduja powyzsze dwa kryteria
stopnia szerokiej adaptacji mimo, ze te kryteria roznig si¢ dla kazdej z dwoch
rozpatrywanych odmian, to jednak, odmiany 1 i 4 kompensuja zachowaniem w stosunku
do siebie. Na tej podstawie stwierdza si¢, ze odmiany 1 1 4 maja podobny stopien szerokiej
adaptacji oraz odmiany te wykazuja najwigkszy stopien szerokiej adaptacji.

Natomiast, z przebiegu funkcji niezawodnosci plonowania odmiany 2, stwierdzono, ze
ma mniejszy stopien szerokiej adaptacji w stosunku do odmian 1 14. Odmiana 2 w stosunku
do odmian 1 i 4 nie kompensuje zachowaniem zaréwno pod wzgledem wartos$ci wskaznika
niezawodnosci plonowania R;(0), poniewaz wykazuje taka samg wartos¢ Ri(0)=1 jak
odmiana 1, a w stosunku do odmiany 4 ma wyzszg warto$¢ R/(0), tj. odmiana 4 ma R;(0) =
0,86, jak ipod wzgledem tempa spadku funkcji niezawodnosci plonowania, poniewaz
odmiana 2 odznacza si¢ szybszym tempem spadku, w miar¢ zwigkszajacych si¢ wartosci
d, czyli posiada R(d = di) = 0,43 R{(d = d>) = 0. Dlatego tez, odmiana 2 w stosunku do
odmian 1 i 4 wykazuje mniejszy stopien szerokiej adaptacji.

Natomiast, najmniejszym stopniem szerokiej adaptacji odznacza si¢ odmiana
3 w stosunku do odmian 1 i 2. Stwierdzono, ze odmiana 3 w stosunku do odmian 1 i 2
odznacza si¢ takg samg warto$cig funkcji niezawodnosci R{0) = 1 jak odmiany 11 2 oraz
rosngcym (najszybszym) tempem spadku funkcji niezawodnosci, przy zwigkszajacych
warto$ciach d, tj. R(d = di) = 0,29 R{(d = d>) = 0 i1 na podstawie tych dwoch powyzszych
kryteriéw stwierdzono brak kompensacji zachowania odmiany 3 w poréwnaniu do odmian
1 1 2 oraz najszybsze tempo spadku, a wigc odmiana 3 odznacza si¢ najmniejszym stopniem
szerokiej adaptacji.

Wyprowadzenie z podanej definicji prostych miar stopnia szerokiej adaptacji

Zgodnie z definicjg 1, stopien szerokiej adaptacji danej odmiany wyrazony jest poprzez
jego funkcje niezawodnosci plonowania Ri(d), ktéra moze by¢ opisana poprzez wartos¢
wskaznika niezawodnosci plonowania Ri(0) oraz tempo spadku, w miar¢ zwigkszania
warto$ci d. Zatem, pojawia si¢ problem sposobu wykorzystania funkcji niezawodnosci
plonowania R{(d) do porzadkowania odmian pod wzgledem stopnia szerokiej adaptacji.

Wobec powyzszego, zrozumiata charakterystyka liczbowa stopnia szerokiej adaptacji
odmiany, zgodnie z definicjg 1, moze by¢ wyrazona za pomocg jednowymiarowych
(jednoliczbowych) miar stopnia szerokiej adaptacji odmiany opartych na podstawie funkcji
niezawodnosci plonowania Ri(d). Sformutowano dwie jednowymiarowe miary stopnia
szerokiej adaptacji odmiany:
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— 1. Wskaznik niezawodnosci plonowania odmiany R(d) dla d = 0, czyli R(0)
— definicja 1 jego oszacowaniem,R,(d = 0), jest iloraz liczby miejscowosci (li), w
ktoérych plon odmiany przekroczyt $redni plon srodowiskowy oraz liczby badanych
miejscowosci (1), czyli:

R(d=0)=" @

— 2. Srednia warto$¢ funkcji niezawodnosci plonowania, MR;, w zbiorze wartosci
de (0,dnw). Miara MR; jest oparta na kompromisowym uwzglednieniu dwoch

wymienionych kryteridw, tj. wartosci wskaznika niezawodnos$ci plonowania R(d = 0) oraz

tempie spadku wartosci funkcji niezawodnosci plonowania Ri(d), wraz ze zwigkszaniem
przewagi plonowania d. Miara MR; jest uznawana za najlepsza miar¢ stopnia szerokiej
adaptacji, dlatego ze najlepiej odzwierciedla definicj¢ 1 oraz stanowi syntez¢ wskaznika

niezawodnosci plonowania przy Ri{d = 0), jak i Ri{d) przy zwigkszajacym si¢ d.

Oszacowaniem tej miary,MR,, jest $rednia arytmetyczna wskaznikow niezawodnosci

plonowania R(d=0) dla przyjetych wartosci d w zbiorze

d e (0,dmax)-

Standardowe miary stopnia szerokiej adaptacji odmian

W pracy przedstawiamy opis stosunkowo prostych metod (miar) statystycznych
nazywanych miarami standardowymi (tradycyjnymi), sluzgcymi do oceny odmian pod
katem stopnia szerokiej adaptacji. Miary standardowe nie przedstawiajg liczbowo stopnia
szerokiej adaptacji odmiany tj. miary wyprowadzone z definicji 1, jedynie porzadkuja
odmiany wg stopnia szerokiej adaptacji. Zatem, okre§lamy ich miarami stopnia szerokiej
adaptacji. Do nich nalezg:

— 1. érednia genotypowa dla plonu ($rednia poprzez miejscowosci),

— 2. miara Kanga YS; (ang. yield-stability measure) jest kryterium tgczacym $rednig
genotypowa 1 stabilnos$¢ plonowania (Kang, 1993; Rajfura i Madry, 2001; Madry,
2002). Ponadto miara Kanga Y'S; posiada nastepujgce wlasnosci:

— jezeli warto§¢ sredniej genotypowej poprzez badane srodowiska, y,, rosnie, to
jednoczesnie Y'S; wzrasta,
— jezeli wariancja stabilnosci J(Zi)maleje, to miara Kanga YS; wzrasta (Kang, 1993).
Im wigksza warto$¢ miary Kanga, YSi, tym odmiana czgsciej relatywnie wysoko
plonuje w réznych srodowiskach. Odmiany o najwigkszych wartosciach miary Kanga
uznaje si¢ jako te, ktore wykazuja najwigkszy stopien szerokiej adaptacji w rejonie uprawy
(Kang, 1993,1998; Magari i Kang, 1993; Madry, 2002).

CZESC EKSPERYMENTALNA

MATERIAL I METODY

Material doSwiadczalny
W badaniach wzigto pod uwage 15 serii doswiadczen przedrejestrowych z rodami
pszenicy ozimej, pochodzacymi z réznych osrodkow hodowlanych w Polsce. Doswiad-
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czenia te przeprowadzono w latach 1992-2007, ktorych koordynatorem jest Instytut
Hodowli i Aklimatyzacji Ro$lin, Oddziat w Krakowie. Natomiast w pracy przedstawiono
charakterystyke 3 wybranych z 15 serii do§wiadczen przedrejestrowych, dotyczy ona lat
1994, 2000 i 2006 (tab. 1). Liczba odmian w tych trzech badanych seriach byta r6zna, od
56 do 68. Rozpatrywane odmiany stanowig probe reprezentatywng z populacji hodowlane;j
(puli genowej) pszenicy ozimej, z ktorej wyprowadzane sg polskie odmiany tego gatunku.
Liczba miejscowosci w latach zmieniala si¢ od 14 do 7, byly one wybierane sposrod 15
miejscowosci, reprezentujacych przestrzen rolnicza Polski. Liczba powtorzen 4, a w 2006
zostata ona zredukowana do 3. W poszczegdlnych latach stosowano rdézne odmiany
wzorcowe jak: Emika, Almari, Kobra, Elena, Tonacja.

Tabela 1
Charakterystyka serii doSwiadczen przedrejestrowych z lat 1994, 2000 i 2006
Characteristic of the pre-registration cultivar trials in the years 1994, 2000 and 2006
Wyszczegblnienie 1994 2000 2006
Specification
Liczba odmian
No. of cultivars >3 68 36
Liczba miejscowosci
No. of locations 14 / 7
Odmiany wzorcowe Emika , Almari Kobra , Elena Kobra, Tonacja

Check varieties
Liczba powtorzen
No. of replicates 4 4 3

Pojedyncze doswiadczenia jednoczynnikowe byly zaktadane w ukladzie blokow
nickompletnych w 3 lub 4 powtorzeniach, zaleznie od lat badan. Na podstawie zebranych
danych dla plonu wykonano analizy wariancji w uktadzie blokowym w kazdej
miejscowosci. W ten sposob obliczono srednie z powtorzen dla odmian w do§wiadczeniach
lokalnych (Srednie poprawione dla odmian w uktadach blokowych) oraz $rednie kwadraty
odchylen dla btgdu doswiadczalnego w kazdej miejscowosci. Przy estymacji $rednich
poprawionych dla plonu odmian za pomocg metody najmniejszych kwadratow przyjeto
restrykcje wazone na efekty odmianowe, aby byly one jednoznacznie estymowalne.

Analiza statystyczna

Rozpatrywane metody zastosowano dla srednich plonu ziarna z n powtorzen (Srednich
genotypowych, poprawionych w uktadach blokowych), w kazdej miejscowosci. Srednie te
uporzadkowano w klasyfikacji dwukierunkowej krzyzowej o postaci odmiany X
srodowiska (miejscowosci) z jedng obserwacja w podklasie. Rozwazana zostata seria
do$wiadczen z i-tymi odmianami w j-tych miejscowoséciach. Srodowiskami byty wybrane
miejscowosci, ktore stanowig probe reprezentujacag populacje pol uprawnych, sktadajacych
si¢ na rozpatrywany rejon uprawy.

Do statystycznej analizy szerokiej adaptacji odmian z wykorzystaniem tych danych
zastosowano model mieszany analizy wariancji, wprowadzony przez Shukle
(Shukla, 1972):

yij=m+g;+e+ge;+&; 3)
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gdzie: ¥, jest $rednig obserwacji plonu z n powtorzen dla i-tej odmiany (i = 1, 2,....1)
w j tym $rodowisku (j = 1, 2,...,J), m $rednig ogdlna, g; jest stalym efektem glownym
i-tej odmiany, e; jest losowym efektem gtownym j- tego Srodowiska, ge;- jest losowym
efektem interakcji i-tej odmiany z j-tym S$rodowiskiem, &; jest $rednim bigdem
do$wiadczalnym dla (i,j)- tej kombinacji odmiany i §rodowiska.

W dalszych rozwazaniach bedziemy wykorzystywali $rednie plonu i-tych odmian
poprzez miejscowosci rejonu uprawy, oznaczone za pomocg symbolu m; i nazywane
srednimi genotypowymi. Te Srednie genotypowe sg okreslone nastepujaco: m; = m+g;.

Na podstawie modelu (3) okre$§lamy miary stopnia szerokiej adaptacji rodow, tj. srednig
genotypowa dla plonu (poprzez miejscowosci rejonu uprawy), m;, miar¢ Kanga, YS;,
wskaznik niezawodno$ci plonowania odmiany Ri(0), S$rednig warto$¢ funkcji
niezawodnosci plonowania, MR;.

WYNIKI I DYSKUSJA

W tabelach 2, 3 i 4 podano wyniki ocen rozwazanych miar stopnia szerokiej adaptacji
odmian dla trzech serii doswiadczen przedrejestrowych z pszenicg ozimg, wykonanych
w latach 1994, 2000 1 2006.

Z racji na duzg liczbe¢ odmian w kazdej z trzech rozpatrywanych serii doswiadczen
1 ograniczong objetos¢ pracy, we wszystkich tabelach opierano si¢ tylko na wynikach ocen
dla 11 odmian z najwyzsza srednig genotypowa dla plonu oraz na podstawie dwoch odmian
wzorcowych. Praca ma charakter metodyczny, nie zawiera, wigc pelnych wynikow badan.

Do oceny stopnia szerokiej adaptacji wszystkich porownywanych odmian zastosowano
nastgpujace miary standardowe, czyli $rednig genotypowg dla plonu oraz ranking wg
$redniej genotypowej. Srednia genotypowa pokazuje tylko stopien porzadkowania odmian
pod katem ich stopnia szerokiej adaptacji. W tabelach 2, 3 i 4 odmiany przedstawiono w
malejagcym porzadku wartosci Srednich genotypowych dla plonu ziarna, tj. na pierwszych
pozycjach znalazly si¢ odmiany $rednio najwyzej plonujace poprzez miejscowosci tzn. im
nizsza jest wartos¢ Sredniej genotypowej dla odmiany, tym jej numer porzadkowy pod
wzglgdem tego parametru jest coraz wyzszy, wskazujac malejacy stopien szerokiej
adaptacji.

Nastepng miara standardowg wykorzystang do oceny stopnia szerokiej adaptacji jest
miara Kanga YS;, jak i ranking wg miary Kanga. O ocenie stopnia adaptacji wnioskujemy
na podstawie liczb porzadkowych (rang) odmian wedlug wartosci YS;. Zatem, im wyzsza
jest warto$¢ miary YS; dla odmiany, tym jego numer porzadkowy pod wzgledem tego
parametru jest coraz nizszy, wskazujgc rosnacy stopien szerokiej adaptacji. Jednoczesnie,
odmiany o rosngcych numerach porzadkowych wzgledem miary YS;, posiadaja malejacy
stopien szerokiej adaptacji.

We wszystkich tabelach zostala policzona i umieszczona dla potrzeb miary Kanga,
wariancja stabilno$ci. Parametr ten umozliwia zarowno zidentyfikowanie odmian o
nieistotnej wariancji efektow interakcji GE, czyli tych stabilnie plonujgcych w réznych
srodowiskach (miejscowosciach) jak i odmian o istotnej wariancji efektow interakcji GE,
czyli tych niestabilnie plonujacych w réznych srodowiskach.
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Natomiast, oceny stopnia szerokiej adaptacji odmian dokonano takze na podstawie
trzech serii dos§wiadczen za pomocg miar nowych, wyprowadzonych z definicji 1, czyli
wskaznika niezawodno$ci plonowania odmiany R;(0) i S$redniej warto$ci funkcji
niezawodnosci plonowania, MR;. Miary wyprowadzone z definicji 1, w porownaniu do
miar standardowych przedstawiaja liczbowo stopien szerokiej adaptacji odmian.
W zwigzku z tym, policzono wskaznik niezawodno$ci plonowania Ri(d), dla d = 0, czyli
Ri(0), jak i dla R(d) przy réznych wartosci przewagi wszystkich, tj. di= 0,25(Mmax-m);
d> = 0,5(Mmax-m) 1ds= 0,75(Mmax-m); gdzie (Mmax-m) jest réznicg migdzy maksymalng
srednig genotypowsa, Mmax, wsrod badanych odmian, a $rednig ogolng, m, dla danej serii
doswiadczen odmianowych. Im warto$¢ wskaznika niezawodnosci plonowania Ri(d) jest
blizsza (rowna) jeden, tym plonowanie danej odmiany odznacza si¢ rosngcym
(najwickszym) stopniem szerokiej adaptacji przy réznych wartosciach przewagi d. Takze,
policzono $rednig warto$¢ funkcji niezawodnosci plonowania, MR;. Im warto$¢ $redniej
MR; jest bliska (rowna) jeden, tym odmiany wykazuja rosnacy (najwigkszy) stopien
szerokiej adaptacji.

Na podstawie wynikow znajdujacych si¢ w tabelach 2, 3, i 4 z tych trzech serii
doswiadczen okreslono zgodnos¢ uporzadkowania odmian pod wzgledem standardowych
inowych miar stopnia szerokiej adaptacji odmian (majgca okreslic skuteczno$¢ i
przydatno$¢ tych miar do oceny stopnia szerokiej adaptacji odmian).

Natomiast, w tabeli 2 z serii do§wiadczen przedrejestrowych w roku 1994, stwierdzono,
ze sposrdod 11 badanych odmian o najwyzszym potencjale plonowania, 10 z nich znalazto
si¢ wsrdd tych, ktore sg na pierwszych 11 pozycjach pod wzgledem miary Kanga, to jednak
rangi wspomnianych 10 odmian o najwyzszych wartosciach miary Kanga byly
przestawione w stosunku do rang wedhug ich $redniego plonu. Powodem tego bylo
podniesienie miejsc odmian wedlug warto$ci miary Kanga w stosunku do ich miejsc
wedlug $redniego plonu, jesli tylko miaty one wyzszy stopien stabilnosci plonowania, niz
inne odmiany na wyzszych pozycjach dla $redniego plonu. I tak wiasnie, odmiana
SMH 3340, ktora jest na pierwszym miejscu wedtug $redniego plonu, utrzymala si¢ na
trzecim miejscu wedtug miary Kanga, poniewaz niestabilnie plonowatla (istotna wariancja
efektow interakcji GE). Natomiast, odmiana SMH_ 3539 z piatej pozycji wedtug sredniego
plonu, znalazl si¢ na pierwszym miejscu wedlug miary Kanga, poniewaz stabilnie
plonowata. Na drugim miejscu wedlug miary Kanga znalazla si¢ odmiana AND 387/89,
ktora byta czwarta pod wzgledem $redniego plonu, dlatego, ze stabilnie plonowala, zas
odmiany na miejscach 6—11 wedtug $redniego plonu byly niestabilne (istotna wariancja
efektow interakcji GE). Na miejscu 9 wedlug miary Kanga znalazta si¢ odmiana
SOD_301/89, ana 10 pozycji AND_298/89, jednoczesnie byty na dziewigtym i dziesigtym
miegjscu pod wzgledem $redniego plonu (podobne pozycje pod wzglgdem obu kryteriow
selekcji odmian warto skojarzy¢ z istotng wariancjga efektow interakcji GE, czyli
niestabilnoscia plonowania).

Zatem, na podstawie serii doswiadczen wykonanej w roku 1994 (tab. 2), wykazano, ze
kolejnos¢ 11 pierwszych odmian pod wzgledem S$rednich genotypowych dla plonu nie jest
taka sama, ani tez bardzo podobna do tej kolejnosci pod wzgledem miary Kanga.
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Tabela 2
Ocena $redniej genotypowej plonu, wariancji stabilno$ci, miary Kanga oraz miar Ri(d = 0) i MR; dla
serii doSwiadczen przedrejestrowych z pszenica ozima, wykonanej w roku 1994
Estimates of genotypic mean yield, stability variance, Kang’s measure, Ri(d = 0) and MRi measures for
the pre-registration cultivar trials with winter wheat in 1994

Srednia R,a nking wg Wariancja Miara Rapkmg we
Odmiana | genotypowa sred.' gen. stabilnosci | Kanga, YS miary YS; ~ —~ ~ ~ —~
Cultivar Genotypic Ranking by Stability Kan;;’s ! Rankln% by |R,(0)|R,(1,8)|R,(3,6)|R,(54)|MR,
mean yield gen. mean variance |measure, YS; Kang’s
yield measure YS;

SMH_3340 93,5 1 19,9%* 56 3 1,00 093 0,79 0,71 0,86
AND _387/89 92,3 2 27,5%* 55 4 093 071 071 043 0,70
AND_3124/7 91,6 3 21,9%* 54 5 0,93 0,79 057 036 0,66
PAB_1331/5 91,2 4 9,7ns 59 2 093 086 064 043 0,71
SMH 3539 90,6 5 7,9ns 60 1 093 086 057 021 0,64
SMH 3407 90,5 6 18,9%* 51 8 0,71 064 057 043 0,59
PAB 964/87 90,4 7 10,5ns 54 6 0,86 0,71 050 043 0,63
STH 3432 90,2 8 10,4ns 53 7 093 064 050 029 0,59
SOD 301/89 90,2 9 17,4%* 48 9 0,79 0,79 057 043 0,64
AND 298/89 89,8 10 27,4%% 47 10 0,71 064 050 043 0,57
KOC 4323/8 89,4 11 23,5%* 46 12 0,71 0,71 043 029 0,54
OLH 9458 87,1 25 8,4ns 38 19 0,64 036 0,14 0,07 030
EMIKA"Y 87,1 26 22,1%* 29 28 064 036 036 0,14 038
MOB 3195/9 86,9 27 17,2%* 28 29 0,57 036 029 0,14 034
LAD 174/88 85,5 38 6,6ns 23 33 043 0,07 007 0,00 0,14
ALMARI" 85,3 39 6,2ns 22 34 0,50 0,07 0,00 0,00 0,14
DAD 185/89 85,1 40 9,3ns 19 37 0,21 0,07 007 0,07 0,11
SMH 1389/1 79,0 60 62,5%* -9 60 0,14 0,07 007 0,07 0,09
BEGRA 74,5 61 12,3* -10 61 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00

“ oznacza odmiany wzorcowe; check cultivars

" oznacza nieistotng wariancj¢ efektow interakcji GE; non-significant variance of GE interaction effects

* (") oznacza istotng wariancj¢ efektéw interakcji GE przy poziomie istotnosci 0=0,05, 0,05<P<0,01 (0=0,01, P<0,01);
significant variance of GE interaction effects at the level a=0,05, 0,05<P<0,01 (a=0,01, P<0,01)

W celu pehniejszego zbadania skuteczno$ci w okreslaniu stopnia szerokiej adaptacji dla
tych 11 badanych odmian policzono wskazniki niezawodnosci plonowania R, (d) dla d =0
przy zwigkszajacym si¢ d, tj. di= 0,25(mmax-m) = 1,8; d> = 0,5(mmax-m) = 3,6 i d3 =
0,75(mmax-m) = 5,4; gdzie (mmax-m) oraz policzono S$rednie warto$ci funkcji
niezawodnosci plonowania, MR, (tab. 2). Zbadano, ze dla 11 badanych odmian z naj-
wyzsza wartoscig miary YSi, a jego numer porzadkowy pod wzgledem tego parametru jest
coraz nizszy, wskazuje na rosnacy stopien szerokiej adaptacji, potwierdzaja podobna
zgodnos¢ uporzadkowania najwyzsze wartosci wskaznika niezawodnosci plonowania
(bliskie jeden) dla tych samych 11 badanych odmian, jak i najwyzsze wartoSci $redniej
warto$ci funkcji niezawodnosci plonowania, MR, (bliskie jeden). Natomiast, kolejno$é 11
pierwszych odmian z najwyzsza $rednig genotypowa dla plonu, a jej numer porzadkowy
jest coraz nizszy, wskazuje rosngcy stopien szerokiej adaptacji wykazujg podobng (ale
gorsza od miary Kanga) zgodnos¢ uporzadkowania, tych odmian w stosunku do miar
nowych definicji 1.
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Zatem, miary standardowe (szczego6lnie miara Kanga) potwierdzaja podobna zgodnosé
uporzadkowania wszystkich poréwnywanych 11 odmian wzgledem osigganych
najwyzszych wartosci w stosunku do nowych miar (wskaznika niezawodnos$ci plonowania
Ri(d), w miare zwigkszania wartosci d jak i w stosunku do najwyzszych wartosci $rednich
funkcji niezawodnos$ci plonowania, MR)) .

W tych tabelach 2, 3 i 4 takze odznaczono kolorem szarym odmiany plonujace srednio
istotnie powyzej Sredniej dwoch odmian wzorcowych dla plonu. Odmiany zostaly
wyznaczone za pomocg dwustronnego testu Dunnetta, opartego na modelu mieszanym
lacznej analizy wariancji. Zastosowany test Dunnetta wskazuje, ze w 1994 roku; 4, badane
odmiany plonowaty §rednio istotnie powyzej przecig¢tnej obu wzorcoOw. Do tej grupy naleza
odmiany: SMH_ 3340, AND 387/89, AND 3124/7, PAB 1331/5.

Natomiast, na podstawie wynikéw z serii do§wiadczen wykonanych w 2000 roku
(tab. 3) wynika, Zze spos$rod 11 badanych odmian o najwyzszym potencjale plonowania, 9
z nich znalazto si¢ wsrod tych, ktore sg na pierwszych 11 pozycjach pod wzglgdem miary
Kanga, to jednak rangi wspomnianych 9 odmian o najwyzszych wartosciach miary Kanga
byly przestawione w stosunku do rang wedtug ich $redniego plonu. Takze policzono
wskazniki niezawodnosci plonowania R,(d) dla d = 0 przy zwickszajacym si¢ d, tj.
di =0,25(mmax-m) = 1,9; d» = 0,5(mmax-m) = 3,8 i d; = 0,75(mmax-m) = 5,6; oraz
policzono $rednie warto$ci funkcji niezawodnosci plonowania, R,(d) (tab. 3). W zwiazku
z tym poréwnano 11 badanych odmian pod wzglgdem zgodno$ci uporzadkowania pod
wzglgdem miar standardowych i miar stopnia szerokiej adaptacji Ri(0) i MRi. Odmiana
SOD 5/95, ktéra jest na pierwszym miejscu wedtug Sredniego plonu, utrzymata si¢ na tym
samym pierwszym miejscu wedtug miary Kanga, poniewaz stabilnie plonowala (nieistotna
wariancja efektow interakcji GE) i jednoczesnie odmiana SOD_5/95 osigga najwyzsze
warto$ci (réwne 1 bliskie jeden) wskaznika niezawodnos$ci plonowania Ri(d), w miare
zwigkszania warto$ci d jak 1inajwyzsze wartosci $rednich funkcji niezawodno$ci
plonowania, MR; Natomiast, odmiana KOC 6309/96 z drugiej pozycji wedtug sredniego
plonu, znalazta si¢ na pigtym miejscu wedlug miary Kanga, poniewaz niestabilnie
plonowala (istotna wariancja efektow interakcji GE). Odmiana KOC 6309/96 w stosunku
do miar nowych osigga nizsze warto$ci wskaznika niezawodnosci plonowania Ri(0) = 0,86
i nizsze w miar¢ zwigkszania wartosci d, czyli Ri(1,9) = 0,86, R«(3,8)=0,57, R(5,6)=0,57,
jak 1 nizszg Srednig warto$¢ funkcji niezawodnosci plonowania, MR;= 0,71. Za$, na drugim
miejscu wedtug miary Kanga znalazta si¢ odmiana AND_387/89, ktora byta czwarta pod
wzgledem $redniego plonu, dlatego, ze stabilnie plonowata, ale odmiana AND 387/89 w
stosunku do miar nowych osigga wyzsze warto$ci wskaznika niezawodnosci plonowania
Ri(0) = 1,00 i wyzsze w miar¢ zwickszania wartosci d, czyli R«(1,9) = 1,00, Ri(3,8) = 0,86,
Ri(5,6)= 0,29, jak i wyzszg Srednig warto$¢ funkcji niezawodnosci plonowania, MR=0,79.

Zatem, na podstawie serii doswiadczen wykonanych w (tab. 3), wykazano, ze kolejnosé
11 pierwszych odmian pod wzgledem $rednich genotypowych dla plonu nie jest taka sama,
ani tez bardzo podobna do tej kolejnosci pod wzglgdem miary Kanga. Natomiast, lepiej
miara Kanga niz $rednia genotypowa potwierdza podobng zgodno$¢ uporzadkowania tych
11 odmian wzglgdem osiaganych najwyzszych warto$ci w stosunku do nowych miar
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(wskaznika niezawodnosci plonowania Rj(d), w miar¢ zwickszania wartosci d jak
i w stosunku do najwyzszych wartosci srednich funkcji niezawodnosci plonowania, MR;) .
Test Dunnetta wskazuje, ze w 2000 roku; 7 badanych odmian (w tabeli 3 wytluszczono)
plonowato $rednio istotnie powyzej przecigtnej obu wzorcow.
Do tej grupy nalezg odmiany: SOD_5/95, KOC 6309/96, SOD_3387/92, SZD 323,
AND 413/94, SOD_1152/93, STH_549.

Tabela 3
Ocena $redniej genotypowej plonu, wariancji stabilno$ci, miary Kanga oraz miar Ri(d =0) i MR; dla
serii doSwiadczen przedrejestrowych z pszenica ozima, wykonanej w roku 2000
Estimates of genotypic mean yield, stability variance, Kang’s measure, Ri(d = 0) and MR; measures for
the pre-registration cultivar trials with winter wheat in 2000

Ranking .
. . Ranking wg
: . wg $red. N Miara .
Srednia Wariancja miary YS;
Odmiana |genotypowa Ragnel?i.n stabilnosci K?gi?’ }s{ Si Ranking by R0) |R1,9)|R.38)|R(56)| MR,
Cultivar Genotypic b & stability g Kang’s L . L L t
: y gen. - measure,
mean yield variance measure,
mean YS;
. YS;
yield
SOD_5/95 96,2 1 9,5ns 74 1 1,00 1,00 086 057 086
KOC_6309/6 94,3 2 22,4%* 65 5 0,8 086 057 057 0,71
SOD_3387/92 94,0 3 25,1%* 64 7 1,00 0,71 057 043 0,68
SZD_323 94,0 4 25,1%* 63 8 08 086 043 043 0,64
AND_413/94 93,9 5 3,8ns 70 2 1,00 1,00 086 029 0,79
SOD_1152/93 93,4 6 34,1%* 61 11 086 057 043 029 0,54
STH_549 93,2 7 11,7ns 66 3 08 086 0,71 043 0,71
SZD 383 93,0 8 6,3ns 66 4 1,00 086 071 043 0,75
SMH_5089 92,9 9 9,7ns 65 6 1,00 0,71 043 029 061
NAD_ 414/95 92,8 10 22,5%* 56 14 0,86 0,71 043 043 0061
NAD_405/95 92,7 11 10,8ns 63 9 086 086 043 029 0,61
KOBRA" 90,9 21 13,7ns 49 21 0,71 057 0,14 0,14 039
SMH_5090 90,6 22 14,3ns 47 22 086 057 043 000 046
ELENA" 82,9 68 11,9ns -1 66 0,00 0,00 0,00 0,00
SMH_5345 81,4 69 8,3ns 0 65 0,00 0,00 0,00 0,00
BEGRA 80,8 70 15,5% -5 69 0,00 0,00 0,00 0,00
SMH 4759 80,2 71 92,4%* -10 71 0,14 0,00 0,00 0,04

- Wyjasnienia jak w tabeli 2; Explanation as in the table 2

W tabeli 4 przedstawiono wyniki ocen tych samych miar stopnia szerokiej adaptacji dla
odmian z serii do§wiadczen z 2006 roku (tab. 4).
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Tabela 4
Ocena $redniej genotypowej plonu, wariancji stabilno$ci, miary Kanga oraz miar Ri(d = 0) i MR; dla
serii doSwiadczen przedrejestrowych z pszenica ozima, wykonanej w roku 2006
Estimates of genotypic mean yield, stability variance, Kang’s measure, Ri(d = 0) and MR; measures for
the pre-registration cultivar trials with winter wheat in 2006

Ranking Miara Ranking
Srednia e Wariancja| Kanga wg miary
Odmiana genoty- Sred. stabilnosci YS , S

Cultivar powa gen. stability Kangl’s Ranking | R,(0) |R,(1,9)|R,(3,8)|R,(57)| MR,

genotypic | Ranking variance | measure by Kang’s

mean yield| by gen. vs > | measure,

mean yield ! YS;

KBP_02.945 85,2 1 9,3ns 62,0 1 1,0 0,9 0,9 0,9 0,89
KBP_02.977 84,9 2 46,2%* 53,0 5 0,9 0,7 0,7 0,6 0,71
DED_2097/02 83,6 3 27,5%* 52,0 6 0,9 0,7 0,7 0,6 0,71
SZD_651 83,5 4 16,5%* 55,0 3 1,0 1,0 0,7 0,4 0,79
STH_1195 83,4 5 39,4%* 50,0 7 0,7 0,7 0,7 0,4 0,64
NAD_1-9-7817 83,3 6 3,7ns 57,0 2 1,0 1,0 0,9 0,4 0,82
STH_1637 83,0 7 66,1** 48,0 8 0,7 0,7 0,4 0,4 0,57
MOB_1958/01 82,2 8 2,1ns 55,0 4 1,0 1,0 0,6 0,3 0,71
DED_725/02 81,5 9 52,7%* 45,0 11 0,7 0,6 0,6 0,6 0,61
KBP_03.25 81,4 10 54,0%* 44,0 13 0,7 0,4 0,3 0,3 0,43
DAD_1334/01 81,2 11 39,3%* 43,0 15 0,6 0,6 0,6 0,4 0,54
TONACJAY 73,3 48 17,9%* 2,0 49 0,3 0,1 0,0 0,0 0,11
STH_1066 72,3 52 18,9%* -3,0 53 0,0 0,0 0,0 0,0 0,00
KOBRA ™ 72,2 53 6,0ns 4,0 47 0,0 0,0 0,0 0,0 0,00
SMH_7639 69,9 58 105,4** -9,0 58 0,4 0,1 0,0 0,0 0,14
CHD_2212/00-2 69,2 59 151,0%* -10,0 59 0,3 0,1 0,0 0,0 0,11

- Wyjasnienia jak w tabeli 2; Explanation as in the table 2

Wyniki te potwierdzaja, ze 11 badanych odmian o najwyzszym potencjale plonowania,
8 z nich znalazto si¢ wsrdd tych, ktore sg na pierwszych 11 pozycjach pod wzgledem miary
Kanga, to jednak rangi wspomnianych 8 odmian o najwyzszych wartosciach miary Kanga
byly przestawione w stosunku do rang wedtug ich $redniego plonu. Takze policzono
wskazniki niezawodnosci plonowania R,(d) dla d=0 przy zwickszajacym si¢ d, tj. di=
0,25(mmax-m) = 1,9; d>»= 0,5(mmax-m) = 3,8 i &= 0,75(mmax-m) = 5,7; oraz policzono
$rednie warto$ci funkcji niezawodnosci plonowania, MR, (tab. 4). Odmiana KBP 02.945,
ktora jest na pierwszym miejscu wedhug $redniego plonu, utrzymata si¢ na tym samym
pierwszym miejscu wedlug miary Kanga, poniewaz stabilnie plonowata (nieistotna
wariancja efektow interakcji GE) i jednoczes$nie odmiana KBP 02.945 osigga najwyzsze
warto$ci (rowne i bliskie jeden) wskaznika niezawodno$ci plonowania Ri(d), w miar¢
zwigkszania warto$ci d, jak i1 najwyzsze wartosci Srednich funkcji niezawodnosci
plonowania MRi, natomiast odmiana KBP 02.977 z drugiej pozycji wedtug sredniego
plonu, znalazla si¢ na pigtym miejscu wedtug miary Kanga, poniewaz niestabilnie
plonowata (istotna wariancja efektow interakcji). Odmiana KBP_02.945 w stosunku do
miar nowych osiagga nizsze warto$ci wskaznika niezawodnosci plonowania R,(0) = 0,90 i
nizsze w miar¢ zwigkszania wartosci d, czyli R«(1,9) = 0,70, R«(3,8) = 0,70, R(5,6) = 0,60,
jak i nizszg srednig warto$¢ funkcji niezawodno$ci plonowania, MR=0,71. Za$, na drugim
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miejscu wedtug miary Kanga znalazta si¢ odmiana NAD 1-9-7817, ktora byta szosta pod
wzgledem Sredniego plonu, dlatego, ze stabilnie plonowata, ale odmiana NAD 1-9-7817w
stosunku do miar nowych osigga wyzsze warto$ci wskaznika niezawodnosci plonowania
Ri(0) = 1,00 i wyzsze w miar¢ zwickszania wartosci d, czyli R«(1,9) = 1,00, R(3,8) = 0,90,
Ri(5,6)=0,40, jak i wyzszg $rednig warto$¢ funkcji niezawodnosci plonowania, MR=0,82.

Seria doswiadczen z (tab. 4), potwierdzita, ze zgodnos¢ uporzadkowania 11 pierwszych
odmian pod wzgledem $rednich genotypowych dla plonu nie jest taka sama, ani tez bardzo
podobna do tej kolejnosci pod wzgledem miary Kanga. Natomiast, lepiej miara Kanga niz
srednia genotypowa potwierdza podobng zgodno$¢ uporzadkowania tych 11 odmian
wzgledem osigganych najwyzszych wartosci w stosunku do nowych miar (wskaznika
niezawodnosci plonowania Ri(d), w miar¢ zwickszania wartosci d jak i w stosunku do
najwyzszych warto$ci $rednich funkcji niezawodnosci plonowania, MR;) .

W 2006 roku zastosowany test Dunnetta wskazuje, ze; 11 badanych odmian (w tabeli 4
zaznaczono kolorem szarym) plonowalo $rednio istotnie powyzej przecigtnej obu
wzorcow. Do tej grupy nalezg odmiany: KBP 02.945, KBP 02.977, DED 2097/02,
SZD 651, STH_ 1195, NAD 1-9-7817, STH_1637, MOB_1958/01, DED 725/02,
KBP 03.25, DAD 1334/01.).

Analiza zgodno$ci rankingu odmian ze wzgledu na wartosci miar stopnia szerokiej

adaptacji

Empiryczne badanie zgodnosci uporzadkowania odmian pod wzgledem standardowych
i nowych miar stopnia szerokiej adaptacji rodow wykonano za pomoca analizy korelacji
rang Spearmana (Piepho, 1996) na podstawie danych dla plonu ziarna rodéw pszenicy
ozimej w 15 seriach do§wiadczen przedrejestrowych, wykonanych w latach 1992-2007. W
tabeli 5 przedstawiono wyznaczone wspolczynniki korelacji rang Spearmana, obejmujace
3 serie do§wiadczen przedrejestrowych z 1994, 2000 1 2006 roku. Wspodtczynniki korelacji
Spearmana wyznaczono dla:

— wszystkich badanych rodow,
— 20 odmian z najwyzsza $rednig genotypowa dla plonu,
— 10 odmian z najwyzsza $rednig genotypowa dla plonu.

W tabeli 5 podano wyniki wspotczynnikow korelacji rang Spearmana wyznaczonych
pomigdzy miarami z definicji 1, a miarami standardowymi.

Stwierdzono dla wszystkich badanych rodow, silne korelacje (wspotczynniki korelacji
bliskie 1) pomigdzy $rednig genotypowa, a kazda nowa miara, tj. Ri(0), MR; (okreslenie
stosowane do miar z definicji 1) w kazdym roku, czyli w 1994, 2000 i 2006. Podobne silne
korelacje w kazdym roku badan wykazano pomi¢dzy miarg YS;, a kazda nowa miarg R(0),
MR; Silna korelacja rangowa dla wszystkich badanych odmian wskazuje na duzg zgodnos¢
porzadkowania odmian pod wzgledem miar standardowych i nowych miar z definicji 1.
Oznacza to, ze Srednia genotypowa i miara YS; porzadkuja podobnie wszystkie badane
odmiany, jak miary stopnia szerokiej adaptacji Ri(0) i MR..

Tabela 5
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Wspolczynniki korelacji rang Spearmana miedzy miarami stopnia szerokiej adaptacji odmian pszenicy
ozimej na podstawie danych dla plonu z serii do§wiadczen przedrejestrowych w latach 1994,
2000 2006
Spearman’s coefficents of rank correlation between measures of wide adaptation degree of winter
wheat cultivars on the basis of data from pre-registration cultivar trials carried out in the years 1994,
2000 and 2006

Srednia | Miara Srednia | Miara Srednia | Miara
genoty- | Kanga genoty- | Kanga genoty- | Kanga
powa YS; ) powa YS; ) powa YS; )
1994 genotypi | Kang’s R(0) 2000 genotypi | Kang’s R(0) 2006 genotypi| Kang’s R(0)
cmean | measur, cmean | measur, cmean | measur,
yield YS; yield YS; yield YSi
Miara . Miara . Miara |
Kanga 0.99 Kanga 0.99 Kanga 0,98
YS; YSi YS
i 2 i 2 i 2
Kang’s 0,96 Kang’s 0,86 Kang’s 0,87
measur, 3 measur, 3 measur, 3
Ys, 0,35 ¥S, 0,64 YS, 0,64
0,95' 0,94! 0,94 0,94 0,85 0,85
Ri(0) 0,932 0,942 Ri(0) 0,732 0,852 Ri(0) 0,322 0,632
0,10° 0,593 0,47 0,94° 0,47 0,943
0,94 0,91 0,93 0,96 0,94 0,95 0,92 0,89! 0,91
MR; 0,962 0,952 0,932 MR; 0,872 0,892 0,762 MR; 0,812 0,892 0,492
0,49° 0,893 0,49° 0,71° 0,97° 0,913 0,713 0,97° 0,91°

! Wspolczynnik korelacji rang Spearmana dla wszystkich badanych odmian; Spearman’s coefficent of rank correlation for
all tested cultivars

2 Wspotczynnik korelacji rang Spearmana dla 20 odmian z najwyzszg $rednig genotypowg dla plonu; Spearman’s
coefficent of rank correlation for 20 cultivars with the highest genotypic mean yield

3 Wspolczynnik korelacji rang Spearmana dla 10 odmian z najwyzsza $rednia genotypowa dla plonu; Spearman’s
coefficent of rank correlation for 10 cultivars with the highest genotypic mean field

Powyzszy wynik oceny dla wszystkich badanych odmian jest zbyt generalny i oznacza
on, ze miary standardowe (przede wszystkim $rednia genotypowa) sg dobrym kryterium
oceny stopnia szerokiej adaptacji odmian, co stanowi obraz niewystarczajgco odpo-
wiadajacy grupie odmian wyrdznionych pozytywnie pod wzgledem plonowania (zwykle o
najwyzszych $rednich genotypowych dla plonu). Dlatego tez, bardziej interesujgca moze
by¢ ocena zgodno$ci uporzadkowania 20 lub 10 odmian o najwyzszych srednich
genotypowych dla plonu. Wyniki z 20 odmian w 1994 roku pokazujg, ze $rednia
genotypowa, jak i1 miara YS; sg silnie skorelowane z miarami R(0) i MR;, czyli
uporzadkowanie wg $Sredniej genotypowej i miary Kanga jest podobne dla tych 20 odmian
jak i dla R(0) oraz MR; Natomiast, ocena uporzagdkowania wg sredniej i miary Kanga w
stosunku do miar R;(0) 1 MR; zmienia si¢ dla tych 20 badanych odmian w 2000 i 2006 roku,
poniewaz w roku 2000 ta ocena jest mniej zgodna, a w 2006 roku powyzsza ocena
wykazuje najwigksza niezgodno$¢ uporzadkowania dla tych 20 odmian z najwyzsza
srednig genotypowa. Jednak, ocena wykazujaca zgodno$¢ podobnego uporzadkowania
tych 20 badanych odmian w 2000 i 2006 roku zdecydowanie jest lepsza wg miary Kanga
(wyzsze wspotczynniki korelacji rangowej) niz wg $redniej genotypowej w stosunku do
miar z definicji 1.

Natomiast w 1994, 2000 i 2006 roku, badano ocene zgodnosci uporzadkowania dla 10
odmian z najwyzsza $rednig genotypowa dla plonu wykazujg do$¢ interesujagcg oceng
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polegajaca na tym, ze Srednia genotypowa, jest stabo skorelowana z miarami R«(0) i MR,
czyli uporzadkowanie wg S$redniej genotypowej jest niezgodne dla tych 10 odmian
w stosunku do miar R«{0) oraz MR;. Ponadto stwierdzono w kazdym roku badan wyraznie
lepsza zgodno$¢ uporzadkowania grupy tych 10 odmian pod wzglgdem miary YS;niz wg
sredniej genotypowej, a kazdg nowa miarg Ri(0) oraz MR;.

Stwierdzono, ze badania grupy 20, a najlepiej 10 odmian o najwyzszych $rednich
genotypowych dla plonu $wiadczg o tym, ze skuteczno$¢ 1 przydatno$¢ miar
standardowych jest niewystarczajagca do oceny stopnia szerokiej adaptacji odmian,
polegajaca na zgodnym porzadkowaniu odmian pod wzgledem miar standardowych, a w
szczegolnosci $redniej genotypowej w stosunku do nowych miar stopnia szerokiej
adaptacji odmian.

WNIOSKI

1. Nowe miary, tj. wskaznik niezawodno$ci plonowania odmian R{d = 0) i $rednia
warto$¢ funkcji niezawodnosci plonowania MR; najbardziej adekwatnie okreslajaca
stopien szerokiej adaptacji odmiany w rejonie uprawy i dlatego najbardziej
wiarygodnie porzadkujg one odmiany wedtug stopnia szerokiej adaptacji.

2. Miara porzadkowa Kanga YS; takze dobrze odzwierciedla relatywny stopien szerokiej
adaptacji odmian, poniewaz porzadkuje ona wszystkie rody oraz te w grupach o
najwyzszych S$rednich, podobnie, jak funkcja niezawodno$ci plonowania MR; i
wskaznik niezawodnosci plonowania Ri(d = 0).

3. Srednia genotypowa plonu nie jest dobrg miarg do odzwierciedlenia stopnia szerokiej
adaptacji odmian w grupie tych o najwyzszych $rednich plonu, poniewaz porzadkuje
ona obiekty niezgodnie, w stosunku do porzadku wedlug nowych miar, tj. wskaznika
Ri(d = 0) i $redniej warto$ci funkcji niezawodnos$ci plonowania MR;.

4. W kazdej z trzech badanych serii doswiadczen znajdowaly si¢ rody o srednim plonie
ziarna istotnie wyzszym od $redniej dwoch odmian wzorcowych.
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Retrospektywne badanie reakcji plonu odmian
pszenicy ozimej na warunki srodowiskowe
w miejscowosciach za pomoca tgcznej analizy
AMMI 1 skupien:
ocena postepu genetycznego w plonowaniu

Retrospective study of yield response to environmental conditions in winter wheat
cultivars using combined AMMI and cluster analysis to incomplete data:
genetic progress for adaptability

Analizowano dane plonowania odmian pszenicy ozimej w 14 wielokrotnych seriach doswiadczen
przedrejestrowych, przeprowadzonych w latach 1991-2004. Sposréd nich wybrano 21 odmian (odmian
testowanych lub wzorcow) badanych w stacjach doswiadczalnych przynajmniej w 3 latach. Odmiany
te byly wyhodowane w latach 1982—-2004. Obliczono $rednie poprawione plonu ziarna poprzez lata dla
odmian w stacjach, w niekompletnej klasyfikacji GL za pomoca estymatora BLUE, uzupetniono tg¢
klasyfikacje za pomoca metody EM-AMMI, wykonano analiz¢ AMMI (ang. additive main effects and
multiplicative interaction) i analiz¢ skupien (grupujaca odmiany o podobnym profilu efektow interakcji
GL i podobnej $redniej genotypowej plonu). Na tej podstawie okreslono rdzne rodzaje reakcji plonu
jednorodnych grup odmian pszenicy ozimej na zmienne warunki przyrodnicze w miejscowosciach, i
tym samym, rozne rodzaje ich adaptacji. Metoda tacznej analizy AMMI i skupien, z jej modyfikacjami
i uzupelnieniami specyficznymi dla danych niekompletnych, zastosowana na danych z niekompletnej
wielokrotnej i wieloletniej serii doswiadczen przedrejestrowych zpszenica ozima okazata sig¢
efektywna do badania rodzajow sredniej wieloletniej reakcji plonu odmian na warunki srodowiskowe
w miejscowosciach. Uzyskane wyniki badan sa $wiadectwem osiggnigtego postgpu genetycznego w
Polsce pod wzgledem szerokiej adaptacji odmian, podobnie jak to si¢ stato w innych krajach na §wiecie.

Stowa kluczowe: pszenica ozima, analiza AMMI, analiza skupien, adaptacja odmian, plon

Data for winter wheat grain yield which were analyzed in the paper come from 14 multiple-
environment trials (METs), called pre-registration trials, done across the years 1991-2004. Each year,
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new tested cultivars entered the trials network but some entries and check-cultivars retained in the
network for a few year period. Among them 21 tested and check cultivars, evaluated across at least 3
years period, were taken to these considerations. The entries were released during the years the 1982 to
2004. Adjusted means of grain yield for cultivars in locations across years using BLUE estimator in
REML method were calculated. These means constituted an incomplete GL classification. Some
missing means in the classification were approximated by the EM-AMMI procedure. The AMMI
analysis based on additive main effects and multiplicative interaction fixed model. In the second step
of the statistical procedure cluster analysis was performed taking into account estimates of GL
interaction effects. This method enables grouping cultivars with similar profiles of GL interaction
effects and also similar genotypic means of grain yield. In this way different types of yield response of
homogenous cultivar group of winter wheat to variable environmental conditions in locations (types of
adaptations) were distinguished. The combined AMMI and cluster analysis including specific
modifications for incomplete data was efficient to study patterns of yield response to environmental
conditions in winter wheat cultivars using data from incomplete GLY classification obtained in pre-
registration trials. As a result of the study, genetic progress was estimated with regard to both yield and
its stability and then wide adaptability.

Key words: winter wheat, AMMI analysis, cluster analysis, cultivars, adaptation, grain yield

WSTEP

Badanie postepu genetycznego (hodowlanego, biologicznego) pod wzgledem plonu
iinnych najwazniejszych cech rolniczych roslin uprawnych w danej skali czasowej
i przestrzennej jest konieczne w celu oceny osiggnie¢ hodowli ro$lin i jej stabosci oraz
wytyczenia na przyszto$§¢ naukowych i praktycznych priorytetéw hodowlanych (Slafer
11n., 1993; Lopez-Pereira i in., 1999; Donmez i in., 2001; Trethowan i in., 2002; Fufa i in.,
2005; de la Vega i in., 2007 a, b; Sharma i in., 2007; Rodriguez i in., 2008).

Chociaz stosuje si¢ wiele metod badania postepu genetycznego w plonowaniu roslin
uprawnych, to jednak najbardziej miarodajne i wiarygodne wyniki uzyskuje si¢ na
podstawie wielokrotnej (lub wielokrotnej i wieloletniej), kompletnej serii doswiadczen z
odmianami, wytworzonymi w réznych latach w przeciggu dluzszego okresu czasu (Munoz
iin., 1998; Austin, 1999; Brancourt-Hulmel i in., 2003; Fufa i in., 2005; De Vitaiin., 2007;
Giunta i in., 2007).

W ten sposdb mozna oceni¢ bardziej wszechstronnie charakter postgpu genetycznego
w plonowaniu danego gatunku roslin, tzn. postep pod wzgledem stopnia szerokiej i waskiej
adaptacji odmian do zmiennych warunkéw $rodowiskowych (Slafer i in., 1993;
Munoz i in., 1998; Trethowan i in., 2002; Fufa i in., 2005; Brancourt-Hulmel i in., 2003;
Sharma i in., 2007; Rodriguez i in., 2008).

Postep genetyczny w plonowaniu roslin uprawnych moze by¢ takze oceniany na pod-
stawie zestawow danych, wybranych z wielokrotnych serii doswiadczen przedrejestrowych
i rejestrowych, ktore byty wykonane w wielu latach (Patterson, 1997; Tinker i Yan, 2006;
de la Vega i in., 2007 a, b). W takich zbiorach danych powinny znajdowa¢ si¢ odmiany,
wytworzone w przeciaggu dtuzszego okresu czasu. Wspomniane dane (Srednie z powtorzen)
sa uporzadkowane w niekompletnej klasyfikacji trojkierunkowej krzyzowej o postaci
odmiany x miejscowosci x lata, oznaczonej symbolem GLY (van Eeuwijk i in., 1995;
Patterson, 1997; Piepho i Mohring, 2006; de la Vega i in., 2007 a, b). Nawet przy duzym
stopniu niekompletnosci w klasyfikacji danych typu GLY, mozna przeprowadzic¢
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skutecznie ich analiz¢ statystyczng (wsrdd analitykow hodowlanych nazywang czesto
analizg retrospektywng — DeLacy i in., 1996 a, b; Tinker i Yan, 2006) oraz odpowiednie
wnioskowanie merytoryczne o odmianach i miejscowos$ciach, opierajac si¢ na liniowym
modelu mieszanym analizy wariancji. Takie modele sg opisane w pracach Elandt (1964),
Calinski i wsp. (1987 a, b), Searle (1987), Annicchiarico (2002 b), Piepho i Mohring (2005)
oraz Smith i wsp. (2005). Do estymacji parametréw modelu mieszanego stosuje si¢ metode
najwiekszej wiarygodnosci REML (Patterson i Thompson, 1971; Searle, 1987; Searle i in.,
1992; van Eeuwijk i in., 1995; Patterson, 1997; Piepho i Mohring, 2005; Smith i in., 2005;
Piepho i in., 2008). Ta metoda zostala oprogramowana dla wymienionych modeli w
pakietach komputerowych, takich, jak SAS oraz GenStat (SAS Institute, 200;, GenStat
2002).

W analizie niekompletnych danych w klasyfikacji GLY najpierw estymuje si¢ $rednie
poprawione plonu dla kombinacji odmiany x miejscowos$ci (kombinacji GL), stanowigce
oceny przecigtnych plondw poprzez lata dla kombinacji GL (van Eeuwijk, 1995; Patterson,
1997; de la Vega i in., 2007 a, b). Nastepnie mozna stosowac tacznag analiz¢ AMMI i
skupien na podstawie §rednich poprawionych w kompletnej lub niekompletne;j klasyfikacji
GL (Gauch, 1992, 2006; McLaren, 1996; Alagarswamy i Chandra, 1998; Voltas i in., 1999;
Gauch i in., 2008). W ten sposéb mozna wnioskowac o roznorodno$ci rodzajow reakcji
plonu odmian z r6znych okresow hodowli, na przestrzenne warunki §rodowiskowe w
badanym rejonie uprawy. Pozwala to na ocen¢ postepu genetycznego pod wzgledem
plonowania.

Mimo pogorszenia wlasnosci statystycznych narzedzi stosowanych przy analizowaniu
danych w niekompletnej klasyfikacji trojkierunkowej GLY, wyprowadzane wnioski majg
takze wazna zalet¢ merytoryczng. Polega ona na wigkszej miarodajnosci (sprawdzalnos$ci
w praktyce rolniczej) ocen plonowania (adaptacji) genotypow i podobienstwa miejsco-
wosci w podanym sensie, z powodu usrednienia plonu poprzez lata badan dla kombinacji
GL (Calinski i in., 1987 a, b; Annicchiarico, 1997 a, b, 2002 a, b; Patterson, 1997).

Celem niniejszej pracy jest ilustracja zastosowania tacznej analizy AMMI i skupien na
danych z niekompletnej wielokrotnej i wieloletniej serii doswiadczen przedrejestrowych
Z pszenicg ozimg oraz ocena jej przydatnosci do badania rodzajow reakcji plonu odmian
na warunki §rodowiskowe w miejscowosciach, czyli rodzajow ich adaptacji, z my$la
o charakterystyce postepu genetycznego w plonowaniu tego gatunku roslin w latach 1982—
2004.

MATERIALY I METODY

Material roslinny

Rozpatrywany w tych badaniach materiat doswiadczalny pochodzit z 14 wielokrotnych
serii doswiadczen przedrejestrowych z pszenicg ozima, przeprowadzonych w latach 1991—
2004 przez hodowcow, w koordynacji z Instytutem Hodowli i Aklimatyzacji Ro$lin,
Oddziat w Krakowie. W kazdym roku badano prawie catkowicie inny zestaw rodow,
zwanych dalej testowanymi odmianami lub krétko odmianami. Zachowano jednak te same
odmiany wzorcowe (wzorce) przez kilka lat. Liczba badanych obiektow genetycznych
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(tacznie testowanych odmian oraz wzorcow) wahata si¢ od 47 w roku 1991 do 86 w roku
2003.

Tabela 1
Lista badanych odmian pszenicy ozimej oraz ich hodowcéw
Tested cultivars of winter wheat and breeding companies which released the cultivars

Rok hodowli * Lo .
Genotyp £ Hodoweca i miejsce wyhodowania
Cultivar Y_ear ° Breeding companies and localisation of them
registration
Begra B 1982 (S) DANKO Hodowla Roélin, Choryn k/Kosciana
Parada 1987 (S) Hodowla Roslin Smolice, Smolice k/Krotoszyna
Emika 1985 (S) Poznanska Hodowla Roélin Tulce, stacja Pasterzowice, Szprotawa
Pob8894/91 1999 (N) Matopolska Hodowla Ro§lin, Polanowice
Almari B 1989 (S) Hodowla Roslin Smolice, Smolice k/Krotoszyna
Elena ® 1995 (P) Hodowla Roslin Strzelce, Strzelce k/Kutna
Sth8659 1997 (P) Hodowla Roslin Strzelce, Strzelce k/Kutna
Chd463 1996 (P) DANKO Hodowla Roélin, Choryn, Choryn k/Kosciana
Korweta B 1997 (P) DANKO Hodowla Ro$lin, Dgbina k/Malborka
Chd349 2002 (N) DANKO Hodowla Roélin, Choryn, Choryn k/Kosciana
Koc2769/87 1993 (P) Hodowla Roslin Rolniczych ,,Nasiona Kobierzyc”, Kobierzyce k/Wroctawia
Dad619 2002 (N) DANKO Hodowla Ro$lin, Dankéw, Dankow k/Mogielnicy
And166 1994 (P) Poznanska Hodowla Roslin Tulce, odzial Antoniny, Leszno
Ded315/89 1996 (P) DANKO Hodowla Roélin, Dgbina k/Malborka
Pob858/94 2000 (N) Matopolska Hodowla Roslin, Polanowie
Kobra B 1992 (P) Hodowla Roslin Rolniczych ,,Nasiona Kobierzyc”, Kobierzyce k/Wroctawia
Sth321 2002 (N) Hodowla Roslin Strzelce, Strzelce k/Kutna
Tonacja ® 2001 (N) Hodowla Roslin Strzelce, Strzelce k/Kutna
Szd383 2003 (N) Stacja Hodowli Roélin ,,Modzuréw”, Grupa Szelejewo, Modzurow
Mob2355/97 2004 (N) Stacja Hodowli Roslin ,,Modzuréw”, Grupa Szelejewo, Modzurow
Pob654/95 2004 (N) Matopolska Hodowla Roslin, Polanowice

* rok rejestracji odmian rolniczych lub rok zakonczenia badan testowanych odmian (rodéw) w doswiadczeniach
przedrejestrowych, traktowany jako rok ich wyhodowania: odmiana: (S) stara (wyhodowana przed rokiem 1991),

(P) posrednia wiekowo (wyhodowana w latach 1991-1997), (N) nowoczesna (wyhodowana w latach 1998-2004)

year of registration of agronomic cultivars, or the year when testing of cultivars (lines) in pre-registration trials had
finished, regarded as the year of release;

® informacje pochodza z opracowania ,,Charakterystyka i technologia uprawy odmian pszenicy ozimej, [HAR Radzikéw
2003”, natomiast informacje dla pozostalych odmian pochodza ze stron internetowych spotek hodowlanych i dr. T. Drzazgi

Z trojkierunkowej, bardzo niekompletnej klasyfikacji wszystkich kombinacji GLY,
ktore uczestniczyty w tych 14 seriach do$wiadczen, wybrano niekompletng, ale spdjna
(Searle, 1987) trojkierunkows klasyfikacj¢ kombinacji GLY, ktora obejmowata 21 odmian
(odmian testowanych lub wzorcow), 15 miejscowosci i 14 lat. Wsrod 21 badanych odmian
znajdowalo si¢ 8 odmian wzorcowych (w nawiasach podano rok zbioru plonu w
doswiadczeniach przedrejestrowych), tj. Parada (1991-1993), Emika (1991-1995), Almari
(1992-1998), Begra (1991-2001), Elena (1996-2001), Kobra (1999-2004), Korweta
(2002-2004) 1 Tonacja (2002-2004) oraz 13 odmian testowanych (rodow), tj.
KOC2769/87 (1991-1993), ANDI166 (1992-1994), CHDA463 (1991, 1995, 1996),
DED315/89 (1994-1996), STH8659 (1995-1997), POB8894/91 (1997-1999), POB858/94
(1998-2000), CHD349 (1997, 1998, 2002), DAD619 (1999, 2000, 2002), STH321 (1999,
2001, 2002), SZD383 (2000, 2001, 2003), POB654/95 (2001, 2003, 2004) i MOB2355/97
(2002-2004). Kazda z rozpatrywanych odmian uczestniczyta w do§wiadczeniach przez co
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najmniej trzy lata (byta badana co najmniej w trzech jednorocznych seriach doswiadczen).
Nazwy badanych odmian oraz ich hodowcg i rok wytworzenia podano w tabeli 1. Zostaty
one wyhodowane w latach 1982-2004, obejmujac okres 23 lat.

Stacje doswiadczalne i metodyka doswiadczen

Uwzglednione w badaniach 15 stacji doswiadczalnych (miejscowosci testowych) sa
polozone na terenie Polski (tab. 2).

Tabela 2
Miejscowosci testowe dla doswiadczen przedrejestrowych z pszenica ozima w latach 1991-2004
Localisations of experiment stations and years when the trials were conduced

Miejscowosé¢ Kod Wojewodztwo Lata badan® Gleba
Location Code Province Test years Soil

Borow BOA L.odzkie 1991-1997 bielica — podzolic

Dankéw DAD Mazowieckie 1991-1999 2001 bielica — podzolic

Debina DED Pomorskie 1991-2004 mada zutawska — marsh

Kobierzyce KOC Dolnoslaskie 1991-2004 szare ziemie — grey

Konczewice KOH Kujawsko Pomorskie  1991-1998 brunatna wytlugowana — leached brown

Mikulice MIB Podkarpackie 1991-1999 czamoziem zdegradowany — chernozem
(degraded)

Nagradowice NAD Wielkopolskie 1991-2004 brunatna — brown

Oles$nica OLH Dolnoslaskie 1991-1999 bielica— podzolic

Osanisk OZH Podkarpackic 1991-1999 czarnoziem zdegradowany — chernozem
(degraded)

Polanowice POB Matopolskie 1991-2004 less

Smolice SMH Wielkopolskie 1991-2004 bielica— podzolic

Sobdtka SOD Wielkopolskie 1991-1999 bielica gliniasta — loamy podzolic

Strzelce STH Lodzkie 1991-1998 2000-2004 brunatna wtasciwa — brown

Ulhéwek ULC Lubelskie 1991-1998 czamoziem zdegradowany chernozem
(degraded)

Szelejewo SZD Wielkopolskie 1998-2004 brunatna — brown

% Lata zbioru ro$lin badanych odmian w miejscowo$ciach
¥ Harvest years for the tested cultivars in the locations listed

Sa one zlokalizowane na calym obszarze kraju, jednak ich rozktad przestrzenny nie jest
zblizony do réwnomiernego. Na przyklad na obszarze Polski pétnocnej znajduja si¢ tylko
Konczewice — KOH (miejscowo$¢ potozona na pdtnoc od Torunia) i Dgbina — DED
(potozona na pdlnoc od Malborka). Wsrod rozpatrywanych miejscowosci nie ma
reprezentacji obszaru Polski poélnocno-zachodniej i pénocno-wschodniej. Warunki
glebowe byly znaczaco zréznicowane miedzy miejscowosciami, na polach doswiad-
czalnych wystepowal czarnoziem, gleby brunatne, szare ziemie, bielice, less, mady
zulawskie (tab. 2).

W kazdej miejscowosci i roku badan doswiadczenia przedrejestrowe wykonano
w uktadzie blokow niekompletnych rozkladalnych, z tymi samymi odmianami w kazdej
miejscowosci w danym roku. W latach 1991-2000 liczba powtorzen wynosita 4, za$
w latach 2001-2004 byta rowna 3. Liczba miejscowosci malata, od 14 w roku 1991, do 7
w roku 2004. Wielko$¢ poletek wynosita 10 m? (1 m x 10 m).
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Rys. 1. Rozmieszczenie stacji doswiadczalnych
Fig. 1. Localisation of experiment stations

Opis danych dla plonu w tréjkierunkowej klasyfikacji GLY

We wspomnianej wyzej nieckompletnej klasyfikacji dla kombinacji GLY pomigdzy 21
odmianami, 15 miejscowosciami i 14 latami, znajduje si¢ 4410 podklas, sposrod ktérych
zapeliono danymi ($rednimi plonami z powtdrzen) 951 podklas, co stanowi 21,6%
wszystkich wymienionych podklas. Spojnosé¢ w tej trojkierunkowej, nickompletnej
klasyfikacji danych GLY zostata potwierdzona za pomocg pakietu GenStat (GenStat,
2002). W dwukierunkowej klasyfikacji kombinacji GL, otrzymanej z rozpatrywanej
klasyfikacji trojkierunkowej GLY, ktora zawiera 315 podklas, okreslono liczbe lat badan
dla kazdej kombinacji GL, ktora wynosita od 0 do 11. Srednia liczba lat badan dla 315
podklas w klasyfikacji GL wynosita 3,02. Rozpatrywane tutaj dane w klasyfikacji GLY
byly wczesniej wykorzystywano w pracy Madrego i wsp. (2006) do oceny komponentow
wariancyjnych efektow trojczynnikowego modelu losowego analizy wariancji.

Modelowanie danych i ich analiza statystyczna

Zastosowano klasyczng zasad¢ dwustopniowej analizy danych z wielokrotnej i
wieloletniej serii doswiadczen odmianowych (Annicchiarico, 2002 b; Piepho i Mohring,
2005; Smith i in., 2005). Zgodnie z nig, w pierwszym etapie dla obserwacji plonu,
pochodzacych z dos§wiadczen pojedynczych w kazdej miejscowosci i kazdym roku,
wykonano analize wariancji dla uktadu blokéw niekompletnych. W ten sposéb obliczono
srednie poprawione dla odmian w kazdym $rodowisku (miejscowosci w danym roku) oraz
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srednie kwadraty dla bledu (Annicchiarico, 2002 b). Analizy wariancji danych
z doswiadczen pojedynczych zostaly wykonane przez IHAR, oddziat w Krakowie, za
pomocg programu AWABONS, w ramach koordynacji prowadzenia do$wiadczen
przedrejestrowych z pszenicg ozimg. W drugim etapie, wykonano wielostronng analiz¢
$rednich poprawionych z powtoérzen, zebranych w niekompletnej, spojnej klasyfikacji
trojkierunkowej GLY, zgodnie z mieszanym modelem ANOVA, traktujgc odmiany i
migjscowosci jako czynniki stale, za$ lata jako czynnik losowy (van Eeuwijk 1 in., 1995;
Annicchiarico, 1997 a, 2002 a, b; Piepho i Mdhring, 2005; Smith i in., 2005; Annicchiarico
i in., 2006 a; Benesi i in., 2008). Zatozenie, ktdre traktuje odmiany i miejscowosci jako
czynniki state jest uzasadnione przez dwie okolicznosci. Po pierwsze, badane odmiany nie
stanowig proby reprezentatywnej z hipotetycznej populacji materiatow hodowlanych w
Polsce. Takze miejscowos$ci nie sg reprezentatywne dla okreslonego rejonu uprawy. Po
drugie, w niniejszej pracy rozpatrzono staly model AMMI dla §rednich plonu dotyczacych
kombinacji GL.

Najpierw, za pomocg metody REML estymowano S$rednie poprawione plonu w
klasyfikacji GL, stanowigce nieobcigzone oceny przecigtnych plonéw poprzez lata dla
kombinacji GL (van Eeuwijk, 1995; Patterson, 1997; Smith i in., 2005; de la Vega i in.,
2007 a, b). Z racji przyjecia zatozenia, ze odmiany i miejscowosci sa czynnikami statymi,
oceny Srednich plonoéw dla kombinacji GL wyznaczono za pomocg estymatora BLUE
(Searle i in., 1992; van Eeuwijk i in., 1995). Klasyfikacja GL $rednich poprawionych plonu
byla niekompletna. Zatem, brakujace dane ($rednie poprawione) w niekompletnej
klasyfikacji GL uzupetniono metoda EM-AMMI (Gauch i Zobel, 1990; Calinski i in.,
1992). Tak powstata kompletng (uzupetniong) klasyfikacje srednich poprawionych GL dla
plonu analizowano za pomoca modelu AMMI, stosujac taczng analize AMMI i skupien
(Annicchiarico i Perenzin, 1994; Annicchiarico, 1997 a, b, 2002 b; Voltas i in., 1999).

Wszystkie obliczenia numeryczne wymagane przy zastosowaniu rozpatrywanych
metod statystycznych w tej pracy wykonano za pomocg wlasnych aplikacji,
przygotowanych w §rodowisku R (R Development Core Team, 2007) przez pierwszego
autora.

WYNIKI I DYSKUSJA

Analiza wariancji Srednich poprawionych dla plonu ziarna w uzupelnionej

klasyfikacji GL na podstawie modelu AMMI

Dla s$rednich poprawionych plonu ziarna w uzupehlnionej klasyfikacji GL (tab. 3)
wykonano analiz¢ wariancji na podstawie modelu statego AMMI (tab. 3). Stwierdzono, ze
20,29% sumy kwadratow odchylen dla plonu w kombinacjach GL bylo wyjasnione przez
efekty glowne odmian, za§ 65,75% tej sumy kwadratow wynikato z efektow gtownych
miejscowosci. Pozostate 13,96% zmiennos$ci plonowania w tych kombinacjach przypadato
na efekty interakcji GL. Wyniki te sg empirycznym potwierdzeniem ogolnej
prawidtowosci, polegajacej na tym, ze kluczowym zrodlem zmiennosci plonu réznych
gatunkow roslin uprawnych w przestrzeni rolniczej jest przecigtny wplyw srodowisk, czyli
miejscowosci i lat (Annicchiarico, 2002 b). Sume¢ kwadratow dla interakcji GL roztozono
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na skladniki przyporzadkowane interakcyjnym sktadowym gléwnym, z ktorych pierwsze
cztery stanowily lacznie 72,1% wymienionej sumy kwadratow (odpowiednio: 31,31%,
19,23%, 12,73% 1 9,84% dla kazdej z kolejnych sktadowych), a rownoczes$nie 10,06%
sumy kwadratow plonu w kombinacjach GL.
Wykorzystujac przyblizony $redni kwadrat dla efektow interakcji GLY o postaci:
A2 |~ | A2
~ 6./n+0o
approx(S¢, /K) = M
gdzie 62 jest wspolng (taczng) oceng wariancji btedu, 6,y jest oceng wariancji efektow
interakcji GLY, 71 jest $rednig liczba powtdrzen w do$wiadczeniach pojedynczych w
obrebie rozpatrywanych kombinacji GLY, K jest $rednig liczba lat badan dla
rozpatrywanych kombinacji GL, mozna obliczy¢ przyblizone funkcje testowe testu
Golloba (Gollob, 1968) i testu FR (Cornellius i in., 1993, 1996). W rozpatrywanych
badaniach 7 = 3,765, K = 3,023, za$ oceny komponentéw wariancyjnych z pracy
Madrego i wsp. (2006) s3 nastepujace: 62 = 21,8, 62, = 17,9.
(6§ / n+ 6éLY
K

Zatem approx(SZ,,/K) = ) = (21,8/3,77+17,9)/3,02 = 7,84,

Na poziomie istotnosci 0,05 wykazano istotnos¢ tylko pierwszej interakcyjnej
sktadowej glownej IPC1 za pomocag testu FR, podczas, gdy wedlug testu Golloba
stwierdzono cztery pierwsze interakcyjne sktadowe gtowne jako istotne (tab. 3). Z uwagi
na przyblizenie oceny $redniego kwadratu dla efektow interakcji GLY, rowniez te wnioski
nalezy traktowa¢ jako orientacyjne. Stwierdzono jednak zbiezne wyniki zastosowania
dwoch kryteriow poszukiwania istotnych (w sensie statystycznym i merytorycznym)
interakcyjnych skladowych gtownych, tj. wynik testowania za pomoca testu Golloba i
wynik kryterium pozostawienia tylu sktadowych glownych, aby zawieraty tacznie ponad
70% sumy kwadratow zmiennosci efektow interakcji GL (Casler i van Santen, 2000; de la
Vegaiin., 2001; Putto i in., 2008; Sipaseuth Basnayake i in., 2009). Wobec tego uznajemy,
ze pierwsze cztery interakcyjne sktadowe gtowne, jako istotne statystycznie i wyjasniajace
72% zmienno$ci efektow interakcji GL w obrebie rozpatrywanych genotypow i miejsco-
wosci, powinny by¢ pozostawione w modelu AMMI(s). W ten sposob zdecydowano si¢ na
wybor modelu AMMI(4) do oceny efektow interakcji GL, czyli do wyznaczania ocen
AMMI(4) tych efektow. Rozwazany model AMMI(4) wyjasniat 96,11% zmiennosci
plonowania kombinacji GL. Wobec tego, pozostate 3,89% zmiennosci calkowitej
plonowania tych kombinacji (stanowi to 27,9% zmienno$ci efektow interakcji GL) uznano
jako wynik wplywu biedu doswiadczalnego i efektow interakcji GLY na S$rednie
poprawione dla kombinacji GL.

Otrzymane wyniki analizy wariancji wskazuja, ze w genetycznym uwarunkowaniu
zmienno$ci plonu ziarna pszenicy ozimej w obrebie badanych odmian, duzo wigksze
znaczenie mialy efekty glowne odmian, niz efekty interakcji GL (opisane pierwszymi
czterema interakcyjnymi skladowymi gtownymi). Na zrdéznicowanie zdolnosci
adaptacyjnej genotypdéw (zroéznicowanie ich reakcji pod wzgledem plonowania) wigkszy
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wplyw miaty $rednie genotypowe niz efekty interakcji GL (okres$lajace ksztatt reakcji
plonu badanych odmian na zmienne warunki srodowiskowe).

Tabela 3
Analiza wariancji plonu ziarna pszenicy ozimej na podstawie warstwowego modelu stalego AMMI dla
Srednich poprawionych w uzupelnionej klasyfikacji GL, dotyczacej 21 odmian badanych w 15
miejscowosciach
Analysis of variance of winter wheat grain yield on the basis of the fixed AMMI model for adjusted
means in the GL classification for 21 cultivars tested across 15 locations

Zrodio zmiennosci Sumy kwadratow Stopnie swobody Sredni kwadrat F P-value
Source Sum of squares Degrees of freedom Mean square o

Genotypy (G) 4844.,82 20,3%° 20 242,24

Micjscowosei (L) 15699,07 65,8%° 14 112136

Interakeja GL 3332,14 14,0%* 280 11,90 1,52 0,013

Test Golloba
IPC1 1009,94 30,3%° 33 30,60 3,90 0,0000 ™
IPC2 640,69 19,2%" 31 20,67 2,63 0,0000 **
IPC3 424,04 12,7%" 29 14,62 1,86 0,0076 **
IPC4 327,92 9,8%" 27 12,15 1,55 0,0498 *
IPCS 254,83 7,6%" 25 10,19 1,30 0,1660 NS
Reszta 674,73 20,2%" 135 5,00
Test Fr

IPC1 3332,14 280 11,90 1,52 0,0013 **
IPC2 232220 247 9,40 1,20 0,0979 NS
IPC3 1681,51 216 7,78 0,99 0,5228 NS
IPC4 1257,47 187 6,72 0,86 0,8517 N8
IPCS5 929,55 160 5,81 0,74 0,9739 NS

Przyblizony $redni kwadrat
dla efektow interakcji GLY
** istotne na poziomie o, = 0,01; * istotne na poziomie o = 0,05, ™ nieistotne na poziomie o = 0,05

** significant at o = 0.01; * significant at o= 0.05, ™ not significant at a = 0.05

* udziat sumy kwadratow dla efektow gtéwnych G i L oraz interakcji GL w sumie kwadratéw dla kombinacji GL

# percentage share of the sum of squares for the main G and L effects and GL interaction effects in the sum of squares for
the GL combinations

® udziat procentowy sumy kwadratéw dla danej IPC w sumie kwadratow dla efektow interakcji GL

® percentage share of the sum of squares for a given IPC in the sum of squares for the GL interaction effects

) suma interakcyjnych sktadowych gtéwnych od IPC6 do IPC14

™) sum of the interaction principal components from IPC6 to IPC14

181 7,84

Grupowanie odmian podobnych pod wzgledem ksztaltu reakcji plonowania na
srodowiska w miejscowosciach za pomocg analizy skupien metodg Warda. Oceny
AMMI(4) efektow interakcji GL utworzono na podstawie 4 istotnych interakcyjnych
sktadowych gléwnych. W dalszej czesci pracy beda one zawsze nazywane ocenami
efektow interakcji GL.

Genotypowe profile ocen efektow interakcji GL wykorzystywane sg do opisu ksztaltow
reakcji plonu ziarna genotypow na warunki Srodowiskowe w badanych miejscowosciach i
do grupowania genotypow podobnych pod wzgledem tych ksztattow. Wyniki grupowania
genotypow (podobnych pod wzgledem ksztattu reakcji plonu na warunki $§rodowisk) za
pomoca analizy skupien metoda Warda, w ktérej miara podobienstwa byl kwadrat
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odlegtosci Euklidesa dla genotypowych profili ocen efektéw interakcji GL, przedstawiono
w postaci dendrogramu (rys. 2).
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Dendrogram wykonany w programie R (R Development Core Team 2007)
S — odmiana stara, P — odmiana posrednia wiekowo, N — odmiana nowoczesna
Dendrogram produced with the R program (R Development Core Team 2007)
S — old cultivar, P — intermediate-age cultivar, N — modern cultivar
Rys. 2. Dendrogram z analizy skupien, wykonanej metoda Warda, dla genotypowych profili ocen
efektéw interakceji GL, przedstawiajacy grupowanie odmian pszenicy ozimej o podobnym ksztalcie
reakcji plonu ziarna na warunki Srodowiskowe w miejscowos$ciach
Fig. 2. A dendrogram, produced by Ward’s method of cluster analysis, for genotypic profiles of the
estimates of the GL interaction effects showing winter wheat cultivars in groups that have similar
patterns of grain-yield response to environmental conditions in locations

Badane odmiany podzielono na 5 grup jednorodnych pod wzgledem ich ksztattu reakcji
plonu na $rodowiska w miejscowosciach. Srednie grupowe efektow interakcji, obliczone
przy uwzglednieniu podziatu genotypéw na 5 grup zachowuja (wyjasniaja) 69,4%
catkowitej zmiennosci (sumy kwadratow) ocen AMMI(4) efektéw interakcji GL, za§ w
obrebie grup pozostaje 30,6% catkowitej zmienno$ci tych ocen efektéw interakcji GL.
Kierujac si¢ wskazaniem i przyktadem innych autorow (Casler i van Santen, 2000; de la
Vegaiin., 2001; Putto i in., 2008; Sipaseuth Basnayake i in., 2009), uznano, ze wydzielenie
5 grup odmian, wyjasniajacych okolo 70% catkowitej sumy kwadratow ocen AMMI(4)
efektow interakcji GL, jest dobrym kompromisem migdzy minimalizacja liczby grup
jednorodnych oraz ich zwigzlosci pod wzglgdem podobienstwa ksztattu reakcji plonu
odmian na srodowiska.

Grupowanie genotypow podobnych pod wzgledem funkcji reakcji plonu na srodowiska,
czyli rodzaju zdolno$ci adaptacyjnej. Grupy odmian o podobnych profilach efektow
interakcji GL dla plonu ziarna (o podobnych ksztattach reakcji plonu na §rodowiska w
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migjscowosciach) nie musza by¢ jednorodne pod wzgledem genotypowych efektow
gtéwnych ($rednich genotypowych plonu). Wynika stad, Zze odmiany w danej grupie G1-
G5 mogg by¢ istotnie zroéznicowane pod wzgledem Srednich genotypowych plonu. O
funkcji reakcji plonu danej odmiany na srodowiska decyduje zarowno ksztatt reakcji plonu
na srodowiska (genotypowy profil efektow interakcji GL), jak i $rednia genotypowa.
Zatem, w obrgbie kazdej jednorodnej grupy odmian G1-G5, wydzielono podgrupy odmian
jednorodnych pod wzgledem $rednich genotypowych dla plonu. Mozna wigc uznaé, ze
odmiany w kazdej takiej podgrupie jednorodnej maja podobne (nieistotnie zréznicowane)
funkcje reakcji plonu na §rodowiska w miejscowosciach.

Do podziatu $rednich genotypowych odmian w obrebie kazdej grupy G1-G5 na
rozlaczne podgrupy jednorodne zastosowano metodg niehierarchicznej analizy skupien,
opracowang przez Calinskiego i Corstena (1985). Wymaga ona oceny $redniego kwadratu
dla btgdu doswiadczalnego. Chociaz w niniejszych badaniach nie dysponowano taka
oceng, zastosowano wymieniong metode, stosujac kryterium intuicyjne dla okreslenia
takich podgrup.

Dla kazdej mozliwej liczby podgrup odmian / w danej grupie G1-G5, o warto$ciach od
1 do liczby odmian w tej grupie, wyznaczono optymalny podziat na / takich podgrup, aby
zmienno$¢ wewnatrzgrupowa dla $rednich genotypowych (suma kwadratow odchylen
srednich plonu odmian od $rednich podgrup) byla najmniejsza (sposrdéd wszystkich
mozliwych podziatéw na / podgrup). Wtedy zmienno$¢ migdzygrupowa opisywana przez
srednie podgrup odmian jest mozliwie najwigksza (dla podzialdéw na / podgrup)
za$ podgrupy odmian sg najbardziej jednorodne pod wzgledem $redniej genotypowe;j. Dla
kazdej mozliwej liczby podgrup w obrebie danej grupy odmian G1-G5 wyznaczono sumy
kwadratéw, $rednie kwadraty odchylen oraz odchylenia standardowe wewnatrz podgrup
dla $rednich genotypowych plonu. Te parametry sa miarami zmienno$ci srednich
genotypowych w obrebie podgrup. Im mniejsza jest wartos¢ kazdego z tych parametrow
dla danej liczby podgrup, tym wigkszy jest stopien jednorodnosci srednich genotypowych
w obrebie tych podgrup. Wewnatrzgrupowe odchylenie standardowe $rednich
genotypowych dla danej liczby podgrup informuje o doktadno$ci przyblizenia tych
srednich dla poszczegolnych odmian w podgrupach przez $rednie podgrup. Uznano, ze
takie odchylenie standardowe moze by¢ podstawa wyznaczenia liczby podgrup odmian
jednorodnych pod wzgledem $redniej plonu. W obrebie kazdej grupy odmian G1-G5
wydzielono taka liczbe podgrup jednorodnych, dla ktorych wewnatrzgrupowe odchylenie
standardowe $rednich genotypowych byto bliskie 1 dt-ha™! lub mniejsze. Oznacza to, ze
srednie genotypowe plonu ziarna w wydzielonych podgrupach réznig si¢ przecietnie od
$rednich dla podgrup o okoto 1 dt-ha™! (ok. 1,3% Sredniej ogolnej dla badanych odmian),
czyli na tyle malo, Ze intuicyjnie uznano t¢ zmienno$¢ wewngtrzgrupowa srednich
genotypowych za rezultat zmiennosci losowej efektow interakcji GLY. Wyniki
postepowania przy podziale srednich odmianowych dla plonu na r6zng liczb¢ rozlacznych
podgrup jednorodnych w obrebie kazdej grupy odmian GI1-G5, za pomoca
niehierarchicznej analizy skupien (Califiski i Corsten, 1985), przedstawiono w tabeli 4.
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Tabela 4
Miary zmiennoSci §rednich genotypowych (odmianowych) plonu ziarna pszenicy ozimej w obrebie
wydzielanych podgrup jednorodnych za pomocg niehierarchicznej analizy skupien Calinskiego
i Corstena (1985)
Measures of variation in genotypic (cultivar-specific) means for winter wheat grain yield within
homogeneous subgroups distinguished with the Calinski and Corsten’s (1985) non-hierarchical cluster

analysis
Suma kwadratéw odchylen Sredni kwadrat odchylen w Odchylenie standardowe
w obrebie podgrup odmian obrebie podgrup odmian a w obrebie podgrup odmian b
Liczba podgrup Sum of squares within Mean squares within subgroups Standard deviation within
Number of subgroups subgroups of cultivars of cultivars a subgroups of cultivars b
grupa G1
1 14,970 2,994 1,730
2¢ 4,857 0,971 0,986
3 0,312 0,062 0,250
4 0,027 0,005 0,073
5 0,000 0,000 0,000
grupa G2
1 152,450 21,779 4,667
2 34,959 4,994 2,235
3 14,501 2,072 1,439
4c 2,211 0,316 0,562
5 0,179 0,026 0,160
6 0,036 0,005 0,072
7 0,000 0,000 0,000
grupa G3
lc 3,426 1,142 1,069
2 0,746 0,249 0,499
3 0,000 0,000 0,000
grupa G4
1 30,557 6,111 2,472
2¢ 3,206 0,641 0,801
3 0,961 0,192 0,439
4 0,100 0,020 0,142
5 0,000 0,000 0,000

# lloraz sumy kwadratoéw odchylen w obre¢bie danej grupy odmian G1-G5 i liczebnosci grupy

* Ratio of the sum of square deviations within a given group of cultivars, G1-G5, and the size of the group

® Pierwiastek kwadratowy ze $redniego kwadratu odchylen w obrebie grup odmian

b Square root of the mean square deviations within the groups of cultivars

¢ Pogrubiona czcionka podano wyniki dla liczby wydzielonych podgrup odmian jednorodnych pod wzgledem srednich
genotypowych plonu

¢ Figures in bold are the results for the number of separated subgroups of cultivars homogeneous in terms of the genotypic
means of yield

Wydzielone jednorodne podgrupy odmian i ich Srednie plonu przedstawiono w tabeli 5.
Kazda podgrupa odmian jednorodnych pod wzglegdem $rednich plonu jest grupa
jednorodna pod wzgledem funkcji reakcji plonu odmian na warunki $rodowiskowe
w miejscowosciach, czyli rodzaju zdolnosci adaptacyjnej do tych Srodowisk.
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Tabela 5
Srednie genotypowe plonu ziarna dla badanych odmian pszenicy ozimej oraz jednorodnych podgrup
tych odmian w obrebie kazdej grupy G1-G5
Grain-yield genotypic means for the studied winter wheat cultivars and homogeneous subgroups
of these cultivars within each of the G1-G5 groups

. Podgrupa Sredni plon dla odmian
Grupa odmian L . , . b
G1-G5 odmian Odm}ana Sreflnlq genotypowa plonu w Podgruple .
Group of cultivars Subgyoup ?f Cultivar Grain-yield genotypic mean Meanv yield for cu}ytlvars
cultivars in subgroup
1A AND166 81,16 81,16
1B STH8659 78,56
Gl 1B Elena 78,33
1B Almari 77,79 77,61
1B Emika 75,76
2A SZD383 85,03
2A STH321 84,49 84,76
2B Kobra 82,52
G2 2B DAD619 80,90 81,35
2B CHD349 80,64
2C POB8894/91 76,71 76,71
2D Begra 70,58 70,58
3A DED315/89 82,00
G3 3A KOC2769/87 80,78 80,72
3A CHDA463 79,38
4A POB654/95 86,31
4A MOB2355/97 85,87 85,71
G4 4A Tonacja 84,95
4B POB858/94 82,00
4B Korweta 79,88 80,94
G5 5A Parada 73,98 73,98

* Odmiany zaliczone do podgrupy jednorodnej ze wzglgdu na $rednie genotypowe plonu w obrgbie danej grupy G1-G5 sa
0znaczone numerem grupy oraz ta sama litera

# Cultivars that are in the same homogeneous subgroup because of the grain-yield genotypic means within a given group,
G1-GS, are denoted by the group number and the same letter

®Sredni plon odmian zaliczonych do podgrupy jednorodnej ze wzgledu na $rednie genotypowe plonu w obrebie danej
grupy G1-G5

® Mean yield of the cultivars that are in the same homogeneous subgroup because of the grain-yield genotypic means within
a given group, G1-G5

Interpretacja rodzajow reakcji plonu jednorodnych podgrup odmian na srodowiska w
miejscowosciach, czyli rodzajéw zdolnosci ich przystosowania do zmiennych srodowisk.
Na wykresie 3 przedstawiono empiryczne funkcje reakcji plonu ziarna jednorodnych
podgrup odmian pszenicy ozimej (podanych w tabeli 5) na warunki §rodowiskowe w
badanych miejscowosciach. Funkcja srodowiskowej reakcji plonu kazdej podgrupy
odmian, oznaczona odpowiednim symbolem wzigtym z tabeli 5, zostata okre$lona przez
przyporzadkowanie poszczegdlnym miejscowosciom $rednich plonéw odmian w danej
podgrupie. Srednie plony genotypéw w danej podgrupie w okreslonym srodowisku zostaty
obliczone za pomocg sumy ocen Sredniej ogdlnej, efektu gldownego miejscowosci, Sredniej
efektow gtoéwnych dla odmian w podgrupie oraz $redniej efektow interakcji GL odmian w
podgrupie i danej miejscowosci. Miejscowosci na osi poziomej zostaly ulozone w
kolejnosci rosngcych $rednich srodowiskowych plonu (Haussmann i in., 2000; Sivapalan i
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in., 2000; Banziger i Cooper, 2001; de la Vega i in., 2001; Samonte i in., 2005; Zhang i in.,
2006 a, b; Sipaseuth Basnayake i in., 2009). Linig ciggla na rysunku 3 przedstawiono
srednig reakcje¢ plonu wszystkich odmian na warunki §rodowiskowe w miejscowos$ciach.
Linia ta powstata przez przyporzadkowanie miejscowos$ciom $rednich srodowiskowych
plonu ($rednich plonu wszystkich badanych odmian w miejscowosci).

Ponizej przedstawiono charakterystyke roznych rodzajow Srodowiskowej reakcji
plonowania wydzielonych podgrup odmian w podanych na rysunku 3, czyli rodzajow ich
zdolnosci adaptacji do zmiennych $rodowisk.
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Rys. 3. Reakcja plonu jednorodnych podgrup odmian pszenicy ozimej na warunki Srodowiskowe
w badanych miejscowosciach
Fig. 3. Yield response of homogeneous subgroups of winter wheat cultivars to environmental conditions
in the locations studied

Odmiany o szerokiej adaptacji do réznych warunkow $rodowiskowych w miejsco-
wosciach. Na podstawie rysunku 3 mozna stwierdzi¢, ktore podgrupy odmian wykazaty si¢
szerokg adaptacjg do zmiennych warunkéw §rodowiskowych w przestrzeni rolniczej kraju.
Zgodnie z ideologig przyjmowang w hodowli roslin (Allard i Bradshaw, 1964; Sivapalan i
in., 2000; Annicchiarico, 2002 a,b; Trethowan i in., 2002; Fufa i in., 2005; Samonte i in.,
2005; Sharma i in., 2007; Rodriguez i in., 2008), odmianami o szerokiej adaptacji sg
nazywane te obiekty, ktore plonujg przecietnie w latach powyzej $redniej srodowiskowej
(sredniej dla miejscowosci) w znaczacej wigkszosci miejscowosci w danym rejonie
uprawy, reprezentowanym przez badane stacje do$wiadczalne. O stopniu szerokiej
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adaptacji odmiany decyduje zaréwno czesto$¢ (prawdopodobienstwo) jej plonowania
powyzej $redniej sSrodowiskowej, jak 1 wielko$¢ tej przewagi plonu.

Szeroka adaptacj¢ wykazaty odmiany zaliczone do podgrup z najwyzszymi Srednimi
plonami w obrgbie grup Gl, G2 i G4, w ktorych znajduja si¢ odmiany plonujace
umiarkowanie stabilnie (rys. 3). Odmiany w podgrupie 4A (POB654/95, MOB2355/97 i
Tonacja), wyhodowane w roku 2001 i 2004, plonowaty powyzej Sredniej Srodowiskowe;j
w 14 sposrod 15 badanych miejscowosci. Ich plon byt najwyzszy (lub rowny z innymi
podgrupami odmian) w 10 z 15 miejscowosci, wyrazniej przewazajac nad innymi
odmianami w miejscowosciach o niskim potencjale plonowania. Zatem podgrupa 4A
zawiera odmiany o wysokim stopniu szerokiej adaptacji, ktore moga by¢ zalecane do
roznorodnych srodowisk w przestrzeni rolniczej Polski, reprezentowanej przez stacje
doswiadczalne (z wylgczeniem obszaru Polski poétnocno-zachodniej i péocno-wschod-
niej).

Odmiany w podgrupie 2A (SZD383 i STH321), wyhodowane w roku 2002 i 2003,
plonowaly w kazdej miejscowosci powyzej $Sredniej srodowiskowej, za$ najwyzej w 4
srodowiskach, przy czym czgsto byly na drugim miejscu (8 razy), niewiele ustepujac
odmianom w grupie najwyzej plonujgcych w danej miejscowosci. Odmiany w podgrupie
2A wyrdzniaja sie rowniez wysokim stopniem szerokiej adaptacji.

Odmiana w jednoelementowej grupie 1A, wyhodowana w roku 1994, plonowata w 12
miejscowosciach powyzej Sredniej Srodowiskowej, ale jej przewaga byla znacznie
mniejsza, niz dla odmian z podgrup 4A i 2A. Ponizej $redniej srodowiskowej plonowata
ona w miejscowosciach OLH, DAD (miejscowosci o najnizszym potencjale plonowania) i
ULC (miejscowos¢ o przecietnym potencjale plonowania), ktore sg potozone na podobnej
szerokos$ci geograficznej w potudniowym pasie Polski i na réznej dtugosci geograficznej
(zblizong szeroko$¢ geograficzng ma miejscowos¢ KOC, w ktorej $redni plon tego
genotypu nieznacznie tylko przekroczyt srednig srodowiskowa).

Odmiany z podgrupy 4B (POB858/94 i Korweta), wyhodowane w roku 1997 i 2000,
plonowaly powyzej §redniej srodowiskowej w 11 miejscowosciach z przewaga podobna
jak dla rodu AND166 z grupy 1A. Tylko w miejscowosci DED $redni plon tej podgrupy
odmian okazal si¢ znaczaco nizszy od $redniej srodowiskowej (réznica wyniosta 5,26
dt-ha!). Zatem mozna uzna¢, ze odmiany w podgrupach 1A i 4B s3 obiektami o podobnym
stopniu szerokiej adaptacji.

Réwniez odmiany z podgrupy 2B (DAD619, CHD349 i Kobra), wyhodowane w roku
1992 12002, plonowaty powyzej $redniej srodowiskowej w 9 z 15 miejscowosci, plonujac
w 4 miejscowosciach tuz ponizej $redniej Srodowiskowej (rdznica nie przekraczata 0,7
dt-ha!). Dlatego odmiany z podgrupy 2B uznano za posiadajace stosunkowo mniejszy
stopien szerokiej adaptacji niz odmiany w podgrupach 1A i 4B.

Odmiany o najwickszym stopniu szerokiej adaptacji, zwlaszcza z podgrup 2A 1 4A,
moga by¢ dobrymi wzorcami, ktéore mozna proponowa¢ do serii doswiadczen
przedrejestrowych w kolejnych latach testowania odmian (rodow) pszenicy ozimej
(Samonte 1 in., 2005). Wérdod tych proponowanych dobrych wzorcéw znajduje si¢ takze
nowoczesna odmiana Tonacja z 2001 roku.
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Odmiany o waskiej adaptacji. Rysunek 3 jest takze zrodlem informacji o waskiej
(specyficznej) adaptacji niektorych odmian. Odmiany z podgrupy 3A (DED315/89,
KOC2769/87 i CHD463), wyhodowane w latach 1993—1996, plonowaty powyzej $redniej
srodowiskowej w pieciu miejscowosciach o wysokim 1 przecigtnie wysokim $rednim
plonie, za$§ najwyzej tylko w trzech miejscowosciach o wysokim $rednim plonie.
W warunkach mniej urodzajnych odmiany te plonowaty ponizej sredniej srodowiskowe;.
Mozna je okresli¢ jako odmiany intensywne, czyli przystosowane relatywnie lepiej do
bardziej urodzajnych warunkéw S$rodowiskowych (gtownie glebowych). Ich duza
niestabilno$¢ plonowania i przez to mala przewidywalnos¢ sprawia, ze sg to odmiany
zalecane tylko do specyficznych $rodowisk (o warunkach podobnych jak w miejsco-
wosciach DED, SMH czy MIB), w ktorych ich przewaga plonowania nad S$rednig
srodowiskowga byta bardzo znaczaca.

Odmiany relatywnie Zle przystosowane do badanych warunkow Polski. Przyktadem
odmian relatywnie Zle przystosowanych do warunkow Polski reprezentowanych przez
rozpatrywane stacje do$wiadczane jest odmiana Begra z podgrupy 2D, wyhodowana
w 1982 roku. Plonowala ona najstabiej prawie we wszystkich miejscowosciach, zawsze
znaczgco ponizej S$rednich srodowiskowych rozpatrywanych miejscowosci. Takze
odmiana testowana POB8894/91 z podgrupy 2C, wyhodowana w 1999 roku, plonowata
wyraznie ponizej srednich srodowiskowych w kazdej miejscowosci (tylko w miejscowosci
DAD przekroczyta nieznacznie Srednia srodowiskowa), cho¢ wyzej niz Begra.

Odmiany z podgrupy 1B (Elena, Almari, Emika wyhodowane w latach 1985—-1995 oraz
STH8659 wyhodowana w roku 1997) plonowaly stabilnie, ale ponizej (stosunkowo
niewiele) Sredniej srodowiskowej w kazdej miejscowosci.

Odmiana Parada (jednoelementowa grupa 5A) wykazata relatywnie wysoki plon tylko
w miejscowosci SOD, nizszy jednak od $redniego plonu podgrupy genotypdw o szerokiej
adaptacji 4A, natomiast w pozostatych miejscowosciach plonowata znaczaco ponizej ich
$rednich.

PODSUMOWANIE I WNIOSKI

Podsumowujac wyniki badan nad reakcja plonu rozpatrywanych odmian pszenicy
ozimej na zmienne warunki §rodowiskowe w szerokiej skali przestrzennej i czasowej,
stwierdzono, ze wszystkie odmiany nowoczesne, wyhodowane w Polsce w latach 2000—
2004, odznaczajg si¢ szeroka adaptacjg (duzym stopniem szerokiej adaptacji). Takiej
wlasnosci rolniczej nie stwierdzono u odmian starych i posrednich wiekowo, z wyjatkiem
odmiany AND166, wyhodowanej w roku 1994. Wigkszos¢ starych i posrednich wiekowo
odmian byla relatywne Zle przystosowana do badanych warunkoéw srodowiskowych w
przestrzeni kraju, na co wykazuje ich wzglednie (w stosunku do innych badanych odmian)
niskie lub bardzo niskie plonowanie we wszystkich stacjach do§wiadczalnych. Oznacza to,
ze nowoczesne polskie odmiany pszenicy ozimej s3 bardziej produktywne (plonujace) od
starych odmian nie tylko w urodzajnych warunkach, ale tez mniej sprzyjajacych. Podobne
wlasnosci majg takze niektére nowe odmiany pszenicy wyhodowane w krajach
europejskich i innych (Austin, 1999; Brancourt-Hulmel i in., 2003; Fufa i in., 2005).
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Uzyskane wyniki badan sg §wiadectwem osiggnigtego postepu genetycznego w Polsce
pod wzgledem $redniego plonowania odmian pszenicy ozimej w warunkach krajowych i
stabilnosci plonowania w okresie 23 lat (1982-2004), co zadecydowato o poprawie stopnia
szerokiej adaptacji nowych odmian, podobnie jak to si¢ stato w innych krajach na §wiecie
(Trethowan i in., 2002; Brancourt-Hulmel i in., 2003; Fufa i in., 2005; Sharma i in., 2007).

Metoda tacznej analizy AMMI 1 skupien, z jej modyfikacjami i uzupetnieniami
specyficznymi dla danych niekompletnych, zastosowana na danych z niekompletnej
wielokrotnej 1 wieloletniej serii do§wiadczen przedrejestrowych z pszenicg 0zima okazala
si¢ efektywna do badania rodzajow $redniej wieloletniej reakcji plonu odmian na warunki
srodowiskowe w miejscowosciach, rozlokowanych na wigkszos$ci obszaru Polski. Przez to,
zastosowana metodyka statystyczna pozwolita okresli¢ rézne rodzaje wspomnianej
srodowiskowej reakcji plonu odmian, opisujace rodzaje ich adaptacji w przestrzeni kraju.
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Ocena efektu stymulacji laserowej nasion
pszenicy w zaleznosci od ich wilgotnoscis*

Estimation of laser stimulation effect on wheat seedlings depending
on grain moisture

Materiat do badan stanowity dwie odmiany pszenicy: Kobra — forma ozima, i Olimpia — forma
jara. Doswiadczenie dwuczynnikowe laboratoryjne prowadzono na walkach Kiinzla w kabinie
kietkowniczej. Celem pracy byla ocena cech morfologicznych: dlugosci korzeni zarodkowych,
koleoptyli i pierwszego liscia siewek uzyskanych z poszczegdlnych wariantow. Pierwszy czynnik
stanowity zréznicowane dawki $wiatta lasera potprzewodnikowego, drugim byly czasy pecznienia
ziarniakow, oceniano rowniez interakcje dawka x dilugos¢ imbibicji. Otrzymane wyniki poddano
analizie statystycznej. Bardziej podatng forma na zastosowane czynniki okazala si¢ pszenica ozima
Kobra niz forma jara Olimpia. Na uzyskane efekty stymulacji cech morfologicznych siewek, istotny
wplyw wywarly zardwno dawka $wiatta laserowego jak i dlugos¢ imbibicji.

Stowa kluczowe: cechy morfologiczne siewek, pszenica jara, pszenica ozima, $wiatto laserowe

Seeds of two cultivars of common wheat were subjected to four doses of semiconductor laser light
after imbibition lasting 0, 30, 60, 90 or 120 min. Lengths of radicle, coleoptile and first leaf were
measured as the variables. Significant effects on length of the seedling organs were found for cultivars,
laser radiation doses and the imbibition times, as well as for interactions between the studied factors.
The winter cultivar Kobra proved to be more susceptible to the treatments than the spring cultivar
Olimpia.

Key words: laser light, seedling morphology, spring wheat, winter wheat
WSTEP

Nieliczne dojrzate nasiona sg zdolne do kietkowania bezposrednio po zbiorach. Jedng
z przyczyn spoczynku nasion, obok $wiatta, temperatury i inhibitorow jest zmniejszenie
zawartos$ci wody ponizej 10% s.m., co ma miejsce podczas koncowych etapow dojrze-
wania. Spoczynek wzgledny, przyczyng ktorego byto niewystarczajace uwodnienie uste-
puje w czasie imbibicji nasienia (Kopcewicz i Lewak, 2002). Istotny wplyw na kietkowanie
i wschody oraz wzrost i rozwoj roslin ma zwigkszenie uwilgotnienia nasion przed ich

* Praca naukowa finansowana ze srodkow na nauke w latach 2005-2008 jako projekt badawczy nr 2PO6R 062 29
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wysiewem. Proces kietkowania zwigzany jest z pobieraniem wody przez nasiona, ktore
wchlaniajgc wode pecznieja, a uwodnienie lupiny nasiennej zwigksza jej zdolnosé
przepuszczania tlenu niezb¢dnego do oddychania zarodka. Jednoczesnie uwodnienie
protoplastow komorek nasienia powoduje aktywacje uktadow enzymatycznych, ktora
umozliwia wyksztalcenie si¢ korzonka zarodkowego (Pietruszewski, 1999). Podczas
hydratacyjnego kondycjonowania nasion nastepuje indukcja wczesnych etapow
kietkowania. Nasiona poddane wstepnej hydratacji na ogot szybciej i rownomierniej
kietkuja (Gorecki i Grzesiuk, 1994). Efektem pobudzania nasion rzepaku, pszenicy ozimej
i jeczmienia jarego, polegajacego na ich kontrolowanym uwodnieniu jest skrocenie czasu
kietkowania i przyspieszenie wschodow ro$lin (Podlaski, 1992, 1994).

Swiatlo laserowe, jedna z metod uszlachetniania nasion, jest czynnikiem fizycznym,
ktéry nie powoduje niekorzystnych zmian w $rodowisku przyrodniczym (Pabis, 2000).
Stwierdzono, ze promieniowanie laserowe ma korzystny wplyw na jako$¢ materialu
siewnego 1 cechy siewek, przyspieszajac kietkowanie nasion i wczesne fazy rozwojowe
roslin (Dziamba i Koper, 1992; Drozd i Szajsner, 1999; Szajsner, 2003).

Nasiona zbyt wysuszone sg niewrazliwe na dziatanie $wiatta lub ich wrazliwos$¢ jest
bardzo mata. Podczas pecznienia wrazliwo$¢ ta wzrasta, osigga maksimum i ponownie
stabnie (cyt. za Grzesiuk, 1967).

Celem pracy bylta ocena wptywu réznego uwilgotnienia ziarniakdw pszenicy na ujaw-
nienie si¢ efektu przedsiewnej biostymulacji laserowe;.

MATERIAL I METODY

Materiat do badan stanowita pszenica ozima odmiany Kobra o warto$ci technologicznej
klasy B — chlebowa oraz pszenica jara odmiany Olimpia — grupa jako$ciowa A.
Dos$wiadczenia laboratoryjne dwuczynnikowe zatozono metoda serii niezaleznych w
trzech powtoérzeniach stosujgc walki Kiinzla, jeden watek stanowil jedno powtorzenie.
Walki zostaly umieszczone w komorze kietkowniczej, w statej temperaturze i wilgotno$ci.
Po 12 dniach oceniano cechy morfologiczne: dlugos¢ korzeni zarodkowych, koleoptyli i
pierwszego liScia otrzymanych siewek. Pierwszym czynnikiem do$wiadczenia byty dawki
promieniowania lasera pétprzewodnikowego o mocy 200 mW, a drugim czasy pgcznienia
nasion. Zastosowano cztery zroznicowane dawki (jedno — Dy, trzy — Ds, pigcio — Ds i
siedmiokrotne — D7 naswietlanie dawka podstawowa) oraz wariant kontrolny (bez
naswietlania). Czas imbibicji — pe¢cznienia, czyli intensywnego pobieranie wody przez
koloidy nasienia rosliny w pierwszej fazie kietkowania, co prowadzi do zwigkszenia jego
$wiezej masy i objetosci (proces fizyczny, bez udziatu enzymow) wynosit t1-30, 2 - 60, t3
- 901 t4 - 120 minut oraz wariant kontrolny t0 — bez moczenia. Otrzymane wyniki, ktore
sg $rednig z pomiaréw cech morfologicznych 30 siewek opracowano statystycznie stosujgc
test F, a w przypadku wystgpienia istotnych réznic test Duncana. W celu wybrania
optymalnej kombinacji w stosunku do kontroli zastosowano test t-Studenta.
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WYNIKI I DYSKUSJA

Dotychczas w literaturze wystepuja nieliczne prace dotyczace prob potaczenia czynnikdéw
uszlachetniajagcych materiat siewny, jakimi s promieniowanie laserowe i przedsiewne
zwigkszanie wilgotnosci nasion. Przeprowadzona analiza wariancji dla dlugosci korzeni
zarodkowych pszenicy ozimej odmiany Kobra wykazata istotne zrdéznicowanie dhugosci
imbibicji oraz ich interakcj¢ z dawkami $wiatla laserowego. W poroéwnaniu z wariantem
kontrolnym (t0) dtugo$¢ imbibicji ziarniakow istotnie, stymulujaco wpltyneta na korzenie
zarodkowe. Grupe o najwyzszych wartos$ciach stanowily dtugosci korzeni otrzymanych po
czasie imbibicji ziarniakow przez 60 (12) 1 120 minut (t4) (tab. 1). Interakcja dawek z czasami
wykazata przynalezno$§¢ wariantu kontrolnego, dla kazdej zastosowanej dawki $wiatta
laserowego, do grupy jednorodnej o nizszych lub najnizszych wartosciach. Poréwnujac $rednie
dla interakcji na poziomie czaséw pecznienia stwierdzono istotne zroznicowanie tylko dla t0 1
tl, przy czym korzenie wytworzone przez nasiona kontrolne, w obu tych wariantach nalezaty
do grupy o nizszych wartosciach tej cechy (tab. 2).

Tabela 1

Grupy jednorodne dla $rednich czaséw imbibicji nasion — cechy morfologiczne siewek pszenicy ozimej
odmiany Kobra

Homogeneous groups for time of grain imbibition — morphological characters of winter wheat cultivar
Kobra seedlings

Dhugos¢ (mm) — Length (mm)

T?;isolfr‘n;ﬁfjiln?;%ﬁﬁ;n korzen za.rodkowy koleoptyl pierwszy lis¢
radicle coleoptile first leaf
t0 191,1 D 475 C 227,9 B
tl 230,6 B C 52,1 B 2326 A B
2 247,1 A 59,1 A 2373 A
t3 221,8 C 51,4 B 2356 A B
t4 239,1 A B 51,6 B 240,6 A
NIR — LSD 11,5 24 7,6

A, B, C, D — Grupy jednorodne dla cech morfologicznych siewek
A, B, C, D — Homogeneous groups for seedlings morphological characters

Tabela 2
Grupy jednorodne dla dlugosci korzeni zarodkowych pszenicy ozimej odmiany Kobra — interakcja
Homogeneous groups for radicle length of winter wheat cultivar Kobra — interaction

Czas
imbibicji
nasion Kontrola
Time of Control D D; D; D
grain
imbibition
t0 161,1 Cd 2037A B ¢ 18406 B Cc¢ 1938A B ¢ 2125 A b
tl 223,8 Bb ¢ 233,1A a Bb 232,7A a Bb 2523 A a 211,1 Bb
2 2446 A b 2539A a 245,7A a 246,1 A a 2454 A a
3 2164 A [ 220,5 A b ¢ 217,0A b 2186 A b ¢ 236,7A a b
t4 2548A a 2386Aa b 2297Aa b 2380A a b 2344 A a b
NIR —LSD 25,5

A,B,C — Grupy jednorodne dla czasow, Homogeneous groups for times
a, b, ¢ — Grupy jednorodne dla dawek, Homogeneous group for doses
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Dla pszenicy jarej odmiany Olimpia przeprowadzona analiza wariancji nie wykazata
istotnego zroéznicowania dla badanych zmiennosci. Podobne wyniki otrzymano w pracy
nad odmiang pszenicy jarej Helia. Przeprowadzona analiza wariancji dla dtugos$ci korzeni
zarodkowych wykazata istotng interakcje dawek $wiatla lasera z czasami pegcznienia,
najwyzszy efekt osiggnig¢to po dwukrotnym na$wietlaniu nasion (Szajsner i in., 2004).

Tabela 3
Grupy jednorodne dla dlugosci koleoptyla pszenicy ozimej odmiany Kobra (mm) — interakcja
Homogeneous groups for coleoptile length of winter wheat cultivar Kobra (mm) — interaction

Czas
imbibicji
nasion Kontrola
Time of Control D D; Ds Dy
grain
imbibitiong
t0 47,6 A b 47,1 A b 47,1 A b 478A b 479 A b
tl 48,7 Bb 49,1 B b 50,3 Bb 509 Bb 61,5Aa
2 49,5 b D 56,7 a C 6622 Aa 599a B C 63,1 Aa B
3 50,1 Bb 49,4 B b 48,4 Bb 49,2 Bb 59,6 Aa
t4 60,3 Aa 48,0 B b 50,2 Bb 51,1 Bb 48, Bb
NIR — LSD 54

A,B,C — Grupy jednorodne dla czasow, Homogeneous groups for the times
a, b, ¢ — Grupy jednorodne dla dawek, Homogeneous groups for the doses

Dla dlugosci koleoptyla zar6wno w przypadku odmiany Kobra jak i Olimpia otrzymano
istotne zroznicowanie dawek $wiatta lasera, czasOw pecznienia oraz interakcje (dawka
promieniowania X dtugo$¢ imbibicji). U odmiany Kobra istotne wydtuzenie koleoptyla
otrzymano po zastosowaniu dawki D7 (56,2mm) w stosunku do kontroli (51,2mm),
natomiast odmiana Olimpia zareagowata wydtuzeniem koleoptyla po zastosowaniu dawki
Ds (tab. 4). Dlugosci koleoptyli odmiany Kobra, utworzyly trzy grupy jednorodne dla
réznych czaséw imbibicji, wariant kontrolny (bez moczenia) stanowit trzecig grupg o
najnizszych warto$ciach tej cechy (tab. 1). Dla odmiany Olimpia réwniez uzyskano trzy
grupy, lecz efekt stymulacji otrzymano tylko po zastosowaniu czasu t3 (tab. 5). Rozpatrujac
wyniki otrzymane dla interakcji mozna stwierdziC, ze najefektywniejszy okazat si¢ czas
pecznienia nasion t2. Dla kazdej dawki z wyjatkiem wariantu kontrolnego, dlugosci
koleoptyli otrzymane po jego zastosowaniu nalezaly do grupy o istotnie wyzszych
warto$ciach. Poréwnujgc $rednie na poziomie czasOw pecznienia ziarniakow, mozna
zaobserwowac brak wplywu dawek dla czasu t0, dla pozostatych czasow najlepsze wyniki
osiagnigto stosujac dawke D; (tab. 3). U pszenicy jarej odmiany Olimpia efekt
wspotdziatania czasow pecznienia ziarniakow z ich naswietlaniem byl mniejszy. Istotny
wplyw obserwowano tylko dla czasu t2 (stymulacja po Ds i D7) i t3 — stymulacja po
zastosowaniu dawek Ds i D; (tab. 6). We wczesniejszych badaniach wlasnych Szajsner
(2003) porownujac reakcje roznych form pszenicy na biostymulacj¢ laserowa stwierdzita
wicksza wrazliwo$¢ na promienie laserowe pszenicy ozimej niz jare;j.
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Tabela 4
Grupy jednorodne dla dawek — dlugo$¢ koleoptyli i siewek odmiany pszenicy jarej Olimpia (mm)
Homogeneous groups for the doses — coleoptile and seedlings length of spring wheat Olimpia (mm)

Dawka promieniowania Dlugo$¢ (mm) — Length (mm)
Dose of radiation koleoptyl — coleoptile pierwszy lis¢ — first leaf
Kontrola — Control 41,8 B 161,8 B
D, 43,0 A B 160,7 B
Ds 41,9 B 168,3 A B
Ds 44,5 A 1714 A
D; 43,1 A B 168,1 A B
NIR —LSD 1,9 8,7
A,B,C — Grupy jednorodne dla cech morfologicznych siewek
A,B,C — Homogeneous groups for seedlings morphological characters
Tabela 5
Grupy jednorodne dla Srednich czasow imbibicji nasion pszenicy jarej odmiany Olimpia —dlugos$¢
koleoptyla i siewki
Homogeneous groups for time of grain imbibition for the cultivar Olimpia — coleoptile and seedlings
length
Czas moczenia nasion Dlugo$¢ (mm) — Length (mm)
Time of grain wetting koleoptyl — coleoptile pierwszy lis¢ — first leaf
t0 42,7 B 163,7 B
tl 40,7 B 166,6 A B
2 42,7 B 160,5 B
t3 50,1 A 174,7 A
t4 38,2 C 166,5 A B
NIR — LSD 1,9 8,7
A,B,C — Grupy jednorodne dla cech morfologicznych siewek
A,B,C — Homogeneous groups for seedlings morphological characters
Tabela 6

Grupy jednorodne dla dlugosci koleoptyla pszenicy jarej odmiany Olimpia (mm) — interakcja
Homogeneous groups for coleoptile length of spring cultivar Olimpia (mm) — interaction

Czas
imbibicji
nasion Kontrola
Time of Control D D; D; Dy
grain
imbibition
t0 455Aa 426 A Bb ¢ 41,1 A Bb ¢ 40,3B b 438Aa Bb
tl 426Aa b 38,8 A ¢ d 395A b ¢ 398A b 42,6 A b
t2 36,5 B ¢ 441ABbD 438Aa Bb 445 A b 446 Aa b
t3 45,5a C 519a B 47,7 a B C 574Aa 479 a B C
t4 389 A b ¢ 376A d 375A ¢ 404 A b 36,8 A [
NIR — LSD 4.4

A,B,C — Grupy jednorodne dla czaséw, Homogeneous groups for the times
a, b, ¢ — Grupy jednorodne dla dawek, Homogeneous groups for the doses

Wedtug Podle$nego (2000) istotny wptyw na proces kietkowania oraz wzrost i rozwaj
roslin, oprocz czynnikéw pogodowych, moze mie¢ wilgotnos¢ poczatkowa naswietlanych
nasion. Badania wtasne potwierdzajg wyniki uzyskane przez Podlesnego. Na podstawie
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pomiaru dtugos$ci pierwszego liscia siewek wytworzonych przez odmian¢ Kobra wykazano
istotny wplyw jedynie zastosowanych czaséw pecznienia ziarniakéw, stymulacja wystapita
po zastosowaniu t4 i t2 w stosunku do kontroli (bez moczenia)- tab. 1. U pszenicy jarej
odmiany Olimpia przeprowadzona analiza wariancji wykazata istotne zrdznicowanie
dawek, czasow oraz interakcje dawek $wiatta lasera z czasami pecznienia. Przedsiewne
naswietlanie ziarniakow promieniami lasera dawka Ds wywotalo stymulacje dlugosci
pierwszego liScia (tab. 4). Najefektywniejszy sposrod zastosowanych czasow pgcznienia
okazat si¢ t3 powodujac stymulacj¢ dtugosci liscia o 10,9 mm w stosunku do kontroli (tab.
5). Stwierdzona interakcja wykazata, ze tylko dla dawki Ds zastosowany czas pecznienia
ziarniakow réwny 60 minut wywotal stymulacje dtugosci licia w poréwnaniu z kontrolg.
Porownanie srednich dlugosci liscia na poziomie czaséw imbibicji pozwolito stwierdzi¢
istotny wplyw dawki D71 Ds dla czasu t1 oraz dawki Ds dla czasu t2 (tab. 7).

Tabela 7
Grupy jednorodne dla dlugosci pierwszego liscia pszenicy jarej odmiany Olimpia (mm) — interakcja
Homogeneous groups for first leaf length of spring wheat cultivar Olimpia (mm) — interaction

Czas
imbibicji
nasion Kontrola
Time of Control Dy D; D; Dy
grain
imbibition
t0 1689A ab 1604 Aa b 168,7 A a b 1552 A b 1654 A a
tl 147,8 Bb ¢ 1494 Bb 167,0 A a Bb 1723 Aa b 180,3 Aa
2 144,3 B ¢ 1521 Bb 1650 Aa Bb 1815Aa 159,6a B
3 1704 A a 177,6 A a 1809 A a 173,6 Aa b 170,7 A a
t4 1700A a 164,0Aa b 159,8 A b 1743 Aa b 164,5A a
NIR —LSD 16,4

A,B,C — Grupy jednorodne dla czasow, Homogeneous groups for the times
a, b, ¢ — Grupy jednorodne dla dawek, Homogeneous groups for the doses

Lipski (2001), w swych badaniach nad biostymulacjg laserowg kukurydzy w zaleznosci
od stopnia uwilgotnienia nasion, takze stwierdzit wigksza skuteczno$¢ oddziatywania
promieniowania laserowego na nasiona, w ktorych podwyzszona wilgotnos$¢ sprzyja
rozpoczeciu procesow fizjologicznych.

Dla odmiany Kobra poréwnanie $rednich wartosci, dla zastosowanych kombinacji 1
kontroli, testem t Studenta pozwolitlo wykaza¢ stymulujacy wptyw, na dtugos¢ korzeni
zarodkowych, wszystkich zastosowanych wariantow (potaczenie dawek $wiatta z czasami
pecznienia ziarniakoéw) z wyjatkiem kombinacji nasion nie poddanych imbibicji i
naswietlonych dawka Djs (rys. 1).
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Rys. 1. Porownanie Srednich dla dlugos$ci korzenia zarodkowego pszenicy ozimej odmiany Kobra
w stosunku do kontroli (t0K=161,1 mm) testem t -Studenta
Fig. 1. Comparison for means of radicle length of winter wheat cultivar Kobra with control (t0K=161.1
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Rys. 2. Por6wnanie $rednich dla dlugosci koleoptyla pszenicy ozimej odmiany Kobra w stosunku do

kontroli (t0K= 47,6 mm) testem t -Studenta

Fig. 2. Comparison for means of coleoptile length of winter wheat cultivar Kobra with control (t0K=

47.6 mm) t -Studenta test
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Fig. 3. Comparison for means of coleoptile length of spring wheat cultivar Olimpia with control (t0K=
45.5 mm) t -Studenta test
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168,9 mm) t -Studenta test

114



Hanna Szajsner

Dla dtugosci koleoptyla otrzymano siedem wariantow lepszych od kontroli, przy czym
najwyzszy efekt stymulacji (66,2 mm) otrzymano po zastosowaniu t2D; — czyli moczenia
przez 60 minut w potaczeniu z trzykrotnym naswietlaniem, w porownaniu z kontrolg (47,6
mm) — rys.2. Dla pszenicy jarej odmiany Olimpia stymulacj¢ uzyskano w kombinacjach
t3D: (51,9 mm) i t3Ds (57,4 mm) poréwnujac z kontrolg — 45,5 mm (rys. 3). Dlugos¢
pierwszego liscia u odmiany Olimpia wykazata jedynie efekt redukcji po zastosowaniu
kombinacji t1K, t1D; oraz t2K (rys. 4).

WNIOSKI

1. Reakcja ziarniakdw zard6wno pszenicy ozimej, jak i jarej na rownoczesne zastosowanie
roznych czas6w imbibicji 1 promieniowania laserowego byla zroéznicowana w
zaleznosci od kombinacji dawki promieniowania laserowego i czasu pgcznienia nasion.

2. Istotny stymulujacy wplyw zastosowania kombinacji dwoch czynnikéw uszlachetnia-
jacych stwierdzono dla odmiany Kobra w odniesieniu do dlugosci korzenia
zarodkowego i koleoptyla. Zastosowanie testu t-Studenta pozwolito stwierdzi¢, ze dla
dhugosci korzenia zarodkowego u odmiany Kobra, stymulujace okazaly si¢ wszystkie
warianty z wyjatkiem tOD3. Natomiast dla dlugosci koeoptyla najkorzystniejsze
okazaty si¢ warianty polaczenia réznych dawek promieniowania laserowego z czasem
imbibicji rownym 60 minut.

3. Pszenica jara odmiany Olimpia zareagowata wydluzeniem koleoptyla jedynie po
zastosowaniu dwoch kombinacji: czas imbibicji wynoszacy 90 minut i naswietlania
jedno- (t3D1) oraz pigciokrotnego (t3D5).

4. Forma ozima pszenicy — odmiana Kobra, wykazata wigkszag podatno$¢ na
zastosowane polaczenie uwadniania i naswietlania ziarniakéw niz forma jara —
odmiana Olimpia.
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Genetic differentiation of some utility traits of spring durum wheat

W latach 2002-2005 przeprowadzono doswiadczenia z 20 liniami Triticum durum Desf.,
wyselekcjonowanymi z kilku kombinacji krzyzowan. Do$wiadczenie zatozono w GD Czestawice k.
Natgczowa w uktadzie losowanych blokow w trzech powtoérzeniach. Powierzchnia poletek wynosita
2 m?. Wzorcem byla pszenica zwyczajna cv. Torka. Przedmiotem obserwacji i pomiar6w byty
nastepujace cechy: porazenie roslin chorobami i odporno$¢ na wyleganie, dtugos¢ okresu wegetacji,
wysokos¢ roslin, dtugos¢ osadki ktosowej i liczba ktoskow w klosie, zbitos¢ ktosa, liczba i masa ziaren
z klosa, masa 1000 ziaren, masa hektolitra, zawarto$¢ biatka ogdétem w ziarnie. Otrzymane dane
opracowano statystycznie analizg wariancji, a najmniejsze istotne réznice obliczono wg Tukeya przy
poziomie istotnosci o = 0,05. Obliczono réwniez wspotczynniki zmiennosci fenotypowej
i wspotczynniki korelacji pomiedzy analizowanymi cechami ilo$ciowymi. Stwierdzono do$¢ duze
zréznicowanie badanych linii pod wzgledem analizowanych cech. Linie pszenicy twardej odznaczaty
si¢ krotszym okresem wegetacji, krotszym i bardziej zbitym klosem oraz mniejsza liczba ziaren w
ktosie w poréwnaniu do pszenicy zwyczajnej. Natomiast wigkszo$¢ badanych linii miata wyzsza mas¢
ziaren z klosa i MTZ oraz wyzsza zawarto$¢ biatka w ziarnie od odmiany Torka. Plon z m? byt dla
wszystkich linii 7" durum istotnie nizszy od wzorca, przy czym trzy linie miaty do$¢ zadawalajacy plon
ziarna, na poziomie 70% cv. Torka. Plon ziarna byt istotnie dodatnio skorelowany jedynie ze zbito$cia
klosa i masg ziaren z ktosa. Korelacje z pozostatymi cechami sg nieistotne.

Stowa kluczowe: pszenica twarda, jako$¢ ziarna, plon

Experiments with 20 Triticum durum Desf. lines selected from several crossbreeding combinations
were carried out in the years 2002—-2005. The experiment was set in the Experiment Farm Czestawice
near Naleczow, in randomized blocks design in three replications. Each plot was of 2 m? area. Common
wheat (Torka cv.) was the standard. The following traits were observed and measured: disease
infestation, resistance to lodging, vegetation period length, plant height, rachis length, number of
spikelets in ear, ear density, number and weight of grains per ear, 1000 grain weight, test weight and
total protein content in grain. The data were statistically processed by means of variance analysis, and
the least significant differences were calculated using Tukey’s test at the significance level o = 0.05.
Phenotypic variability coefficients and correlation coefficients between the analyzed quantitative traits
were also calculated. A remarkable differentiation of the studied lines in reference to the analyzed traits
was observed. The durum wheat lines were distinguished by shorter vegetation period, shorter and
denser ear, as well as lower number of grains per ear as compared to common wheat. Majority of studied
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lines had higher weight of grains per ear, higher 1000 grain weight, and higher protein content in grain
than the Torka cv. for all 7. durum lines yield per 1 m? was significantly lower than that of the standard;
however, three lines achieved quite satisfactory grain yields (70% of Torka cv.). Grain yield was
significantly positively correlated only with ear density and grain weight per ear. Correlations with
other traits appeared to be insignificant.

Key words: durum wheat, grain quality, yield

WSTEP

Produkcja makaronu w Polsce oparta jest w znacznym stopniu na importowangj
pszenicy twardej. Dotyczy to szczegodlnie duzych i $rednich wytworni makaronow, ktore
chcgce sprostaé kryteriom jakosci musza do produkcji uzywac ziarna 7. durum. Do Polski
importuje si¢ kazdego roku z Ameryki, Azji czy krajow europejskich znaczne ilo$ci ziarna
tego gatunku. Jest to import do$¢ kosztowny, dlatego tez wzrasta zainteresowanie uprawag
pszenicy twardej w kraju. W niektorych osrodkach hodowlanych podjeto wigc prace
majace na celu otrzymanie rodzimych odmian 7. durum. Niezbedne jest przy tym
dysponowanie materialem o szerokiej zmiennosci genetycznej, umozliwiajacej wybor
interesujacych form dla krajowego programu hodowli. Przebadanie tych form pod
wzgledem warto$ci réznych cech w warunkach glebowo-klimatycznych naszego kraju jest
niezmiernie istotne, gdyz zakres produktywnos$ci genotypow jest w znacznym stopniu
determinowany przez warunki srodowiskowe.

Celem niniejszej pracy jest ocena zmiennosci niektorych cech uzytkowych wyse-
lekcjonowanych linii pszenicy twardej w warunkach Lubelszczyzny.

MATERIAL I METODY

Materiat badawczy stanowito 20 nowych linii T.durum otrzymanych w Instytucie
Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin UP w Lublinie. Wzorcem byla pszenica
zwyczajna cv. Torka. Do$wiadczenie przeprowadzono w GD Czestawie k. Nalgczowa
w latach 2002-2005 w uktadzie losowanych blokow w trzech powtérzeniach. Siew
wykonano recznie na poletkach o powierzchni 2 m?. Rozstawa roslin w rzedzie ok. 1,5-2,0
cm, odleglo$¢ miedzy rzedami 20 cm. Stanowisko i nawozenie bylo jednakowe we
wszystkich latach badan. Nie stosowano zadnych zabiegéw chemicznych, z wyjatkiem
oprysku na chwasty.

Przedmiotem badan i obserwacji byly nastepujace cechy: porazenie roslin chorobami
i odpornos¢ na wyleganie, dlugos¢ okresu wegetacji, wysokos$¢ roslin, dtugos¢ osadki
ktosowej i liczba ktoskow w klosie, zbitos¢ klosa, liczba i masa ziaren z ktosa, MTZ, masa
hektolitra, zawarto$¢ biatka ogdtem oraz plon z 1 m? Ocen¢ wylegania i zdrowotnosci
ro$lin przeprowadzono wg COBORU w skali 9-stopniowej, gdzie nota 9 — oznacza brak
wylegania i porazenia przez choroby, 1 — pelne wyleganie i calkowite porazenie.

Wyniki opracowano statystycznie podajac NIR, srednie dla obiektow, wartosci skrajne
miedzy latami badan oraz wspotczynniki zmiennosci. Obliczono réwniez wspolczynniki
korelacji migdzy analizowanymi cechami ilosciowymi.
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WYNIKI
Srednie warto$ci analizowanych cech uzytkowych badanych linii oraz NIR podano
w tabeli 1.
Tabela 1
Srednie wartosci analizowanych cech dla badanych linii 7. durum i odmiany Torka
Mean values of the analyzed traits for the studied 7. durum lines and cv.Torka
Zawar-
Liczba dni: Dlugosé¢ | Liczba . Masa to$¢
wschody- Wy's'o osa%iki kloskow | Zbitos¢ L.1czba Masa 1000 biatka | Masa
. 9 kosé . . ziaren ziaren . ’ .
Linia /Odmiana dojrzatos¢ rodlin k{osqwej w ktosie k{qsa w Klosic | 2 klosa | Zaren og(?{err} hektolitra P!on
Line /Cultivar Numbe.r of Plant Splke Number Sp11§e Number [Weight of IOQO W ziarnie T_est Ylel(i
days: . rachis of density . . grain Total | weight | (kg/m’)
height . of grains |grains per . .
emergence (cm) length splkel;ts (D) per spike | spike (g) weight | protein | [kg/hl]
-maturity (cm) | per spike () content
(%)
LGR 517/99/4 1033 84,0 6,5 16,4 23,8 38,9 1,84 48,0 13,2 76,4 0,410
LGR 514/99/3 1034 823 57 16,4 27,2 38,0 1,84 48,8 13,2 774 0,343
LGR 2424/98/5  103,0 81,7 53 16,1 28,3 36,5 2,03 55,8 13,1 76,5 0,473
LGR 2428/98/4 1032 849 6,2 16,8 25,5 37,4 1,80 48,5 13,3 76,8 0,373
LGR 2424/98/9  102,1 79,2 5,0 15,8 29,5 34,1 1,85 54,6 13,5 77,9 0,442
LGR 534/99/4 101,6 981 53 15,5 27,5 35,4 1,67 47,2 14,7 784 0,401
LGR 546/99/1 1003 80,2 5,1 14,9 27,7 38,9 1,91 48,8 12,7 75,0 0,421
LGR 552/99/2 101,0 79,7 55 15,7 27,1 41,4 1,86 45,5 12,7 76,0 0,398
LGR 2452/98/1 1004 80,2 50 15,2 28,5 35,1 1,68 48,7 13,2 75,7 0,346
LGR 2451/98/5  100,9 80,6 5,0 14,9 27,8 41,4 1,96 47,4 12,5 75,3 0,433
LGR 559/99/3 1043 1043 5,1 15,8 29,2 38,6 1,94 50,2 14,3 79,0 0,488
LGR 557/99/1 101,9 743 49 16,2 31,3 41,1 1,86 45,6 12,8 77,7 0,454
LGR 2470/98/5 104,83 1072 5,1 15,4 28,1 36,4 1,84 50,5 14,7 78,1 0,486
LGR 2466/98/5  101,5 76,6 5,0 16,3 31,2 40,2 1,80 45,0 12,8 76,5 0,457
LGR 2478/98/3  101,5 68,9 5,0 15,4 29,0 38,5 1,70 44,1 12,9 75,2 0,378
LGR 576/99/5 1034 102,7 5,0 16,0 30,0 35,7 1,71 47,7 14,2 79,1 0,466
LGR 576/99/4 104,1 103,5 49 15,6 29,8 37,2 1,83 49,0 14,3 79,3 0,504
LGR 579/99/8 103,9 99,0 48 14,9 29,1 29,9 1,45 48,5 15,1 79,2 0,386
LGR 578/99/4 103,5 96,5 48 14,9 29,3 36,3 1,79 49,5 14,5 79,1 0,482
LGR 579/99/6 103,5 972 51 15,3 28,1 30,0 1,52 50,9 14,4 78,8 0,392
Torka 1088 101,9 8,0 18,5 22,4 41,9 1,78 41,5 12,4 77,8 0,712
NIRg0s LSDs 0,75 398 0,24 0,81 1,61 2,27 0,14 1,85 0,68 1,28 0,066

Uwzgledniajac $rednie ogdtem badanych obiektéw stwierdzono, ze wszystkie linie
T. durum odznaczaty si¢ krotszym okresem wegetacji (wynoszacym od 100,3—104,8 dnia)
w porownaniu do pszenicy zwyczajnej (Srednia 108,8 dnia). Cztery linie dojrzewatly
wczesniej o prawie 8 dni. Warto jednak dodac, ze dtugos$¢ okresu wegetacji zalezna jest w
duzej mierze od przebiegu warunkéw pogodowych w poszczegdlnych latach badan czego
wyrazem sg duze rd6znice omawianej wlasciwosci pomigdzy latami (tab. 3).

Jedna z wazniejszych cech w hodowli pszenicy jest wysoko$¢ roslin oraz zwigzana z nig
odporno$¢ na wyleganie. W badanym materiale stwierdzono do$¢ znaczng zmienno$¢
omawianego parametru CV = 12,9% (tab. 3). Wickszos¢ (14) linii 7. durum byla istotnie
nizsza od cv. Torka, jedynie linia LGR 2470/98/5 byla istotnie wyzsza. Dwanascie linii

119



Zbigniew Segit ...

mialo $rednig wysokos¢ ponizej 85 cm z czego trzy linie miescily si¢ w przedziale 69—77
cm (tab. 1). Znalazto to odzwierciedlenie w ocenie wylegania. Linie te uzyskaty bardzo
wysokie noty — $rednio 8,6 (tab. 2). Mozna przyjac, ze linie o krétkiej stomie odznaczaja
si¢ lepsza odpornoscia na wyleganie. Wspolczynnik korelacji migedzy tymi cechami
osiggnat wartos¢ -0.49. Potwierdzaja to takze wczesniejsze badania autorow (Szwed-Urbas
i Segit, 1996) jak réwniez badania Wojasa i Wegrzyna (2001) prowadzone na materiatach
kolekcyjnych ozimej pszenicy zwyczajnej. Wymienieni autorzy podaja, ze wysokos$¢ roslin
odgrywa bardzo istotna role w ksztaltowaniu si¢ odporno$ci na wyleganie. Zalezy to takze
od elastyczno$ci zdzbta. Przyktadem sg dwie najwyzsze linie: LGR 2470/98/5 i LGR
559/99/3 o bardzo elastycznym zdzble, ktdre w niewielkim stopniu ulegly wylegnigciu —
oceny 7,217,3 (tab. 2).

Tabela 2
Ocena wylegania i porazenia roslin przez choroby grzybowe
Lodging and fungal disease infestation ( 9 — the highest resistance score)

Linia / Odmiana Wyleganie Maczniak wiasciwy Septorioza klosow Fuzarioza ktosow
Line / Cultivar Lodging Powdery mildew Glume blotch of ears | Fusarium blight of ears
LGR 517/99/4 8,3 52 7,7 8,7
LGR 514/99/3 7,3 3,7 7,5 8,3
LGR 2424/98/5 6,9 54 7,0 8.2
LGR 2428/98/4 8,1 49 7,6 8,6
LGR 2424/98/9 5,9 6,0 7,0 7,5
LGR 534/99/4 48 7.4 6,8 8,0
LGR 546/99/1 7,0 8,3 7,4 7,7
LGR 552/99/2 6,4 4,6 6,3 7,9
LGR 2452/98/1 6,0 5,8 6,7 8,3
LGR 2451/98/5 7,2 8,8 7,8 6,9
LGR 559/99/3 7,3 8,6 7,6 8,5
LGR 557/99/1 8,6 8,0 7,6 8,1
LGR 2470/98/5 7,2 8,9 7,8 8,7
LGR 2466/98/5 8,6 7.8 7,1 8,2
LGR 2478/98/3 8,6 5.2 6,8 3,1
LGR 576/99/5 6,7 8,2 7,8 9,0
LGR 576/99/4 6,3 8,5 8,0 9,0
LGR 579/99/8 6,0 7,0 6,9 9,0
LGR 578/99/4 6,6 8,8 7,9 9,0
LGR 579/99/6 5,8 6,9 7,1 9,0
Torka 8,3 8,2 6,3 9,0

Wyrazne zréznicowanie ocenianych linii dotyczyto cech budowy ktosa, a w szczegdl-
nosci dtugosci osadki ktosowej 1 zbitosci ktosa. Analizowane linie 7 durum odznaczaty si¢
istotnie krotszym 1 bardziej zbitym ktosem w poréwnaniu z cv. Torka. Osadka wigkszosci
linii pszenicy twardej miata dtugo$¢ rzedu 5 cm przy 8 cm dla cv. Torka (tab. 1). Znacznie
mniejsza byla réowniez liczba kloskow osadzonych na osadce przy czym wartosci
maksymalne uzyskane dla tych cech sugerujg, ze mozliwe jest otrzymanie genotypow o
dtuzszym klosie z wigksza liczba ktoskow (tab. 3). Ktosy o dlugosci ok. 7,0 cm z ponad 18
ktoskami wystapity rowniez we wczesniejszych badaniach (Szwed-Urbas, 1997; Szwed-
Urbas i Segit, 2004 ). Oceniajac zbitos¢, klosy pszenicy twardej mozna okresli¢ jako zbite
(D=25,1-35,0) natomiast cv. Torka jako $rednio zbite (D = 20,1-25,0).
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Znacznym zakresem zmienno$ci odznaczala si¢ takze liczba ziaren z klosa (CV =
8,4%). Wigkszos$¢ ocenianych linii miata istotnie nizszg liczbe ziaren w klosie w porow-
naniu z pszenicg zwyczajng (tab. 1), warto jednak odnotowa¢ duze roznice w wynikach
pomigdzy latami (tab. 3). Genotypy ktorych ktosy zawigzaty ponad 50 ziaren w klosie
zaobserwowano takze we wczesniejszych badaniach autorow. W analizowanym materiale
na uwage zastuguja linie LGR 557/99/1, LGR 2451/98/5 i LGR 552/99/2, ktoére przy
istotnie krotszym ktosie (4,9-5,5 cm przy 8,0 cm dla cv. Torka) zawigzaly prawie taka
sama liczbe ziarniakow co pszenica zwyczajna.

Tabela 3
Srednie ogolem, wartosci skrajne oraz wspétezynniki zmiennosci dla analizowanych cech T. durum
Total mean values, extreme values, and variability coefficients for the analyzed traits of 7. durum

Cecha Srednia Wahania pomig¢dzy latami badan v [%]
Trait Mean Oscillations between study years °

Liczba dni: wschody-dojrzatos¢ . 1026 95.0-115.0 13
Number of days: emergence-maturity

Wysokos¢ roslin

Plant height (cm) 88,1 66,9-112,1 12,9
Dlugos$¢ osadki klosowej

Spike rachis length [cm] 5.2 4,0-7.1 8,4
Liczba ktoskow w klosie

Number of spikelets per spike 15,7 13,1-19,1 3,6
Zbitos¢ klosa

Spike density (D) 28,4 20,8-34,3 6,1
Liczba ziaren w ktosie ) 37.0 27.0.42.9 54
Number of grains per spike

Masa ziaren z ktosa

Weight of grains per spike (g) 179 1,29-2.24 7,6
Masa 1000 ziaren

1000 grain weight (g) 48,7 37,9-60,5 5,7
Zawartos¢ biatka ogotem w ziarnie

Total protein content (%) 13,7 11,7-16,9 5,9
Masa hektolitra

Test weight [kg/hl] 774 73,8-80,7 1,9
Plon

Yield (kg/m?) 0,427 0,272-0,557 11,2

Istotng cechg jest masa ziaren z ktosa. Trzy linie charakteryzowaly si¢ wyzsza wartoscia
tej cechy w porownaniu z wzorcem. Najwyzsza mas¢ ziaren z klosa miata linia LGR
2424/98/5 (2,03 g) przy jednoczesnie najwyzszej masie 1000 ziaren (55,9 g), (tab. 1).
Wysokimi maksymalnymi warto$ciami masy ziaren z ktosa charakteryzowaty si¢ linie T.
durum oceniane przez autorow w latach 1993—-1995 oraz 19962000 (Szwed-Urbas i Segit,
1996, 2004). Z badan tych wynika, ze odpowiedni dobor komponentdéw rodzicielskich
moze prowadzi¢ do otrzymania form o masie ziaren z ktosa dochodzacej do 3,0—4,0 g.

Zawarto$¢ biatka ogodlem w ziarnie wynosita od 12,5% do 15,1% i byta u wigkszosci
linii pszenicy twardej (14) wyzsza od wzorca. Zawartos¢ tego sktadnika na poziomie 13—
15% wydaje si¢ by¢ jak najbardziej odpowiednia dla przemystu makaronowego
(Obuchowski, 1997). Odmienny poglad wyraza Dexter (Zawadzki, 2007), ktory uwaza, ze
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zawarto$¢ biatka powyzej 12% ma negatywny wplyw na barwe semoliny. Wyniki
uzyskiwane w Niemczech wskazujg jednak, ze przy zawartosci biatka ok. 16% pszenica
twarda moze odznacza¢ si¢ bardzo wysokim wskaznikiem barwy zottej. Pod tym
wzgledem niemieckie odmiany pszenicy twardej zajmuja przodujace miejsce w UE
(Kostecki, 2003; Jurga, 2004). W cytowanych wczesniej badaniach wlasnych zawartosé¢
biatka ogdtem w ziarnie dochodzita nawet do 20%.

Stosunkowo mata zmienno$¢ cechuje masg¢ hektolitra. Obliczony dla tej cechy
wspotczynnik zmiennos$ci fenotypowej (CV) wynosi zaledwie 1,9%. Wigkszo$¢ badanych
linii 7. durum miata mas¢ hektolitra zblizong do wynikdéw uzyskanych dla pszenicy
zwyczajnej. Dwie linie miaty istotnie wyzszy poziom omawianej cech od cv. Torka. Sg to,
wymieniana juz wezesniej linia LGR 576/99/4 oraz linia LGR 579/99/8. Warto przy tym
dodaé, ze zdecydowana wigkszo$¢ analizowanych genotypow miala warto$¢ masy
hektolitra wymagang przez przemyst (tab. 11 3).

Duzej zmiennosci w stosunku do wzorca podlegal plon z m?, a wszystkie linie 7. durum
pod wzgledem tej cechy ustgpowaty cv. Torka. Trzy linie LGR 576/99/4, LGR 559/99/3 i
LGR 2470/98/5 odznaczaty si¢ do$¢ zadowalajacym plonem wynoszacym ok. 70% wzorca.
Sa to jednakze linie stosunkowo wysokie. Wspomniana wczesniej linia LGR 2424/98/5
plonowala na poziomie 66% wzorca. Plony rzedu 76% plonu pszenicy zwyczajnej osiagali
Rachon i Szumito (2002) oceniajac krajowe i zagraniczne linie i odmiany pszenicy twarde;.
W do$wiadczeniu porownawczym z 6 liniami 7. durum przeprowadzonymi przez autorow
uzyskano plony rzedu 44-54 dt-ha’, co stanowito okolo 68-85% plonu pszenicy
zwyczajnej (dane niepublikowane). W krajach europejskich (Francja, Niemcy) uzyskiwane
plony pszenicy twardej stanowig czesto ok. 65—-70% plonu pszenicy zwyczajnej i wyglada
na to, ze jest to produkcja optacalna (Seibel, Sievart, 1997; Tyburcy, 2006).

Oceng porazenia poszczegdlnych linii przez choroby grzybowe przedstawia tab. 2.
Z notowanych choréb zwraca uwage przede wszystkim znaczny stopien porazenia ro$lin
maczniakiem wiasciwym i septoriozg ktosow. Osiem linii bylo prawie wolne od porazenia
maczniakiem (noty > 8,0) oraz w stabym stopniu ulegly porazeniu septorig (noty 7,4—8,0).
Mniejsze zroznicowanie dotyczy porazenia ktoséw przez Fusarium. Prawie wszystkie linie
(z wyjatkiem LGR 2451/98/5) uzyskaty noty powyzej 7,0. Na uwagg zastuguja cztery linie
(LGR 2470/98/5; LGR 576/99/5; LGR 576/99/4; LGR 578/99/4), ktore ze wzgledu na
oceng porazenia mogg by¢ bardzo dobrym donorem odpornos$ci na oceniane choroby.

Wspodtczynniki korelacji dla badanych cech ilosciowych zestawiono w tabeli 4.
W wigkszosci przypadkow byly to korelacje stabe i nicistotne. Na uwage zastuguje wysoce
istotna wspotzalezno$¢ miedzy masg ziaren z klosa a liczbg ziaren w klosie. Nie
stwierdzono natomiast, w odroznieniu do wczesniejszych badan (Szwed-Urbas i Segit,
1996, 2004) istotnej wspotzaleznosci z wysokoscig roslin. Plon z m? wykazuje istotng
wspotzalezno$¢ jedynie z masa ziaren z klosa i zbitoscig. Korelacje z pozostatymi cechami
byly nieistotne. Zawarto$¢ biatka w ziarnie wysoce dodatnio skorelowana byta z okresem
wegetacji 1 wysokoscig ro§lin natomiast korelacje z liczba ziaren w klosie oraz masg ziaren
z klosa s3 ujemne.
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Tabela 4
Wspolczynniki korelacji dla badanych cech ilo$ciowych T.durum
Correlation coefficients for the studied quantitative traits of 7. durum
. . . . Zawarto$¢
Liczba dni: Dhugosé¢ | Liczba . Masa .
wschody- \Xy§9- osadki | ktoskéw | Zbitos¢ L¥czba Masa 1000 b12}ﬂ<a Masa
. . 08¢ . . ziaren | ziaren | . ogotem .
Cech dojrzatos¢ rodlin ktosowej | w ktosie | klosa wklosie | 7 klosa | Z2E0 | (oo e hektolitra
Y Number Spike | Number | Spike ) 1000 Test
Traits Plant . . Number [Weight of . Total .
of days: height rachis of density of erains |erains per] AN rotein weight
emergence- © fl ) length | spikelets| (D) - rgs ke gs ke (p ) weight S ontent (kg/hl)
maturity (cm) | per spike Persprie| spiete)| (o) )
Wysoko$¢ roslin ok
Plant height (cm) 0,740
Dlugo$¢ osadki
klosowe;j
Spike rachis length 0,119 0,155
(cm)
Liczba ktoskow w
kiosie s
Number of spikelets 0,201 -0,2210,650
per spike
Zbitos¢ klosa s
Spike density (D) -0,024 0,041 -0,863** -0,187
Liczba ziaren w klosie
Number of grains per -0,399 -0,482* 0,206 0,298  -0,040
spike
Masa ziaren z ktosa
Weight of grains per  -0,121 -0,270 0,211 0,286  -0,086 0,734**
spike (g)
Masa 1000 ziaren %
1000 grain weight () 0,375 0,271 0,018 -0,016 -0,075 -0,474* 0,243
Zawartos¢ biatka
ogblem w ziarnie 0,707** 0,895%* -0247 -0290 0,118 -0,718%* -0,540* 0,272
Total protein content
(%)
Masa hektolitra . ok ) ) * .
Test weight (ke/hl) 0,758 0,813 0,264 -0,022 0324 -0,558* -0,377 0,274 0,867
Plon * *
Yield (ke/m?) 0,398 0,438 -0,359 -0,047 0461* 0,181 0454* 0,278 0,257 0,417
*Iy Istotny przy o= 0.05; Significant at o = 0.05
**r1y Istotny przy o= 0.01; Significant at o = 0.01
WNIOSKI

1. Przeprowadzone badania wykazaty, ze pod wzgledem analizowanych cech oceniane
linie charakteryzuja si¢ stosunkowo szerokim zakresem zmiennosci.
2. Wigkszo$¢ ocenianych linii moze stanowi¢ interesujgcy material wyjsciowy do

dalszych prac hodowlanych.

3. Linia LGR 2424/98/5 odznaczajaca si¢ stosunkowo korzystnym uktadem wigkszosci
analizowanych cech moze by¢ bardzo dobrym materialem na nowa odmiane jarej
pszenicy twarde;.
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Evaluation of sprouting resistance and post-harvest grain dormancy
of durum wheat

Materiat do$wiadczalny stanowily 32 linie Triticum durum Desf. i jedna wzorcowa odmiana
Triticum aestivum L. Klosy zebrane w polu moczono w wodzie (15 minut) i umieszczano w komorze
wilgotnosciowej. Odpornos$¢ na porastanie oceniano po 3 i 7 dobach. Klosy suszono w suszarce, a
nastgpnie mtdcono recznie oddzielajac ziarniaki poro$nigte od nie porosnigtych. W tym samym czasie
oznaczano kietkowanie nasion na bibule w szalkach Petriego. Oceng¢ ta powtdrzono po 4 i 8 tygodniach.
W ostatnim terminie wykonano tez kietkowanie w 10* M roztworze kwasu abscysynowego.
Wrazliwo$¢ na ABA podano w procentach jako iloraz r6znicy Srednich wartosci energii kietkowania
w wodzie i ABA przez warto$¢ dla wody. W warunkach komory wilgotnosciowej wzorcowa odmiana
pszenicy zwyczajnej wykazala si¢ duza odpornoscia na porastanie. Stwierdzono duze zr6znicowanie
linii pszenicy twardej pod wzglgdem jawnego porastania ziarna (W = 99% po 3 dobach i W = 50,7%
po 7 dobach). Najodporniejsze linie porastaty na poziomie wzorcowej odmiany 7. aestivum L. (w
pierwszym terminie 13, a w drugim 1). Dla porastania ziarna otrzymaliS§my u 7. durum wysokie
warto$ci wspotczynnikow odziedziczalnosci w szerokim znaczeniu (h?= 0,93 i 0,92). Oceny jawnego
porastania po 3 i 7 dobach nawilzania klosow byly skorelowane z energia kietkowania (rxy = 0,408 1
0,608) oznaczang w tym czasie w szalkach Petriego. U wigkszosci badanych form pszenicy twardej
jawne porastanie ziarna w klosach bylo wyraznie mniejsze od kietkowania w szalkach. U trzech linii
porastanie w ktosach byto wigksze od kietkowania na bibule. Korelacje pomiedzy porastaniem ziarna
w klosach i wspotczynnikami wrazliwosci na ABA, oznaczanymi po zaniku spoczynku pozniwnego,
byly w naszych badaniach nie istotne.

Stowa kluczowe: Triticum durum Desf., linie, odporno$¢ na porastanie, pozniwny spoczynek nasion

The experimental material consisted of 32 lines of Triticum durum Desf. and one standard variety
of Triticum aestivum L.. Ears harvested in the field were soaked in water (15 minutes) and placed in
moist chamber. The resistance to sprouting was evaluated after 3 and 7 days. The ears were dried in
dryer and threshed manually with separation of sprouted grains from those not sprouted.
Simultaneously, the germination of grains was measured on a filter paper in Petri dishes. This
evaluation was repeated after 4 and 8 weeks. Last time sprouting in 10*M solution of abscisic acid was
carried out. Grain responsiveness to ABA was given in percentage as the quotient of the result of
subtraction of average values of germination energy in water and ABA, and the value in water. Under
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the moist chamber conditions the standard of common wheat variety showed high resistance to
sprouting. The results proved a high variability of durum wheat lines with regard to visible grain
sprouting (W = 99% after 3 days and W = 50.7% at the second notice). The most resistant lines of 7.
durum sprouted on the level of standard T. aestivum variety (at the first time 13 lines, at the second time
1). Heritability coefficients in broad sense estimated for grain sprouting were very high (h>= 0.93 and
0.92 — respectively for the 3 days and the 7 days results). The estimations of visible sprouting of
moistened ears after 3 and 7 days were correlated with germination energy (rxy = 0.408 and 0.608)
which were evaluated at the same time in Petri dishes. In majority of the studied lines of durum wheat
the visible grain sprouting in ears was distinctly lower than germination ability determined in Petri
dishes. In three lines sprouting in ear was higher than germination on a filter paper. The correlation
coefficients between grain sprouting in ears and ABA responsiveness coefficients, assessed after post-
harvest period, were in our study not significant.

Key words: Triticum aestivum, lines, sprouting resistance, post-harvest seed dormancy
WSTEP

Przedzniwne porastanie ziarna wystepuje w wielu rejonach $wiata i dotyczy wszystkich
gatunkow zboz. Wedlug szacunkowej oceny w warunkach klimatycznych Polski corocznie
5-10% wyprodukowanego ziarna zb6z wykazuje mniej lub bardziej widoczne uszkodzenia
porostowe (Weidner, 1992). Jest to zjawisko negatywne, powodujace znaczne straty
ekonomiczne. Magka z poro$nigtego ziarna nie nadaje si¢ do produkcji pieczywa, a w
przypadku pszenicy twardej do produkcji makaronu. Chleb upieczony z takiej maki ma
gumowato-kleistg strukture i ciemno zabarwiong skorke, a makaron rozpada si¢ w czasie
gotowania. Glowng wada maki otrzymanej z poro$nigtego ziarna jest wysoka zawarto$§¢
enzymu a-amylazy, ktory w czasie porastania ziarna i p6zniej podczas procesu fermentacji
ciasta (produkcji makaronu) powoduje wytwarzanie duzej ilo$ci niepozadanych
monosacharydow. Negatywny wplyw na jako$¢ maki majg réwniez inne enzymy
hydrolityczne, jak: lipazy, protezy, B-amylazy a takze enzymy katalizujgce rozszczepianie
wigzan o-1,6 w amylopektynie (Duffus, 1987; cyt. za Weidner, 1992).

W Polskim Rejestrze Odmian nie ma pszenicy twardej (COBORU, 2006), ziarno
uzywane do produkcji makaronow jest importowane. Wczesniejsze badania przepro-
wadzone w Akademii Rolniczej w Lublinie wykazaty, ze pszenica twarda moze by¢ u nas
uprawiana, najlepsze krajowe linie plonujag na poziomie zapewniajagcym optacalnosé
uprawy (Szwed-Urbas, Segit, 1996; 2004; Rachon i in., 2002; Segit, Szwed-Urbas, 20006).
W naszych warunkach klimatycznych powaznym problemem przy uprawie tego zboza
moze by¢ jednak porastanie ziarna. Wieloletnia pobiezna ocena prowadzona przez autorow
na licznych (okoto 400 form) kolekcyjnych materiatach, pochodzacych z calego swiata,
wykazata ogoélnie duza sklonno$¢ 7. durum Desf. do przedzniwnego porastania ziarna.
Jednak nawet w sprzyjajacych porastaniu okresach wegetacji obok form porastajacych
obserwowano stosunkowo nieliczne genotypy (okoto 2—-5%) nie porastajace.

Hodowla odmian pszenicy odpornych na porastanie jest bardzo trudna gdyz jest to
ztozona cecha ilosciowa, ktoéra nalezy korzystnie potgczyé z wieloma innymi cechami
decydujacymi o wartosci gospodarczej odmiany (ilo$¢ i jako$¢ plonu ziarna, odpornos¢ na
choroby, suszg itd.). Wedlug McCaig i DePauw (1992) oraz Gut i wsp. (1997)
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rozpoczynajac takg hodowle nalezy dysponowac szerokim materiatem wyjsciowym o wy-
sokiej odpornosci, daje to wigksza szanse¢ na wyprowadzenie nie porastajacego mieszanca.

Celem naszych badan byta wstepna ocena wyselekcjonowanych linii pszenicy twardej
pod wzgledem odpornosci na porastanie.

MATERIAL I METODY

Obiektem badan byly 32 linie 7. durum Desf. otrzymane w Instytucie Genetyki,
Hodowli i Biotechnologii Ro$lin Uniwersytetu Przyrodniczego w Lublinie (Szwed-Urba$
1 Segit, 1996). Wzorcem byta pszenica zwyczajna odm. Bombona, charakteryzujaca si¢
dobra odpornoscig na porastanie i duzg liczba opadania (COBORU, 2006). Materiat do
badan stanowily kltosy i ziarno zebrane w fazie pelnej dojrzatosci z poletek doswiad-
czalnych (2m?) zalozonych w Gospodarstwie Doswiadczalnym, w Czestawicach
k/Nateczowa. Klosy wigzano w peczki (6 % 10), moczono przez 15 minut w wodzie i
umieszczano w komorze wilgotno$ciowej utrzymujacej stalg temperature 20°C 1 wysoka
wilgotno$¢ powietrza (ok. 90%). Dodatkowo kazdego dnia wszystkie klosy 2-krotnie
zwilzano wodg. Odpornos¢ na porastanie ziarna w ktosach oceniano po 3 i 7 dniach. Klosy
wyjete z komory suszono w suszarce w temperaturze 60°C i midcono recznie liczac
ziarniaki nie porosnigte i poro$nigte w stopniu widocznym (pgknigte pericarpium).

Rownolegle z oceng porastania w klosach oznaczano energie i zdolno$¢ kietkowania
ziarniakow na bibule zwilzonej woda, w szalkach Petriego (3 % 100 ziarniakow) umiesz-
czonych w termostacie w temperaturze 24°C. Ocen¢ kietkowania nasion w szalkach
powtorzono 2 razy, to znaczy po 4 i po 8 tygodniach liczonych od czasu zbioru klosow i
ziarniakow. W ostatnim terminie wykonano takze ocene kietkowania w 10* molowym
roztworze kwasu abscysynowego (ABA). Wrazliwos¢ na egzogenny inhibitor kietkowania
obliczano jako iloraz r6znicy srednich wartos$ci energii kietkowania w wodzie i ABA przez
srednig warto$¢ dla wody.

Wyniki badan opracowano statystycznie. Istotno$¢ roéznic pomiedzy $rednimi war-
tosciami cech badanych linii liczono metodg Tukeya. Obliczono wspotczynniki korelacji
fenotypowych pomigdzy jawnym porastaniem ziarna w klosach, a energig i zdolnoscia
kietkowania oraz wrazliwosciag na ABA oznaczonymi na szalkach. Dla kazdej z cech
oszacowano odziedziczalno$¢ w szerokim znaczeniu wykorzystujac sumy kwadratow
odchylen dla obiektow i catosci doswiadczenia (h?=nS?ob. / nS?y).

WYNIKI I DYSKUSJA

Najprostszag metoda oceny odporno$ci zb6z na porastanie jest okreslanie procentowe;j
zawartosci porosnigtych ziarniakow w klosach pozostawionych dtuzej w polu. W naszych
warunkach klimatycznych jest ona jednak zawodna. Daje niepowtarzalne wyniki gdyz
genetyczne roznice w odpornosci ujawniaja si¢ tylko w warunkach sprzyjajacych
porastaniu. W Polsce warunki meteorologiczne w okresie rozwoju i dojrzewania ziarna
zb0z zmieniajg si¢ z roku na rok, w niektorych latach zbiory moga by¢ catkowicie
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pozbawione zmian wywotanych porastaniem, podczas gdy w innych uszkodzenia moga
by¢ bardzo duze (Weidner, 1992; Masoj¢, 1996).

Wedtug wielu autoréw selekcje w kierunku genotypow zboz odpornych na porastanie
mozna prowadzi¢ w warunkach prowokacyjnych. W badaniach wykonanych na pszenicy,
zycie 1 pszenzycie obserwowano duze zroéznicowanie odmian i rodow hodowlanych pod
wzgledem jawnego porastania. Odmiany uznawane przez rolnikow za wzorce pod
wzgledem odpornosci na porastanie nie porastaly tez w warunkach prowokacyjnych
(Catapan i in., 1990; Gut i in., 1997; Dolinski, Kociuba, 1999; Wu, Carver, 1999; Wojas,
Gut, 2002).

W naszych badaniach linie 7. durum roznity si¢ istotnie pod wzgledem porastania ziarna
w warunkach prowokacyjnych (tab. 1). Po trzech dobach przetrzymywania kltosow w
komorze wilgotno$ciowej $rednia warto$¢ porastania obliczona dla wszystkich obiektow
wynosita 16,7%. Wspotczynnik zmiennosci dla tego terminu wynosit 99,0%. Porastanie na
poziomie zblizonym do wzorcowej odmiany Bombona stwierdzono u 13 linii. Poziom
porastania mniejszy od 35 % wykazywato 29 linii. Pozostate 3 linie porosty zdecydowanie
mocniej przekraczajac granicg 50%. Po 7 dobach prowokacji zmienno$¢ fenotypowa byta
znacznie mniejsza i wynosita 50,7%, za$ $rednia warto$¢ porastania wzrosta do 51,5%. W
tym terminie dla 10 linii stwierdzono porastanie ziarna ponizej 35%, co wedlug Gut i wsp.
(1997) moze stanowi¢ kryterium odpornoSci na porastanie. Analizujgc porastanie w
ktosach w obu terminach stwierdzono, ze tylko linia CGR 899/62a odznaczata si¢
porastaniem zblizonym do cv. Bombona.

Glowna przyczyna przedzniwnego porastania zboz jest zupelny brak lub szybkie
zanikanie spoczynku ziarniakow. Wielu autoré6w uwaza, ze na porastanie sg narazone
szczegolnie odmiany wczesne, ktore dtuzej pozostaja w polu po dojrzeniu niz odmiany
p6zniejsze (Upadhay i Paulsen, 1988; DePauw i McCaig, 1991; Masoj¢, 1996; Wojas i Gut,
2002). W badaniach wykonywanych w warunkach prowokacyjnych réznice w porastaniu
ocenianych genotypéw moga by¢ zwigzane z roznicami w terminach dojrzewania
(Witkowska, Witkowski, 1992). W naszych badaniach wszystkie linie 7. durum
dojrzewaly w tym samym terminie.

Z literatury po$wigconej problemowi porastania zbdz wynika, ze u pszenicy duzy
wptyw na sktonnos$¢ do porastania ma budowa klosa, a szczegolnie te cechy, ktore decyduja
o dostepie wody opadowej do ziarniakow i zdolnosci szybkiego wysychania po
powtarzajacych si¢ krotkotrwatych opadach. Ktos pochylony o duzych $cisle przyle-
gajacych i pokrytych woskowym nalotem plewach moze w znacznym stopniu ograniczac
dostep wody do ziarniakow. Wolno wysychaja klosy typu ,,club” ktore maja Scisle upako-
wane ktoski i dluzej utrzymujg wode (Masoj¢, 1996).

W naszych badaniach linie 7. durum nie roéznity znaczaco pod wzglgdem budowy
ktoséw. Byly one oSciste, zbite, plewy szczelnie otulaly ziarniaki. Klosy odmiany
T. aestivum Bombona nie mialy osci, plewy otulaty ziarno stabiej. Wedlug nas jedng z
przyczyn ogolnie silnego porastania ziarna pszenicy twardej w Polsce mogg by¢ nietypowe
dla tego gatunku warunki uprawy. Na $wiecie 7. durum jest uprawiana gldwnie w rejonach
suchych i cieptych. U nas w okresie wegetacji sg stosunkowo nizsze temperatury i wigksza
wilgotnos¢ co sprzyja porastaniu.
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Tabela 1
Sklonnos$¢ do porastania, spoczynek pozniwny oraz wrazliwos¢ na ABA ziarniakéw 7. durum
Sprouting susceptibility, postharvest grain dormancy and responsiveness to ABA of 7. durum

Energia i zdolno$¢ kietkowania (%)

Porastanie (%) Energy and capacity of germination (%) Wrazliwo$é
Odmiana/Linia Sprouting (%) | w czasie zniw po 4 tyg. po 8 tyg. z ABA na ABA (%)
Variety/Line in harvest time | after 4 weeks after 8 weeks with ABA Response

3dni | 7dni | 3dni | 7dni | 3dni | 7dni | 3dni | 7dni | 3dni | 7dni |to ABA (%)
3 days | 7 days | 3 days | 7 days | 3 days | 7 days | 3 days | 7 days | 3 days | 7 days

Bombona 1,8 72 11,0 353 97,0 99,3 98,7 100,0 62,7 99,3 36,5
LGR 896/23 2,0 28,7 13,0 60,0 38,0 88,3 54,3 94,3 11,0 70,7 79,8
LGR 896/64a 2,2 28,3 15,7 71,0 43,7 92,3 78,0 99,3 18,0 71,7 76,9
LGR 899/62a 2,2 9,5 11,3 65,7 30,3 98,0 75,3 99,0 24,0 92,0 68,1
LGR 626b/99/3 3,7 40,8 26,3 96,0 36,0 94,3 51,7 99,7 21,7 90,3 58,1
LGR 631/99/4 4,8 86,7 36,3 86,3 57,0 96,3 70,3 98,7 38,0 99,0 46,0
LGR 534/99/4 5,0 52,5 28,7 86,7 42,0 98,0 55,0 98,0 21,7 88,3 60,6
LGR 576/99/4 53 43,7 233 39,7 39,7 71,7 76,3 98,0 31,7 81,7 58,5
LGR 629/99/3 5,7 52,7 25,7 84,3 55,3 97,3 87,7 98,7 30,3 88,7 65,4
LGR 645/99/8 6,5 83,3 42,7 96,3 69,7 98,7 51,7 98,3 15,0 93,3 71,0
LGR 626b/99/4 7,0 30,3 21,3 68,3 26,3 91,3 48,7 97,3 18,0 91,7 63,0
LGR 2424/98/9 9,8 58,5 41,3 89,0 74,3 98,3 87,7 98,7 41,7 88,3 52,5
LGR 900/3a 10,0 25,7 21,0 84,0 41,0 98,0 82,3 98,7 22,3 84,7 72,9
LGR 1359/33 10,5 31,5 22,3 75,3 61,3 96,3 81,3 99,0 36,7 86,0 54,9
LGR 1359/8 11,3 32,8 49,7 70,0 81,7 87,7 95,0 98,0 40,0 80,7 57,9
LGR 629/99/2 11,3 58,2 21,7 78,7 323 94,3 42,3 98,0 20,7 96,0 51,2
LGR 626a/99/1b 11,5 20,8 30,3 74,3 74,3 95,7 90,7 98,7 35,7 86,7 60,7
LGR 657/99/3 12,3 40,8 30,0 70,0 61,0 97,3 63,0 97,3 27,3 91,7 56,6
LGR 579/99/8 13,2 37,0 24,7 56,7 55,0 89,7 84,0 99,0 35,0 94,0 58,3
LGR 635/99/7b 14,3 63,3 29,3 91,7 62,7 97,7 71,0 98,0 22,0 94,0 69,0
LGR 635/99/10 14,8 84,5 61,7 92,3 66,7 99,0 74,3 98,0 25,3 93,3 65,9
LGR 578/99/4 14,8 26,8 32,0 57,7 76,7 96,0 92,0 97,7 56,7 89,0 38,4
LGR 2424/98/5 15,5 77,0 433 81,0 49,3 92,7 69,0 95,3 19,7 96,7 71,5
LGR 576/99/6 15,7 40,8 27,3 60,3 42,0 82,0 86,7 91,7 43,0 90,3 50,4
LGR 664/99/1 15,8 39,7 34,7 79,0 60,0 93,7 78,0 97,3 31,0 71,7 60,3
LGR 639/99/2 19,5 75,3 35,7 90,3 65,0 91,7 95,7 99,0 60,7 98,7 36,6
LGR 579/99/6 25,7 60,5 43,3 70,7 71,3 92,7 76,0 96,0 373 92,3 50,4
LGR 559/99/3 30,0 99,2 453 91,3 78,7 97,0 95,0 99,7 40,7 91,3 57,2
LGR 2470/98/5 31,2 30,8 40,3 82,7 56,3 88,0 83,0 95,0 41,0 82,7 50,6
LGR 2424/98/2 31,5 53,2 53,0 86,7 58,7 97,0 77,7 100,0 22,7 93,7 70,8
LGR 626b/99/1 58,5 93,8 26,0 50,0 51,7 61,0 65,0 72,7 22,3 43,3 65,6
LGR 609/99/3 62,2 90,8 41,0 67,7 53,0 66,0 68,7 76,7 20,7 46,3 69,6
LGR 520/99/4 67,0 96,2 40,7 51,7 51,0 65,0 48,3 64,0 11,7 76,7 75,9
Srednia — Mean 16,7 51,5 31,8 74,1 56,3 91,3 74,4 95,6 30,5 86,1 60,0
NIR 905 —LSD gos 9.1 15,2 9,9 12,7 10,7 4,1 11,9 32 9,8 5,1

W (%) 99,0 50,7 38,3 21,5 29,2 11,0 21,0 8,5 43,0 15,0

h? 0,93 0,92 0,85 0,86 0,90 0,95 0,87 0,96 0,87 0,96

Odporno$¢ na porastanie dziedziczy si¢ u zb6z w sposob iloSciowy. W badaniach
wykonanych na pszenicy ozimej wspotczynniki odziedziczalnosci oszacowane dla tej
cechy wahaty si¢ w granicach 0,40-0,85% (Upadhyay, Paulsen, 1988; DePauw, McCaig,
1991). Wojas i Gut (2002) wskazujg na brak sprzezen genéw warunkujacych odpornos¢ na
porastanie z genami warunkujgcymi inne wazne cechy pszenicy, jak na przyktad: wysokos¢
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ros§lin, masa ziarniakow, odporno$¢ na choroby. Umozliwia to otrzymywanie form
pszenicy odpornych na porastanie bez pogarszania innych waznych cech uzytkowych.

W naszych badaniach wspdtczynniki genetycznego uwarunkowania odpornosci na
porastanie ocenianej w warunkach prowokacyjnych byty wysokie (0,93 w pierwszym
terminie 1 0,92 w drugim). Wskazuja one na mozliwos¢ uzyskania odpornych na porastanie
form pszenicy twardej. Selekcje mozna by prowadzi¢ w oparciu o jawne porastanie po
trzech dobach przebywania ktoséw w warunkach prowokacyjnych, co sugerujg Catapan i
wsp. (1990), Trethowan i wsp. (1990) oraz Dolinski i Kociuba (1999). Potwierdzeniem
opinii tych autoroéw jest uzyskany w naszych badaniach wspotczynnik korelacji pomigdzy
ocenami porastania po 3 i 7 dniach (rxy = 0,599) (tab. 2). Ocena porastania w drugim
terminie dala jednak wyniki pewniejsze, gdyz niektore linie uznane za odporne w
pierwszym terminie, w drugim porosty w ponad 80%. Nalezy jednak zaznaczy¢, ze
warto$ci te odnosza si¢ tylko do jednego okresu wegetacji, a jak podajg Derera i wsp.
(1977), Gut i wsp. (1997) oraz Wu i Carver (1999) wpltyw $rodowiska na ekspresje tej
cechy moze by¢ znaczny.

Energia kietkowania ziarniakow oznaczona w szalkach byla u 29 linii 7. durum i
odmiany 7. aestivum Bombona wigksza od jawnego porastania ocenionego w tym czasie
w komorze wilgotnosciowej. Podobnie przedstawialy si¢ proporcje ocen porastania po 7
dobach prowokacji i zdolnosci kietkowania ocenionej na szalkach. Trzy linie zachowaty
si¢ inaczej, porastanie w ktosach byto wicksze od kietkowania wymtdconych ziarniakéw
(tab. 1). Duze roznice w kietkowaniu ziarniakéw w klosach i na szalkach Petriego
obserwowali inni autorzy (Derera i in., 1977; Salman i in., 1986; Trethowan i Pfeiffer,
1990; Dolinski, 1995; Dolinski i Kociuba, 1999). W badaniach McCrate i wsp. (1982) w
okresie dojrzewania u dwu spo$rod 18 ozimych odmian 7. aestivum kietkowanie ziarna w
ktosach umieszczonych w warunkach prowokacyjnych bylo takie samo jak oceniane w
szalkach Petriego. Po dwu tygodniach liczba takich odmian wzrosta do 4.

Badania wykonane na pszenicy (Derera i Bhatt, 1980; Wu i Carver, 1999) i pszenzycie
(Salman i in., 1986) wykazaly, ze slabsze kietkowanie ziarniakow w klosach niz po
wymtoceniu jest zwigzane z dziataniem rozpuszczalnych w wodzie inhibitorow
kietkowania wytwarzanych w wegetatywnych tkankach ktosa. W badaniach Wu i Carver
(1999) odmiany i linie biato-ziarnistej pszenicy (7. aestivum) rdznily si¢ zaréwno pod
wzgledem ilosci tych inhibitoréw jak i reakcji zarodkdéw na ich obecnos¢. Wodne wyciagi
sporzadzane ze zmielonych plew dziatalty r6znie, zaleznie od pochodzenia plew i zarodkoéw
(nasion).

Badane linie pszenicy twardej roznily sig¢ istotnie kietkowaniem ziarniakéw ocenianym
w szalkach w trzech terminach (tab. 1). W czasie zniw stwierdzono istotne dodatnie
zalezno$ci miedzy energig kietkowania a jawnym porastaniem w ktosach ocenianym po 3
1 7 dniach (rxy=0.408 1 0,608) (tab. 2). Po uptywie 4 i 8 tygodni zaleznos¢ ta nie wystapita,
otrzymano natomiast istotne ujemne wartosci wspotczynnikow korelacji dla porastania w
okresie zniw i1 zdolnosci kietkowania ziarniakow w szalkach. Ziarniaki genotypow stabie;j
porastajacych w czasie zniw kietkowaly po 4 i 8 tygodniach na szalkach mocniej od
ziarniakow form podatnych na porastanie. Bylo to zwigzane z szybkim zanikaniem
pozniwnego spoczynku ziarniakow.
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Tabela 2
Wspolcezynniki korelacji fenotypowych
Phenotypic correlation coefficients
Lp. Cecha
No. Trait 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11

Porastanie po 3
1 dniach Sprouting after 0,599** 0,408* -0,188 0,074 -0,763** -0,109 -0,886** -0,147 -0,613** 0,180

3 days

) Porastame po 7 dniach 0,608%* 0,306 0,096 -0,379* -0264 -0,503** -0222 -0200 0,152
Sprouting after 7 days

3 EK .w czasie zniw 0,448+ 0,431* -0,018 0,112 0,124 0,041 0,050 0,008

G.E. in harvest time
Z.K. w czasie zniw G.

4 . . 0,010 0,551** 0,085 0,381* -0,170 0,326 0,122
C. in harvest time
EK. po4tyg. . sk *%
5 GE. after 4 weeks 0242 0,635 0,121 0,642 0,161 -0,446
ZXK.po4tyg. *x ok
6 G.C. after 4 weeks 0246 0873 0269 0,786** -0,263
EK. po 8 tyg. * ok sk
7 GE. after 8 weeks 0,354* 0,793 0,150 -0,456
g ZK.podiye 0347+ 0,704%* 0331

G.C. after 8 weeks

EK. po 8tyg. w ABA

G.E. after 8 weeks in ABA

ZXK.po 8tyg. w ABA

G.C. after 8 weeks in ABA

Wspotczynnik wrazliwosci na ABA

ABA responsiveness coefficient

* Iy Istotny przy P = 0,05; Significant at P = 0.05
** 1y Istotny przy P = 0,01; Significant at P = 0.01
E.K. — Energia kietkowania

G.E.—- Germination energy

Z.K. —- Zdolnos¢ kietkowania

G.C. — Germination capacity

0,325 -0,891**

10 -0,396*

11

Otrzymane wyniki wskazujg na to, ze w czasie zniw mozna selekcje prowadzong w
warunkach prowokacyjnych zastgpowac selekcja w szalkach oceniajac energie
kietkowania.

Wedlug szacunkowych ocen stan spoczynkowy ziarniakow w 49-65% decyduje
0 odpornos$ci na porastanie w kltosach. Dlugos¢ okresu spoczynku pozniwnego uwarun-
kowana jest genetycznie, ale podlega silnym wptywom klimatycznym w okresie dojrze-
wania ziarna (Hageman i Ciha, 1987; Strand, 1990; Weidner, 1992; Chloupek i in., 1997).

Linie pszenicy twardej wykazywaty istotne roéznice pod wzgledem stanu spoczyn-
kowego (tab. 1). Ziarniaki linii LGR 626b/99/3 i LGR 645/99/8 nie wykazywaly w ogole
spoczynku, w czasie zniw kietkowanie przekroczyto umowng granice 95% (Rzepka, 1975).
Pi¢¢ linii odznaczato si¢ bardzo krotkim spoczynkiem, w czasie zniw kietkowato okoto
90% ziarniakow. Spoczynek nasion wzorcowej odmiany 7. aestivum L. 116 linii T. durum
Desf. zanikal przed uptywem 4 tygodni liczonych od zniw. U 13 linii spoczynek byt dos¢
gleboki gdyz zanikat dopiero przed uptywem 8 tygodni. Wyniki uzyskane dla trzech linii
sg catkiem odmienne od pozostatych. Z jednej strony odznaczaly si¢ one dtugim okresem
spoczynku ocenianym w szalkach Petriego (po 8 tygodniach kietkowaly na poziomie 64,0—
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76,7%), z drugiej za$ porastanie w ktosach ocenione w czasie zniw przekroczyto 90%.
Wymaga to prawdopodobnie glebszych badan.

Istotng role¢ w hamowaniu procesoéw kietkowania odgrywa u zboz kwas abscysynowy
(ABA) syntetyzowany w obrebie samego zarodka i otaczajacych go tkankach (Weidner,
1992; Masoj¢, 1996). Wedlug niektorych autorow selekcje genotypow odpornych na
porastanie mozna u zbdz prowadzi¢ po zaniku spoczynku ziarniakow wykorzystujac
reakcje na egzogenny ABA. Potwierdzajg to wyniki wielu badan w ktérych genotypy
odporne na porastanie w czasie zniw po 6—8 tygodniach istotnie obnizaty kietkowanie pod
wplywem egzogennego ABA (Walker-Simmons, 1987; Dolinski, 1995; Masoj¢ i in., 1995;
Masoj¢ i Vu, 1997; Dolinski i Kociuba, 1999; Masoj¢, 2001). W badaniach wykonanych
na pszenicy (Walker-Simmons, 1987) dwie odmiany; nie porastajagca i wrazliwa na
porastanie r6znily si¢ iloscig endogennego ABA w zarodkach i otaczajacych tkankach oraz
reakcja zarodkoéw na ten inhibitor kietkowania. Réznice we wrazliwosci zarodkow byty
zdecydowanie wigksze od roznic w ilosci ABA.

W naszych badaniach nie stwierdzono wyraznych zalezno$ci pomi¢dzy reakcja ziar-
niakow na egzogenny ABA oceniang po zaniku okresu spoczynku i porastaniem w ktosach
ocenianym w czasie zniw w warunkach prowokacyjnych. Korelacje jawnego porastania w
ktosach ze wspotczynnikami wrazliwo$ci na ABA byly nieistotne (tab. 2). Na podkreslenie
zastuguje fakt, ze stosunkowo niska wartoscig wspolczynnika wrazliwosci na ABA
wyroznita si¢ odporna na porastanie odmiana 7. aestivum Bombona. Tylko 2 linie pszenicy
twardej reagowaly na poziomie zblizonym do tej odmiany, pozostate miaty wspotczynniki
wyzsze (tab. 1).

WNIOSKI

1. Z ocenianego zestawu linii pszenicy twardej mozna wyselekcjonowaé formy
o zwigkszonej (duzej) odpornosci na porastanie. Najlepszych efektéw mozna
spodziewa¢ si¢ przy selekcji prowadzonej w warunkach prowokacyjnych (komora
wilgotnosciowa). Otrzymalismy dla jawnego porastania ziarna w klosach wysokie
warto$ci wspotczynnikow zmienno$ci migdzy liniowej i wysokie warto$ci wspot-
czynnikow odziedziczalno$ci (po 3 dobach W = 99% i h?>= 0,93, po 7 dobach W =
50,7% i h*=0,92).

2. Wysoka warto§¢ wspolczynnika korelacji pomigdzy ocenami porastania po 3 1 7
dobach wskazuje na mozliwos¢ selekcji w oparciu o oceny 3-dniowe. Jednakze ocena
przeprowadzona po 7 dniach wydaje si¢ by¢ bardziej obiektywna, w naszych badaniach
niektore linie uznane za odporne w pierwszym terminie w drugim porosty w ponad
80%.

3. Na wczesnych etapach hodowli 7. durum, przy duzej liczbie ocenianych genotypow,
mozna w okresie zniw selekcje w komorze wilgotno$ciowej zastgpowac selekcja oparta
na ocenie energii kietkowania ziarniakow w szalkach Petriego (kietkowniku). Nalezy
jednak liczy¢ si¢ z konieczno$cia oceny wyselekcjonowanych genotypow
w warunkach prowokacyjnych (w nastepnym okresie wegetacji). W naszych badaniach
u niektorych linii porastanie w ktosach byto wigksze od kietkowania w szalkach.
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4. Badania wykazaly, ze do selekcji nie porastajacych form pszenicy twardej nie mozna
wykorzystac reakcji na egzogenny ABA ocenianej po zaniku spoczynku pozniwnego.
Korelacje jawnego porastania w klosach ze wspdtczynnikami wrazliwosci na ABA
byty nie istotne.
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Wydzielanie grup miejscowosci na podstawie
seril doswiadczen wielokrotnych ze zmiennym
sktadem odmian w latach przy uzyciu pakietu
SEQRET
Czes¢ 1. Teoretyczne podstawy analizy
retrospektywne;j

The clustering of locations based on multi-environment trials with different
cultivars across years using the SEQRET package
Part 1. Theoretical development of retrospective analysis

W pracy przedstawiono teoretyczne podstawy analizy retrospektywnej na niekompletnych danych
historycznych pochodzacych z wieloletnich serii do§wiadczen w wielu miejscowosciach. Analiza ta
stanowi integralna czg$¢ metody pattern analysis i stosuje si¢ do wydzielania grup miejscowoscli,
w ktorych odmiany sa podobnie zréznicowane pod wzglgdem plonu. Praca prezentuje aspekt wyzna-
czania odleglosci pomigdzy miejscowosciami usrednionych poprzez lata. Opisana metodyka zostata
wykorzystana w procedurach pakietu SEQRET, co zaprezentowano na przyktadzie w Czesci II.

Stowa kluczowe: retrospektywna sekwencyjna analiza skupien, niekompletne historyczne bazy
danych, interakcja genotypowo-srodowiskowa

This work presents the theoretical development of retrospective analysis methods, which are
appropriate to study unbalanced historical data sets from multi-environmental series of experiments
carried out for many years. These methods are the first part of pattern analysis methods and they are
used for clustering locations in the way by which they discriminate among genotypes. The paper
describes an idea of calculating proximities between locations and averaging proximity matrices over
years. These procedures were used in the SEQRET package, which has been exemplified in Part II of
the work.

Key words:  retrospective sequential pattern analysis, unbalanced historical databases,
genotype X environment interaction
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WSTEP

Do celow badania odmian w programie hodowlano-odmianowym przeprowadza si¢
serie doswiadczen w wielu miejscowosciach, powtorzonych przez wiele lat. W takich
seriach doswiadczen te same odmiany sa badane w wielu latach. Jednak w seriach
doswiadczen przedrejestrowych w poszczegdlnych latach zmienia si¢ sktad odmian
(jedynie odmiany wzorcowe powtarzane sg w wielu latach). Ponadto zbior miejscowosci
nie zawsze jest taki sam w kazdym roku. Dane pochodzace z serii do$wiadczen
przedrejestrowych zebrane z wielu lat tworzg historyczng baz¢ danych, ktora stanowi
trojkierunkowa klasyfikacje genotypy x miejscowosci X lata (ang. GLY — genotype,
location, year) o bardzo duzej niekompletnosci. Mimo tego, wymieniony rodzaj danych
jest przydatny takze do badaniu podobienstw migdzy miejscowosciami, w ktorych
przeprowadzane byly doswiadczenia. Podobienstwa migdzy miejscowo$ciami badane sg
pod wzgledem rodzaju zréznicowania odmian dla waznej cechy (gléwnie plonu). Ten
sposob postepowania umozliwia grupowanie miejscowosci, w ktorych odmiany sa
zréznicowane podobnie. Takie grupowanie miejscowosci jest bardzo waznym aspektem
badan metodyczno-hodowlanych nad doskonaleniem sieci stacji testujagcych odmiany w
procesie ich hodowli i rejestracji (Lawrence i DeLacy, 1993; DeLacy i in., 1994; Gauch i
Nobel, 1997; Zhang i in., 2006). Do wykonania analiz tego rodzaju mozna zastosowaé
metody pattern analysis, czyli taczne zastosowanie metod analizy skupien oraz analizy
sktadowych glownych (Williams, 1976), dzigki czemu mozliwe jest grupowanie badanych
miejscowosci oraz ocena podobienstw pomigdzy nimi ze wzgledu na sposéb réznicowania
odmian pod katem obserwowanej cechy (np. plonowania).

Braki danych w klasyfikacji genotypy X miejscowosci x lata moga znacznie utrudnic¢
ich analiz¢ 1 wnioskowanie w konteks$cie podobiefistwa miejscowosci. W szczegolnosci
wymienione wczesniej metody analizy skupien wymagaja wyznaczenia odleglosci
pomigdzy miejscowosciami, podczas, gdy przy braku wynikéw ze wszystkich
miejscowosci klasyczne podejscie analityczne nie moze by¢ zastosowane. Kolejnag cecha
danych historycznych jest wystepowanie interakcji genotypowo-srodowiskowej w
poszczegoblnych latach, ktérg powinna uwzglednia¢ metoda grupowania miejscowosci.

DeLacy i wsp. (1996) zaproponowali metode odpowiednia do analizowania
niekompletnych danych historycznych pod katem oceny odmiennego zrdznicowania
badanej cechy odmian w rozpatrywanych miejscowosciach i grupowania podobnych
migjscowosci. Opiera si¢ ona na zastosowaniu pewnego sposobu usredniania macierzy
odleglosci miedzy miejscowosciami poprzez lata, a dodatkowa jej zaletg jest mozliwosé
przeprowadzenia grupowania miejscowosci na podstawie ocen efektow interakcji
genotypowo-$rodowiskowej, a nie na warto$ciach cechy obserwowanej w do§wiadczeniu.
Metodyke zaproponowana w pracy DelLacy i wsp. (1996) zastosowano w pakiecie
komputerowym SEQRET (nazwa od ang. SEQuential RETrospective), ktérego autorami
sg DeLacy i wsp. (1998).

Celem pierwszej czgsci pracy jest przedstawienie podstaw teoretycznych metody
statystycznej do opracowania danych w klasyfikacji trojkierunkowej genotypy
x miejscowosci x lata, ktore sa w znacznym stopniu niekompletne. Metody te stuza
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glownie uzyskaniu kompletnej macierzy odleglosci pomiedzy miejscowosciami. Wyniki
analiz danych rzeczywistych z serii do$wiadczen przedrejestrowych z pszenicg ozimg
przedstawiono w drugiej czesci pracy.

IDEA METODY

W  wyniku przeprowadzenia w programie hodowlanym serii do$wiadczen
wielokrotnych w kolejnych latach, ale ze zmiennym sktadem odmian w poszczegolnych
latach, uzyskuje si¢ dane obserwowanej cechy (gtownie plonu), ktére tworza
trojkierunkowg klasyfikacje danych genotypy x miejscowosci X lata (ang. GLY —
genotype, location, year) o bardzo duzej nickompletnosci. Na podstawie danych dla
kazdego roku wyliczane sg odlegto$ci miedzy miejscowosciami, ktore tworza macierz
odlegtosci. Jesli w pewnym roku brakuje danych z miejscowosci, to niemozliwe jest
wyznaczenie odleglosci i na skutek tego macierz odleglosci dla tego roku ma pusty wiersz
i kolumng. Proponowana metoda rozwiazuje ten problem przez zastosowanie usredniania
odlegtosci migdzy miejscowos$ciami poprzez lata, a nastgpnie wyeliminowanie tych
miejscowosci, ktore generujg wystgpowanie pustych komorek. Sposob ten daje w wyniku
zrownowazong macierz odleglosci (bez pustych komorek), ktdora mozna nastgpnie
analizowa¢ standardowymi metodami analizy skupien. Narzedziem do identyfikacji
brakow danych sg opisane dalej macierze incydencji.

Macierze incydencji

Niech y;r bedzie oceng wartosci cechy obserwowanej w doswiadczeniu w i-tej
miejscowosci, j-tym roku, dla k-tego genotypu, ney liczba roéznych genotypow
uprawianych w miejscowoSciach w j-tym roku, a n, maksymalng liczba genotypow
sposrod wszystkich lat. Miejscowosci w liczbie #; oraz lata w liczbie n, identyfikowane sg
jednoznacznie w catym zbiorze danych, natomiast genotypy identyfikowane sg
jednoznacznie tylko w ramach roku. Zaktada si¢ przy tym, ze genotypy w kazdym roku sa
reprezentacjg zasobow genowych w badaniu. Przyjmijmy, ze wartoSci cechy
obserwowanej w doswiadczeniu (np. plonowania) tworza macierz o n; wierszach i n,
kolumnach dla kazdego z n, lat. W macierzach tych wystepuja puste wiersze dla tych
miejscowosci, z ktorych brak wartos$ci obserwowanej cechy w danym roku i réwniez dla
ostatnich ng - ngp kolumn, gdy liczba genotypow uprawianych w danym roku jest mniejsza
od maksymalnej n,. W przedstawianej metodzie definiuje si¢ macierze incydencji A, I', H,
Z, K (DeLacy i in., 1990), ktérych elementy odnosza si¢ do istnienia lub nieistnienia
wynikow lub par wynikow z doswiadczen.

Pierwsza z macierzy incydencji A= (é‘l.jk) opisuje istnienie wynikow ze wzgledu na
genotypy w nastepujacy sposob:
|1, gdy wynik y,, istnieje,
o, w przeciwnym przypadku.

e
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Przy oznaczeniach: &, = Z ik > Otee Z Z ik > Ouee Z Z i (2)
j=l k=1 i=l  j=1 k=1

5[,'- jest liczba wynikow dla genotypoéw uprawianych w i-tej miejscowosci w j-tym

roku, o,,, jest liczba wynikow dla genotypow uprawianych w i-tej miejscowosci w ciagu
wszystkich lat, J,,, jest liczbg wynikéw dla genotypow uprawianych we wszystkich

miejscowosciach w ciagu wszystkich lat. Zauwazmy, ze element 51/- przyjmuje warto$¢

zero, tylko wtedy, gdy brak wynikow z i-tej miejscowosci dla j-tego roku.
Druga macierz incydencji I :( ii) opisuje istnienie wynikow ze wzgledu na

miejscowosci:
_ |1, gdy 6,;. >0, )
o, w przeciwnym przypadku.
Przy oznaczeniach: Z}/U s Ve Z}/U s Voo = z Z;/U , 4)

i=l  j=1
7;. Jestliczba lat, w ktorych poj awﬂa si¢ i-ta miejscowos¢, 7, ; jest liczba miejscowoscl

w ktorych przeprowadzono do$wiadczenia w j-tym roku, y,, jest liczba wynikéw

uzyskanych we wszystkich kombinacjach miejscowos¢ x rok (we wszystkich seriach
doswiadczen wielokrotnych w przeciagu wszystkich lat).

Kolejne trzy macierze incydencji opisujg istnienie par wynikdéw (np. dla tego samego
genotypu z dwodch réznych miejscowosci w tym samym roku). Dla dwoch wynikow v,
vk definiujemy:

1, gdy oba wyniki y,, i y,, istniejq,
771'i'ik = ijk ’ i’k = . ) ‘ (5)
: 0, w przeciwnym przypadku.
PrZy OZHaCZCHIaCh 77[1]0 Znujk B 7711 oo Z anuk > 771... Z 77” o0 (6)

j=l k=1 i

Mo jest liczbg par wynikow dla tych samych genotypéw uprawianych w
migjscowosciach i, i’ w j-tym roku (czyli liczba genotypoéw wspdlnych dla miejscowosci i,
1’), 1., liczba par wynikoéw dla genotypow wspdlnych dla miejscowosci 1, 1’ zsumowang
poprzez wszystkie lata; a 77,,, liczba par wynikéw dla genotypéw wspolnych dla
miejscowosci i-tej 1 kazdej innej niz i-ta zsumowang poprzez wszystkie lata. Oznaczajac
H= (nii,“) otrzymujemy symetryczng macierz incydencji wymiaru n; X n;.

Dalej definiujemy:
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l, gdy n;,.>0,
gii’j = { j (7
0, w przeciwnym przypadku.
Przy oznaczeniach Cie = Zé’ii_,/. Cive = Zé’ii,, . (8)
j=1 i'#i

element ¢, jest liczba lat, w ktorych istnieja wspolne genotypy dla miejscowosciami

. e

i,i’ya g,,, jestliczba par wynikow dla miejscowosci i-tej oraz innej niz i-ta zsumowang

poprzez wszystkie lata. Oznaczajac Z = (é’ ﬁ,.) otrzymujemy symetryczng macierz
incydencji wymiaru n;x n;. Je§li pewne dwie miejscowosci nigdy nie wystgpity razem w
tym samym roku, element (,, bedzie mial warto§¢ zero. Pomigdzy takimi
migjscowosciami nie mozna wyznaczy¢ odlegtosci.

Nastepnie definiujemy:

{1, gdy ¢,.>0,
Ky =

9
0, w przeciwnym przypadku. ©)

Zatem K, wyraza, czy para wynikow dla miejscowosci 7, i’ wystgpita jednoczes$nie

przynajmniej w jednym roku i wowczas
K= Ky (10)
i#i

jest liczba miejscowosci, z ktodrymi i-ta miejscowos$¢ byla pordéwnywana przynajmniej
w jednym roku. Oznaczajac K = (Kn") otrzymujemy kwadratowg symetryczng macierz
incydencji wymiaru n; X n,.

Macierze H, Z i K majg element zerowy poza przekatna, kiedy brak wspolnych
genotypéw dla dwoch miejscowosci 1 w konsekwencji macierz odleglosci migdzy
miejscowosciami ma odpowiedni element pusty.

Model

Przy o e > 0, przyjety model opisany zostat nastepujacym rownaniem:
Yijk :mi/‘+(g|y|l);‘jk (11)
gdzie i jest liczbg miejscowosci, i=1, ..., ns; j jest liczbg lat, w ktorych wystgpita i-ta
miejscowos¢, j=1, ...,7,; k jest liczba genotypéw uprawianych w kombinacji i-ta

miejscowos$¢ x j-ty rok, k=1, ..., 0.

ije 2

my; jest srednig dla kombinacji i-ta miejscowos¢ x j-ty
rok oraz (g v/ )ijk jest efektem k-tego genotypu w kombinacji i-ta miejscowosc¢ x j-ty

rok. Dalej oceny wielkosci (g v/ )ijk oznaczane begda przez x;i.
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Transformacje danych

Przed wykonaniem }gcznej analizy w latach zalecane jest transformowanie danych.
Analizy oparte na danych nietransformowanych wykorzystuja calg informacje o
zmienno$ci w uktadzie danych, podczas gdy transformacje pozwalaja usuwac niektore
sktadniki zmienno$ci uwypuklajac rézne aspekty wzorca tkwigce w danych. Oczywiscie
wybor transformacji powinien by¢ uzalezniony od celu badan. (DeLacy i in., 1990). W
metodach  pattern analysis  stosowanych do badania zréznicowania migdzy
miejscowosciami zalecane jest stosowanie centrowania (Lawrence i DeLacy (1993)) Iub
standaryzowania (DeLacy i in. (1994) i Mirzawan i in. (1994)) danych wzgledem
miejscowosci.

Centrowanie danych wzgledem miejscowosci polega na odjeciu od kazdego wyniku
(np. plonu) $redniej wynikéw poprzez miejscowosci w danym roku (przez co z warto$ci
cechy wydobyty zostaje efekt interakcji). Natomiast standaryzowanie obejmuje ponadto
podzielenie otrzymanych wynikow przez odchylenie standardowe dla miejscowosci. Po tej
transformacji $rednie dla miejscowosci wynoszg zero, a wariancje jeden dla kazdego roku.

Rezultat standaryzacji danych w przedstawianej metodzie opisuje wzor:

n

X, ) 1 £
w., =% odzie v; = Z5ykx;k ’ (12)

ijk
vij ije -1 k=1

gdzie x; s3 ocenami metody najmniejszych kwadratow, a v; jest fenotypowa wariancja

dla miejscowosci w danym roku.

Wilasnosci transformacji stosowanych w pakiecie SEQRET zostaty opisane w pracy Fox
i Rosielle (1982).

QOdleglosci miedzy miejscowosciami w jednym roku oraz w wielu latach

Zalecang miarg do wydzielania grup miejscowosci o podobnym réznicujagcym wptywie
na genotypy jest kwadrat odlegtosci euklidesowej migdzy miejscowosciami. Niech D,
oznacza kwadrat odleglosci euklidesowej miedzy miejscowosciami i, i” w j-tym roku.
Pamigtajac, ze 7,,, wyraza liczbg par wynikow dla miejscowosci , i’ w j-tym roku, Dii;
mozna wyrazi¢ wzorem:

1 & 2
Dy, =— Z M (Wijk - Wi’jk) > (13)
ﬂii'jo k=1

przy zatozeniu, ze para wynikdw istnieje w j-tym roku dla miejscowosci i, i’. Jesli

miejscowosci i, i’ nie wystepuja jednoczesnie w j-tym roku, to 7,,, jest zerem i nie mozna

wyliczy¢ odleglosci migdzy tymi miejscowosciami w danym roku (woéwczas macierz
odlegtosci dla tego roku nie zawiera wyniku dla miejscowosci Z, i”).

140



Anna Rajfura ....

Dalej niech D,, oznacza kwadrat odlegtosci euklidesowej miedzy miejscowosciami i,
i’ poprzez wszystkie lata. Pamietajac, ze 77,,, Wwyraza liczbe par wynikow dla

miejscowosci i, i’ w przeciaggu wszystkich lat, D,, mozna wyrazi¢ wzorem:

1 &
D, = _Znii_'/’-Dii_'/ . (14)

ii'ee j=1

Jesli dwie miejscowosci nigdy nie wystapily jednoczesnie w tym samym roku, 7,.,,
jest zerem i wtedy kwadrat odlegto$ci euklidesowej migdzy dwiema miejscowoSciami nie
jest okreslony. Wowczas macierz odlegltosci wyznaczanych poprzez lata nie zawiera
wyniku dla miejscowosci i, i” (ma pusta komorke).

Eliminowanie pustych komérek w macierzy odleglos$ci

Macierz odleglosci pomigdzy miejscowoSciami poprzez lata D ma wymiar n; % n;. Jesli
nie wystepuja w niej puste komorki, grupowanie miejscowosci mozna przeprowadzic
klasycznymi metodami analizy skupien, w przeciwnym przypadku prezentowana metoda
przeprowadza eliminacje miejscowosci, ktore generujg te braki wedlug opisanej nizej
reguty.

Wsrod miejscowosci  z najmniejszymi  wartoSciami  k;,, nalezy znalez¢ te

z najmniejszymi 77,,,. Jesli k;, jest mniejsze niz n=n;-1, usuna¢ i-ty wiersz i i-ta kolumne
zmacierzy D, H, Z i K, co zmniejszy stopien tych macierzy o 1. Od nowa wyliczy¢ «x,,
oraz 1,,,. Powtarza¢, az najmniejsze k,,=n, tj. gdy wszystkie k,, s3 rowne i nie ma
pustych komorek w macierzach D, H, Z i K (takie macierze nazwano zredukowanymi).
Przy réownych liczebnosciach (niektore 77,,, rowne i k,, mniejsze niz n) eliminowaé
nalezy pierwszg lub ostatnig (najmniejsze lub najwigksze i) wiersz oraz kolumne.

Skutkiem zastosowania opisanej reguly jest pozostawienie w cyklu eliminacji
miejscowosci z najwickszg liczba porownan dla ustalonej liczby innych miejscowosci, do
ktorych byly poréwnywane w przynajmniej jednym roku.

Dolaczenie miejscowosci wyeliminowanych z powodu braku poréwnan

Uzyskanie zredukowanej macierzy odlegtosci moze spowodowaé wyeliminowanie
znacznej liczby miejscowosci. Z tego wzgledu po wydzieleniu grup miejscowosci
pozostawionych, mozna przyporzadkowa¢ miejscowos¢ wyeliminowang do jednej
z istniejacych grup. Opisywana metoda umozliwia dolgczenie wyeliminowanej
miejscowosci i” do grupy / o najblizszym centroidzie, a kwadrat odlegtosci euklidesowe;j
miedzy obiektami okresla wzor:

di2'1 = zzaijk (xi'jk - )_Cljk)z , gdzie x, = Zgg/kxyk . (15)

j=1 k=1 il
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Ocena dopasowania modeli

Niech wyrazenie )?l.jk oznacza przewidywana warto$¢ k-tej odmiany w i-tej
migjscowosci w j-tym roku. Kiedy grupy miejscowosci zostang juz wydzielone, mozna
przyjac za fcijk wartos$¢ srednig obliczong dla /-tej grupy wedlug wzoru:

n
By =Xy = 20y (16)

iel

Dalej niech SS(7) oznacza calkowitg sume kwadratow:

SS(T) = Z]:Ziazk (X — ’_Cij-)z =Z]:Zv:i§i/kxyk2 ’ (17)
i=1 j=1 k=1 i=1 j=1 k=1

gdyz x;x sumuja si¢ do zera dla kazdej kombinacji miejscowos¢ x rok. Wyrazenie SS(7)

mozna zapisa¢ w postaci sumy sktadnikow:

SSI) =33 6,3, 4> S 36, (v — 1) =SS(Exp) + SS(Res) (1)
o1 j=1 k=1 im1 j=1 k=1

(nazwy od ang. explained and residual), a wspolczynnik determinacji wyznaczony ze
wzoru:

R SS(Exp)

SS(T) (19)

przyja¢ jako catkowita (tzn. wyznaczong poprzez lata) miarg¢ efektywnosci modelu.
Sumy kwadratow odchylen mozna tez rozdzieli¢ na lata:

SS(T), = 2.2 Sy’ +2 26, (0 = )" =SS(Exp), + SS(Res),  (20)
iol k=1 i1 k=1

a wspotczynnik determinacji wyznaczony ze wzoru:
R SS(Exp); ‘
/ SS(T )J.
przyja¢ jako miarg efektywnosci modelu w j-tym roku.

ey

PODSUMOWANIE

Opisana metoda wykorzystujgca usrednianie macierzy odleglosci poprzez lata (stad
okreslenie ,,analiza retrospektywna’) pozwala przeprowadzi¢ analiz¢ skupien dla danych
w znacznym stopniu niekompletnych. Dodatkowa zaletg jest mozliwo$¢ przydziatu
wyeliminowanych miejscowosci do wydzielonych grup, dzigki czemu uzyskuje si¢
informacje o tych miejscowosciach, ktore z przyczyn matematycznych, a nie przyrod-
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niczych zostaly wyeliminowane ze standardowego postgpowania. Metody grupowania
obiektow stanowig czg$¢ postgpowania okreslanego mianem pattern analysis. Opis danych
uzupetniajg metody ordynacyjne analizujgce zalezno$ci migdzy badanymi obiektami w
wybranym ciggu lat (stad okre$lenie ,,analiza sekwencyjna”), pominigte w tej pracy,
chociaz zawarte w pakiecie SEQRET.
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Wydzielanie grup miejscowosci na podstawie
seril doswiadczen wielokrotnych ze zmiennym
sktadem odmian w latach przy uzyciu pakietu
SEQRET
Czes¢ 11. Przyktad dla plonu ziarna
z doswiadczen przedrejestrowych
Z pszenicg 0zima

The clustering of locations based on multi-environment trials with different
cultivars across years using the SEQRET package
Part II. An example for grain yield from winter wheat pre-registration trials

W pracy przedstawiono zastosowanie metod analizy wzorca do wydzielenia grup miejscowosci dla
nickompletnych danych z doswiadczen przedrejestrowych z pszenicg ozima. Przy uzyciu pakietu
SEQRET wydzielono grupy miejscowosci o podobnie réznicujacym wplywie na odmiany oraz wyz-
naczono wspolczynniki opisujace dopasowanie modelu. Praca prezentuje praktyczne zastosowanie
metodyki, ktorej teoretyczny opis zamieszczono w Czgéei 1.

Stowa kluczowe: pakiet SEQRET, retrospektywna sekwencyjna analiza wzorca, niekompletne
historyczne bazy danych, usrednione zredukowane macierze odleglosci

This work presents the example of using pattern analysis methods, which are appropriate to cluster
locations for unbalanced historical data sets from multienvironmental series of experiments with winter
wheat carried out for many years. The SEQRET package was used for clustering locations in the way
by which they discriminate among genotypes, and for calculating determination coefficients for years.
The paper presents the use of procedures described in a theoretical Part I in practice.

Key words: SEQRET package, retrospective sequential pattern analysis, unbalanced historical data
sets, averaged reduced proximity matrices

145



Anna Rajfura ...

WSTEP

Na podstawie danych pochodzacych z wieloletnich serii do$§wiadczen hodowlano-
odmianowych prowadzonych w wielu miejscowosciach mozna wykona¢ ocene tych
miejscowosci ze wzgledu na sposob roznicowania odmian pod katem plonowania. Do wyko-
nania analiz tego rodzaju shuzg metody pattern analysis, ktore wymagaja danych kompletnych.
Propozycje modyfikacji klasycznych metod wyznaczania odlegloSci migdzy miejscowosciami,
odpowiedniej do analizowania danych niekompletnych przedstawili DeLacy i wsp. (1996), a
zaproponowang metodyke zastosowali w pakiecie komputerowym SEQRET (nazwa od ang.
SEQuential RETrospective; DeLacy i in., 1998). Prezentacje idei metody oraz wzory
stosowane w programach pakietu SEQRET zawarto w Czesci I niniejszej pracy.

Celem tej pracy, stanowigcej drugg czgs¢ opracowania, jest zastosowanie pakietu SEQRET
i prezentacja wynikow analiz na przykladzie danych dla plonu ziarna pszenicy ozimej z
do$wiadczen przedrejestrowych.

MATERIAL I METODY

Opis programéw pakietu SEQRET

Pakiet SEQRET jest zestawem siedmiu programoéw napisanych w jezyku Fortran
i dziatajagcych w oknie wiersza polecen $rodowiska Windows lub Wine w systemie
operacyjnym Linux. Programy tego pakietu wykonuja retrospektywng i sekwencyjng analizg
za pomocg metody typu pattern analysis, opisang w pracy DeLacy i wsp. (1996).

Tabela 1
Zestawienie nazw programow pakietu SEQRET z nazwami rozszerzen plikow wejsciowych i wyjsciowych
The set of programs of the SEQRET package with the names of extensions for the input and output files

Pliki wyjsciowe — Output files
Programy Pliki wejsciowe oérednic! Wynikowe — Results
Programs Input files irﬁerme diate! do interpretacji do grafiki®
interpretation’ plotting®

PRESEQ % L% "
(PRE-SEQuence) NAQ; *TXT SEQ
SEQANL * ok * *
(SEQuential ANaLysis) NAQ; *.SEQ PRX 0cce
SEQELM * ok * - *
(SEQuential ELiMination) NAQ; *PRX EMA; *MAE ELM
SEQCLU " % " " "
(SEQuential CLUstering) NAQ; *EMA CLS SCL PCL
(SEQuential ORDination) NAQ; *EMA .ORS .SOR .POR; *.ORP
SEQCOR * Lok - * Lok *
(SEQuential CORrelation) NAQ; *.SEQ; *.CLS *.COS(n); *.ALC(n) .SCO(n)
SEQSUM *NAQ; *.CLS; *.ORS; " "
(SEQuential SUMmary) __ *.ALI; *.ALC SUM DER

! Pliki wej$ciowe dla innych programéw, 2 Pliki zawierajgce podsumowania analiz,® Pliki zawierajace dane do wykonania
wykresow w arkuszach kalkulacyjnych
! Files required as input for further programs, 2 Files containing summaries of analyses,’ Plotting files containing summary
output to be imported into the worksheets for producing dendrograms
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Programy wczytuja dane z plikow tekstowych ASCII, ktore mozna tworzy¢ w bazach
danych lub arkuszach kalkulacyjnych oraz przeprowadzaja petng analiz¢ dla kazdego roku
z wybranego przez uzytkownika ciggu lat, z ktorych pochodzg dane. Umozliwiajg wybor
miary odlegtosci i metody aglomeracji, a wyniki zapisywane sag w plikach wyjsciowych.
Pliki te zawieraja opis wydzielonych grup, poziom przecigcia dendrogramu, ocen¢
dopasowania modelu oraz alokacj¢ miejscowosci wyeliminowanych metodami opisanymi
w Czesci I prezentowanego opracowania. Pliki wynikowe trzeba importowac do pakietow
rysujacych wykresy, poniewaz same programy pakietu nie wykonuja elementow
graficznych. Zestawienie nazw programéw pakietu SEQRET wraz z nazwami rozszerzen
plikéw wejsciowych 1 wyjsciowych w kolejnosci, w jakiej sa wykorzystywane zawiera
tabela 1. Pakiet udostepniany jest przez autorow za darmo.

Dane i analiza

Dane z prezentowanego przyktadu pochodzity z do$wiadczen przedrejestrowych
Z pszenicg 0zimg przeprowadzonych w latach 1992-2007, tacznie w 16 miejscowo$ciach
z 1035 odmianami w calej serii dos§wiadczen. W poszczeg6élnych latach zmieniata si¢
zaréwno liczba odmian w doswiadczeniach, jak i zbior miejscowosci. Strukture analizo-
wanych danych przedstawia tabela 2.

Tabela 2
Liczebno$¢ odmian uprawianych w serii do§wiadczen w wielu miejscowosciach w latach 1992-2007
Numbers of varieties grown up in series of multienvironment experiments carried out in the years 1992-2007

Lata Miejscowosci — Locations
Years [ M1 [M2[M3[M4[M5][M6][M7][M8[M9]| MI0 | M1l [ MI2 [ MI3 [ M14 [ M15 [ M16
1992 49 49 49 49 49 49 49 49 49 49 49 49 49 49
1993 53 53 53 53 53 53 53 53 53 53 53 53 53 53
1994 61 61 61 61 6l 61 61 61 6l 61 61 61 61 61
1996 64 64 64 64 64 64 64 64 64 64 64 64 64 64
1997 62 62 62 62 62 62 62 62 62 62 62 62 62 62
1998 59 59 59 59 59 59 59 59 59 59 59 59 59 59
1999 67 671 67 67 61 67 67 67 67 67 67
2000 71 71 71 71 71 71 71
2001 77 71 77 77 77 77 77 77
2002 78 78 78 78 78 78 78 78
2003 86 86 86 86 86 86 86 86
2004s1 56 56 56 56 56 56 56
200452 56 56 56 56 56 56 56
2005s1 57 57 57 57 57 57 57
200552 57 57 57 57 57 57 57
200651 59 59 59 59 59 59 59
200652 59 59 59 59 59 59 59
2007s1 64 64 64 64 64 64 64
2007s2 64 64 64 64 64 64 64

s1, s2 - oznaczenia serii doswiadczen w roku
sl, s2 - signs for series of experiments in a year

Dla tych danych przy uzyciu pakictu SEQRET wykonano wydzielenie grup miejscowosci
pod katem ich roéznicujgcego wpltywu na odmiany. W opcjach analizy wybrano transfor-
macje¢ danych w sposob opisany wzorem (12) w Czesci [, kwadrat odlegtosci euklidesowe;j
jako miar¢ odlegtosci migdzy miejscowoSciami, wyliczanie $rednich wazonych dla
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odleglosci ze wzgledu na rézne liczby odmian w poszczegodlnych latach oraz metode
aglomeracji Warda dla catego zakresu lat.

WYNIKI I DYSKUSJA

Przy uzyciu programu SEQANL.EXE wyznaczono macierze incydencji oraz macierze
odleglosci miedzy miejscowosciami dla kazdego roku z analizowanego ciggu lat.
Na rysunku 1 przedstawiono macierz odlegtosci P dla 1992 roku.

1 1992
M1  0.00E+00|
M2  0.59E+03 0.00E+00
M3  0.13E+404 0.14E+04 0.00E+00
M4 0.72E+403 0.11E+04 0.17E+04 0.00E+00
M5 0.17E+04 0.19e+04 0,25e+04 0.27F+04 0,00E+00

M6 0.00E4+00 0.00E+00 0.00E+00 0.00E+00 0.0

M7  0.30E+04 0.33E+ . 32E+ LAJEF .34E+04 0.00E+00 0.00E+0
M8 0.58E+03 0.11E+04 0.20E+04 0.93E+03 0.28E+04 0.00E+00 0.41E+0
M9 0.13e+04 0.18E+04 0.21E+04 0.13e+04 0.35e+04 0.00E+00 0.45E+0
M10 0.12E+04 0.156404 0.11E+04 0.15e+04 0.23E+04 0.00E+00 0.24E+0
M1l 0.91E+03 0.92E403 0.13E+04 0.14E+04 0.25E+04 0.00E+00 0.34E+0
M12 0.75E+03 0.92E403 0.13E+04 0.67E+03 0.27E+04 0.00E+00 0.38E+0
M13 0.12E+04 0.12E404 0.13E+04 0.18E+04 0.23E+04 0.00E+00 0.27E+0
M14 0.47E+03 0.11E+04 0_16FE+04 0 93E+03 0.21F+04 0.00E+00 0.32E40

M1 00 0.00E+00 0.00E+00 0.00E+0
M16 0.19e+04 0.23E404 0.26E+04 0.25E+04 0.19e+404 0.00E+00 0.26E+0

Rys. 1. Macierz odleglosci P dla 1992 roku
Fig. 1. The proximity matrix P for the year 1992
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Rys. 2. Macierz incydencji K dla 1992 roku
Fig. 2. The incidence matrix K for the year 1992
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Zakres$lono w niej wiersze odpowiadajace miejscowosciom M6 i M15 z warto§ciami
zerowymi. Tylko w potaczeniu z macierzg incydencji K dla tego samego roku przedsta-
wiong na rysunku 2 mozna poprawnie zinterpretowac te wartosci jako brak mozliwosci
wyznaczenia odlegto$ci miedzy M6 (oraz M15), a jakakolwiek inng miejscowoscig. Na
rysunku 2 liczba i-ta z pierwszej kolumny przedstawia liczbe miejscowosci, z ktoérymi
porownywana byla i-ta miejscowos¢ w 1992 roku, a pozostale kolumny tworza macierz
incydencji K. Zera w i-tym wierszu tej macierzy oznaczajg brak wspolnych odmian, a
jedynki ich istnienie dla par miejscowosci i, i’.

Program wyznacza pary macierzy — odlegtosci i incydencji dla kazdej sekwencji lat od
1992 roku. Efekt usredniania odlegtosci migdzy miejscowosciami poprzez lata widoczny
jest na podstawie macierzy incydencji dla lat 1992-2007 zamieszczonej na rysunku 3.
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Rys. 3. Macierz incydencji K do 2007 roku
Fig. 3. The incidence matrix K until the year 2007

Zakreslono wiersze dla miejscowosci M6, dla ktorej wyznaczono 7 odlegtosci migdzy
nig a innymi miejscowosciami oraz M15, dla ktérej wyznaczono 14 odleglosci. W
zakreslonym szostym wierszu dla miejscowosci M6 (a takze szostej kolumnie ze wzgledu
na sposob przedstawiania warto$ci w tablicy trojkatnej) jest jednak osiem miejscowosci
(oznaczonych zerami), ktore nie miaty wspolnych odmian z M6 w calym badanym okresie.
Dla kazdej miejscowosci liczbe brakujacych odleglosci mozna obliczy¢ odejmujac od 15
(to maksymalna liczba odleglos$ci migedzy i-tag miejscowoscia a kazdg inng w przyktadzie)
warto$¢ z pierwszej kolumny (sg w niej wartosci od 7 do 15). Zauwazmy, ze najwigcej
brakéw — osiem zanotowano dla miejscowosci M6, dwa braki dla M1 i po jednym braku
dla o$miu innych miejscowosci. Dla sze§ciu miejscowosci wyznaczono maksymalng liczbe
odlegltosci. Zatem w macierzy odlegtosci usrednionych poprzez lata 1992-2007 wystapity
puste komorki (ze wzgleddw technicznych program wyswietla zera), ktore uniemozliwiajg
zastosowanie klasycznej analizy skupien.
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Kolejny program SEQELM.EXE pozwala przeprowadzi¢ eliminacj¢ miejscowosci
generujacych puste komorki w macierzy odleglosci usrednionych. Na rysunku 4
zaznaczono dwie miejscowosci wyeliminowane wedlug reguty opisanej w Cze¢sci 1. Sg to
M6 i M1. Ponizej, na tym samym rysunku w zestawieniu zamieszczono stare nazwy
miejscowosci (w kolumnie OLN-old location nane) oraz nowe (w kolumnie NLN-new
location nane), przemianowane po eliminacji. A jeszcze nizej zamieszczono zredukowang
macierz incydencji do roku 2007. Latwo zauwazy¢, Ze nie zawiera ona zer w wierszach dla
miejscowosci 1 dla kazdej z pozostawionych czternastu miejscowosci wyznaczono
maksymalng liczbe trzynastu odleglosci. Dla tej zréwnowazonej macierzy odleglosci
przeprowadzone zostalo grupowanie miejscowosci przy uzyciu programu SEQCLU.EXE.

For year 200752

record locations with no comparisions

Locations eliminated because they have no comparisions
Loc name IO

Eliminate locations with empty cells

Locations _gliminated because TtThey hawve empty cells
Loc = Yl=] g_com 1_com »_COm

=] 1148 14 7
1 EXar &5 1z
recalcula™® marginal freguencies
Locations present and their marginal freguencies
MLM ©OLM LochMame G—Com L_Com ¥ _<Com
1 2 M2 G444 =10 1=
2 3 M3 L=1=toie] 156 13
3 4 4 SER6 156 13
4 3 M3 4235 73 13
5 T M7 4905 83 13
=] 8 M8 felat=1a] 156 1=
v 9 M9 4905 83 13
a8 10 ML1O 4905 83 13
o 11 M1l p=lat=1s] 156 1=
10 12 mMlz L=1=trie] 156 13
11 13 mM13 4505 83 13
12 14 M1 20la 14a 13
13 15 mML15 6218 =1= 13
14 1a mMLla 4235 T3 13

reduced vear Comparisions Matrix
Yearcomp KIT'€CT1l=1,MLCD,T2=1,TI100

1 13 1

2 13 1 1

3 13 1 1 1

4 13 1 1 1 1

5 13 1 s s 1 s

=] 13 1 1 1 1 1 1

7 13 1 1 1 1 1 1 1

= 13 1 1 1 1 1 1 1 1

=l 13 1 1 1 1 1 1 1 1 1
10 13 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
11 13 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
1z 13 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
13 13 1 s s 1 s s 1 s s 1 s s
14 13 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

B

Rys. 4. Miejscowosci wyeliminowane i zredukowana macierz odleglosci do 2007 roku
Fig. 4. Locations eliminated and reduced proximity matrix until the year 2007

Jak wezeéniej wspomniano, program nie wykonuje dendrogramu, a jedynie wyznacza dane
na podstawie ktorych mozna wykona¢ rysunek. W prezentowanym przykladzie dendrogram
przedstawiony na rysunku 5 wykonano w arkuszu Excel. Stosowane na rysunku oznaczenia z
litera M odnosza si¢ do miejscowosci, a z literg G do grup miejscowosci. Linia ciggla oznacza
poziom przecigcia dendrogramu. Wydzielono cztery grupy: G24 zawierajacg 7 miejscowosci,

G191 G23 po 3 miejscowosci i G14 z jedng miejscowoscia.

Po wydzieleniu przy uzyciu programu SEQCOR.EXE grup miejscowosci pozostawionych
wykonano przyporzadkowanie miejscowosci wyeliminowanych do utworzonych grup. Na
rysunku 6 zakreSlono zestawienie z oznaczeniami miejscowosci w pierwszej kolumnie (1, 6)
ioznaczeniami grup w pierwszym wierszu (14, 19, 23, 24). Zawiera ono odleglosci
miejscowosci od centroidu grupy wyliczone ze wzoru (15) zamieszczonego w Czgsci L.
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W przypadku obu miejscowosci najmniejsza warto$¢ przyjela odlegtos¢ od centroidu grupy
(24, zatem do tej grupy przydzielono miejscowosci M1 1 M6.

] G271
. ! G26
l G25
G24
G23
I co2
G21
G20
G19
G18
G17
o
IE15 O G G JO
M15 M13 M12 M14 M8 M5 M3 M9 M4 M2 MI10 M7 M1l M16

Rys. 5. Dendrogram wykonany na podstawie zredukowanej macierzy odleglosci miedzy
miejscowosciami dla okresu 1992-2007
Fig. 5. A dendrogram made on the basis of reduced proximity matrix among locations for seasons
1992-2007

For year 2007s2

Location <entre the years data
| Location standardise the wears data
Allocate eliminated Tlocations
Mumber of eliminated locations s 2
Humber of squared distances
ETlmLoc  Location group
14

19 23 24
1 289 289 289 289
Q 164 la4 la4

squared Euclidean distances
ETmLoc  Location_groug

Grod
Mumber of o =
They are MLE
Group 19
Humber of old members 3
They are M9 Pl M2
Group 23
Number of old members 3
They are ML10O M7 M1l
Group 24
Humber of old members 7
They are MLS M13 M12 M14 Ma M5 M3
Humber of new members
They are M1 MG

Rys. 6. Przyporzadkowanie wyeliminowanych miejscowosci do utworzonych grup
Fig. 6. Allocation of eliminated locations to formed clusters
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Ten sam program wyznacza wspotczynnik dopasowania modelu wedlug wzoru (21)
zamieszczonego w Czgsei I dla kazdego z 19 lat w serii do§wiadczen. Odpowiednie wartosci
przedstawione sg w tabeli 3. Wspotczynniki determinacji zostaty wyznaczone dwukrotnie: dla
grup wydzielonych z miejscowosci pozostawionych oraz dla grup po przyporzadkowaniu
miejscowosci wyeliminowanych. Latwo zauwazy¢, ze wyliczone wartosci nie wykazujg
znaczacego pogorszenia oceny dopasowania.

Tabela 3
Efektywno$¢ modelu liniowego skalibrowanego w niekompletnej serii GLY przy szacowaniu
brakujacych plonéw ziarna pszenicy ozimej
Effectiveness of the model calibrated in incomplete GLY data for predicting grain yield of winter wheat

Rok 7 Wspodtczynniki determinacji dla lat — Determination coefficients for years
v J. bez wyeliminowanych miejscowosci z wyeliminowanymi miejscowosciami
ear j ’ L . . . .
without eliminated locations with eliminated locations
1992 0,49 0,49
1993 0,49 0,49
1994 0,59 0,58
1996 0,49 0,48
1997 0,6 0,6
1998 0,53 0,53
1999 0,56 0,56
2000 0,63 0,63
2001 0,63 0,63
2002 0,59 0,55
2003 0,64 0,63
2004s1 0,61 0,61
2004s2 0,66 0,66
2005s1 0,58 0,58
2005s2 0,61 0,61
2006s1 0,52 0,52
2006s2 0,55 0,55
2007s1 0,68 0,68
2007s2 0,64 0,64
Catkowity — Total 0,58 0,57

Rys. 7. Grupy miejscowosci podobnie réznicujace plon ziarna odmian pszenicy ozimej
Fig. 7. Clusters of locations in which winter wheat cultivars differed similarly in grain yield
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Wydzielone grupy miejscowosci przedstawiono w rejonach geograficznych Polski na
rysunku 7.

PODSUMOWANIE

Przy uzyciu pakietu SEQRET wydzielono cztery grupy miejscowosci bioracych udziat
w serii doswiadczen metoda wykorzystujgcg usrednianie macierzy odlegtosci poprzez lata.
Analiza skupien zostala przeprowadzona pomimo znacznej nickompletnosci wynikow.
W tabeli 2 tatwo mozna zauwazy¢, ze miejscowos¢ M6 pojawita si¢ w doswiadczeniach
tylko w latach 2002-2003 i nie mozna bylo poréwnaé jej z oSmioma miejscowosciami,
ktore w tych latach nie wystapily. Podobnie miejscowos¢ M1 pojawita si¢ w
doswiadczeniach tylko w latach 1992—-1997 i nie mozna bylo porownac¢ jej z dwiema
miejscowosciami: M6 i M15. Na tym przyktadzie wida¢, ze reguta eliminacji usuwa
mozliwie najmniej miejscowosci z analizy (po usunigciu M1 nie jest juz potrzebne
usuwanie M15). Natomiast ocen¢ dopasowania uzyskano takze dla miejscowosci
wyeliminowanych poprzez przydzielenie ich do najblizszych grup. Nalezy tu podkreslic,
ze opis danych uzupetniajg metody ordynacyjne analizujace zalezno$ci migdzy badanymi
migjscowosciami w wybranym ciggu lat, pomini¢te w tym opracowaniu, chociaz zawarte
w pakiecie SEQRET.
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Wplyw terminu 1 gestosci siewu na plon odmian
pszenzyta jarego

The influence of sowing time and density on grain yield of spring triticale varieties

W pracy przedstawiono wielowymiarowe podejscie do badania wpltywu termindéw i gestosci siewu
na plon i mase 1000 ziaren oraz trzy wybrane cechy technologiczne (ci¢zar objetosciowy, zawartosé
biatka i skrobi w ziarnie) u czterech odmian pszenzyta jarego. Dane z serii dos§wiadczen prowadzonych
w latach 2004-2006 w dwdch miejscowos$ciach opracowano statystycznie stosujac metody jedno i
wielowymiarowe. Wszystkie doswiadczenia byty prowadzone w ukladzie split-plot w 3 powtdrzeniach.

Stlowa kluczowe: pszenzyto jare, termin siewu, gesto$§¢ siewu, plon, seria do$wiadczen,
wielozmienna analiza wariancji

The paper presents a multivariate approach to estimation of the influence of sowing time and density
on grain yield, 1000 grain weight and three technological traits (test weight, protein and starch content)
of 4 varieties of spring triticale. The uni- and multivariate statistical methods have been used for data
of series of experiments conducted in split-splot design in three replications.

Key words: spring triticale, sowing time, sowing density, yield, series of experiments, MANOVA
WSTEP

Pszenzyto jare jest od ponad 20 lat uprawiane w Polsce i zyskato state miejsce w
strukturze zasiewow, jest gatunkiem alternatywnym dla innych gatunkow zbdz jarych.
Odmiany pszenzyta jarego zarejestrowane w Polsce maja w swoim rodowodzie ozime
komponenty rodzicielskie i wigkszo$¢ tych odmian jest przewodkami, ktore moga w
pewnych warunkach wykazywac reakcje nietypowe dla zb6z jarych. Konieczne wigc jest
poznanie ich specyfiki biologicznej, zwlaszcza zbadanie potrzeb agrotechnicznych w celu
optymalizacji wykorzystania genetycznych mozliwosci plonowania wytworzonych
odmian. Dobra tolerancja na zakwaszenie gleby i odporno$¢ na wystepujace czynniki
patogeniczne odmian pszenzyta jarego pozwala na uprawe w wielu siedliskach przy
wykorzystaniu réznych stopni intensywno$ci agrotechniki. Zbadanie reakcji pszenzyta
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jarego na wazne czynniki agrotechniczne jakimi sg terminy i ggstosci siewu pozwoli na
lepsze zrozumienie wlasciwosci poszczegdlnych odmian w tanie.

MATERIAL I METODY

Dwa rownolegte doswiadczenia przeprowadzono w latach 2004-2006 w Matyszynie
i Baczynie (Hodowla Ro$lin Strzelce Sp. Z o0.0. Grupa IHAR, Oddziat Matyszyn). Gleba
w gospodarstwie Matyszyn zaliczana jest do kompleksu zytniego dobrego, a w Baczynie
do zytniego bardzo dobrego. Stosowano trzy terminy siewu: wczesny, normalny i opoz-
niony. W terminie wczesnym siew byl wykonywany 10 dni weze$niej, niz normalny siew
w zalecanym dla regionu terminie. Opo6zniony termin siewu byt o 10 dni p6zniejszy od
normalnego. W kazdym terminie stosowano trzy gestosci siewu: gesty (700 ziaren na m?),
optymalny (500 ziaren na m?) i rzadki (300 ziaren na m?). Siew wykonano w rozstawie
rzgdow 11,5 cm. Do$wiadczenia przeprowadzono z czterema odmianami pszenzyta jarego:
Wanad, Kargo, Matejko i MAH 2802, w uktadzie split-plot w trzech powtorzeniach, na
poletkach 10,4 m?.

W celu statystycznego opracowania wynikow do$wiadczenia przeprowadzono wielo-
zmienng analiz¢ wariancji (MANOVA) dla pigciu badanych cech (Calinski i Kaczmarek,
1973). Testowano hipotezy ogélne dotyczace poszczegodlnych czynnikow i interakcji
migdzy nimi (Calinski i in., 1976). Gléwnym celem prowadzonych prac bylo zbadanie
wplywu réznych terminow i gestosci siewu na plon 4 odmian pszenzyta jarego. Dla
wybranych kombinacji czynnikéw przeprowadzono testowanie jedno- i wielocechowych
hipotez ogolnych oraz hipotez szczegétowych dotyczacych porownan migdzy poziomami
badanych czynnikow. Szczegdtowe roznice migdzy Srednimi dla terminu i gestosci siewu
oraz kombinacji tych czynnikéw testowano za pomoca testu Newmana-Keulsa. Srednie,
ktore nie roznily si¢ istotnie migdzy sobg przy poziomie istotnosci 0,05 zostaty oznaczone
w tabelach ta samag literg, natomiast $rednie r6znigce si¢ migdzy sobg istotnie, zaznaczano
pierwszymi literami z grupy: a, b, ¢, dla termindéw siewu; d, e, fdlalat; s, ¢, u, w, dla odmian;
X, ¥, z, dla gestosci siewu.

WYNIKI

Przeprowadzona dla plonu ziarna, masy 1000 ziarna oraz trzech cech technologicznych
wielozmienna  analiza  wariancji ~ umozliwita  weryfikacje ~ wielocechowych
i jednocechowych hipotez dotyczacych badanych czynnikow, a w szczegolnosci terminu
i gestosci siewu. Wyniki testowania hipotez zaktadajacych nieistotnos¢ wptywu badanych
czynnikow na 5 cech tacznie oraz dla kazdej z nich oddzielnie zawarte sg w tabeli 1. Zwraca
uwagge fakt istotnego wptywu zaré6wno termindéw, jak i gestosci siewu na zespot badanych
cech. Analizujac indywidualnie poszczegodlne cechy mozna zauwazy¢ szczegoélnie istotny
wplyw terminu i gestosci siewu na wszystkie cechy za wyjatkiem cigzaru objetosciowego.
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Tabela 1
Wyniki testowania hipotez o braku réznic mi¢edzy terminami siewu, gesto$ciami siewu oraz hipotezy
o braku interakcji termin x gesto$¢ siewu dla pszenzyta jarego w latach 2004-2006
The results of testing the hypotheses of no differences caused by sowing times, sowing densities and
sowing times x sowing density interactions for spring triticale, 2004-2006

TestF dla 5 Te§t0wanle hipotez dla cecl{ (test F)
. . Testing the hypotheses for traits (F test)
Czynnik cech tacznie - -
Plon MTZ biatko skrobia Fo.os
Treatment F test for 5 .. Hl .
traits jointly Grain yield | TGW (ke) protein content | starch content
dt/ha (8 (%) (%)
Termin siewu 22441% | 92530 11933 221 70,81 13,23 3,02
Sowing time
Gestosc siewu 59,90* 2510 12820 0,79 60,44 3,69 3,02
Sowing density
Interakcja termin x gestos$é
Sowing time x sowing density 6,71%* 3,42 7,59 1,34 8,30 1,84 2,33
interaction

* Warto$¢ statystyki F dotyczaca zréznicowania poziomoéw czynnika pod wzglgdem wszystkich 5 cech jest istotna na
poziomie 0,05

* F statistic value concerning the differences between the treatments in respect of all 5 traits jointly is significant at the 0.05
level

W tabelach 2—4 przedstawione sg §rednie wartosci plonow i wyniki testowania wptywu
stosowanych termindéw i gestosci siewu na plon ziarna. Poréwnania Srednich plonow z
poszczegolnych lat (tab. 2) potwierdzily, ze najwyzsze plony uzyskano w roku 2005 (w
ktorym wystepowaly umiarkowane temperatury i wysokie opady), a najnizsze w 2006
(opdzniona wegetacja, wysokie temperatury i niskie opady).

Tabela 2
Whyniki testowania réznic miedzy Srednimi plonéw (dt/ha) dla kombinacji
rok x termin siewu x gesto$¢ siewu
The results of testing the differences between mean yields (dt/ha) for year x sowing time x sowing
density combinations

Rok Termin siewu Gestos¢ siewu — Sowing density Srednia

Year Sowing time 700 500 | 300 Mean
wczesny — early 55,8 57,1 50,8 54,6a

2004 normalny — normal 51,5 57,0 53,5 54,0a
pdzny — late 44,0 42,1 41,0 42.4b

Srednia — Mean 50,4y 52,1x 48,4z 50,3¢
Wezesny — early 64,4 64,4 68,2 65,4a

2005 Normalny — normal 61,4 54,3 53,0 56,2b
pozny — late 47,3 452 39,3 43.9¢

Srednia — Mean 57,7x 54,6y 53,5z 55,3d
wczesny — early 354 36,2 34,9 35,5a

2006 normalny — normal 31,0 31,1 29,8 30,6b
p6zny — late 26,3 27,1 26,9 26,8¢

Srednia — Mean 30,9x 31,5x 30,6x 31,0

Wysokos$¢ plonu, w zalezno$ci od gestosci siewu, byta rozna w poszezegolnych latach.
W roku 2005 zachowana byta kolejnos$¢ od najwyzszych plondéw dla siewu gestego poprzez
optymalny do najnizszych dla siewu rzadkiego, podczas gdy w roku 2004 siew gesty okazat
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si¢ gorszy od optymalnego. Srednie plony dla terminu siewu, gestoéci siewu i kombinacji
tych czynnikow (tacznie z 3 lat, 2 miejscowosci i dla 4 odmian) zawarte sg w tabeli 3.

Tabela 3

Wyniki testowania réznic miedzy Srednimi plonéw (dt/ha) dla kombinacji termin siewu x gestos$¢ siewu
The results of testing the differences between mean yields (dt/ha) for sowing times x sowing density

combinations
Termin siewu Gestos¢ siewu — Sowing density Srednia
Sowing time 700 | 500 | 300 Mean
Wecezesny — Early 51,8ab 52,6a 51,3b 51,9d
Normalny — Normal 48,0a 47,4a 45,4b 47,0e
Pozny — Late 39,2a 38,1b 35,7¢ 37,7
Srednia — Mean 46,3x 46,0x 44,27 45,5

Ulozyly si¢ one w kolejnos$ci od najwyzszych w terminie wczesnym, istotnie nizszych
w $rednim 1 istotnie najnizszych w terminie péznym. Badane odmiany w omawianym
doswiadczeniu jednakowo reagowaty na op6znienie terminu siewu, istotnie obnizajac plon
wraz z opdznianiem terminu siewu. Podobne wyniki uzyskano wczesniej badajac pierwsze
zarejestrowane odmiany pszenzyta jarego (Mackowiak i in., 2000). W innych badaniach
odmian pszenzyta jarego, stwierdzono obnizke plonu ziarna przy opo6znieniu siewu tylko u
niektorych z odmian (Nierdbca, 2001, 2008).

Tabela 4

Wyniki testowania réznic miedzy Srednimi plonéw (dt/ha) dla kombinacji odmiana X termin siewu x

gestos¢ siewu

The results of testing the differences between mean yields (dt/ha) for variety x sowing times x sowing

density combinations

Odmiana Termin siewu Gestos¢ siewu — Sowing density Srednia
Variety Sowing time 700 | 500 | 300 Mean
wczesny — early 48,3 49,0 47,6 48,3a
Wanad $redni — average 442 42,7 429 43,3b
p6zny — late 34,9 32,8 30,3 32,7¢
Srednia — Mean 42,5x 41,5x 40,2y 41,4w
wczesny — early 49,0 51,0 48,8 49,6a
Kargo $redni — average 442 46,0 42,1 44,1b
p6zny — late 36,3 36,6 31,9 34.9¢
Srednia — Mean 43,2y 44,6x 40,9z 42,9u
wczesny — early 54,9 52,8 51,9 53,2a
Matejko $redni — average 52,0 48,1 45,6 48,6b
pozny — late 39,8 38,4 38,0 38,7 ¢
Srednia — Mean 48,9x 46,4y 45,2z 46,8t
wczesny — early 55,1 57,4 56,9 56,5a
MAH2802 $redni — average 51,5 53, 51,1 51,9
p6zny — late 45,8 44.8 42,9 44.5¢
Srednia — Mean 50,8xy 51,7x 50,3y 50,9s

Jesli chodzi o ggstos¢ siewu to istotnie najwyzsze plony uzyskano przy siewie gestym i
optymalnym. Réznica migdzy siewem ge¢stym a optymalnym wynosita zaledwie 0,5 dt/ha.
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Istotnie najnizszy $redni plon obserwowano przy rzadkim siewie. Podobny uktad srednich
plonéw dla terminow siewu wystapit u kazdej z czterech odmian (tab. 4).

Kolejnos¢ srednich plonéw w zaleznos$ci od gestosci siewu byta najwyzsza dla gestosci
optymalnej, poézniej gestej i rzadkiej. Zwigkszanie ilosci wysiewu ponad ilosci $rednie
(okoto 500 ziaren/m?) w omawianym do$wiadczeniu nie powodowato istotnego wzrostu
plonu ziarna, podobne reakcje odmian pszenzyta jarego stwierdzono w innych badaniach
(Chrzanowska-Drozdz i in., 2000; Nierdbca, 2008). Badania gestosci siewu pszenzyta
jarego (Stankowski, 1994; Pisulewska i in., 2004) potwierdzajag brak mozliwosci
kompensacji ubytku plonu ziarna innymi elementami struktury tanu przy zasiewach
rzadkich. W przeprowadzonych badaniach odmiana MAH 2802 (patrz tab. 4) nie
reagowala istotng zmiang w wysokosci plonu przy zastosowaniu siewu zaroOwno gestego
jak i rzadkiego. U odmiany Matejko siew gesty (700 ziaren/m?) istotnie podwyzszat plon
w pordwnaniu z siewem o gesto$ci uznawanej za optymalng (500 ziaren/m?), natomiast u
odmiany Kargo taka sama podwyzszona norma wysiewu spowodowata obnizke¢ plonu.

WNIOSEK

Wyniki obliczen potwierdzity role siewu wczesnego w uzyskiwaniu wysokich plonow
pszenzyta jarego. Tendencja istotnego obnizania si¢ plonu wraz z opdznieniem terminu
siewu wystepowata u wszystkich badanych odmian. Wptyw gestosci siewu na plonowanie
odmian by} mniej znaczacy, ale dla wigkszosci odmian stwierdzono istotnie nizsze plony
ziarna przy siewie rzadkim (300 ziaren/m?) .
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Wybdr modelu matematycznego dla zaleznosci
efektu heterozji mieszancow Fi od dystansu
genetycznego form rodzicielskich
zyta 1 pszenzyta

A choice of the mathematical model for the relationship between heterosis effect
of F1 hybrids and genetic distance of rye and triticale parental lines

Przedmiotem badan byly mieszance zyta i pszenzyta wraz z komponentami rodzicielskimi. Badania
mialy na celu okres$lenie zaleznos$ci efektu heterozji mieszancéw Fi zyta i pszenzyta od dystansu
genetycznego pomiedzy komponentami rodzicielskimi przy uzyciu modeli matematycznych. Zaréwno
dla markerow molekularnych RAPD jak i AFLP funkcjami najlepiej opisujacymi zaleznos¢ efektu
heterozji dla plonu ziarna od dystansu genetycznego byty: wielomian trzeciego stopnia y =a + bx +
cx2 + dx”3... oraz funkcja liniowa y = a + bx. W ostatnim dziesigcioleciu wielu naukowcow podjeto
probe wnioskowania o efekcie heterozji poprzez badanie dystansu genetycznego pomiedzy liniami
rodzicielskimi. Selekcja przy uzyciu markerow molekularnych jest podejsciem, ktore zostato
rozwiniete, aby unikna¢ problemow zwigzanych z konwencjonalng hodowla roslin, zmieniajagcym
kryteria selekcji z selekcji fenotypow na bezposrednig lub posrednig selekcje gendéw. Markery
molekularne sa wykrywalne we wszystkich fazach wzrostu roéliny, nie ma na nie wptywu srodowisko
w jakim rosng rosliny. Uzyteczno$¢ danego markera jest zalezna od jego zdolnosci do ujawniania
polimorfizméw w sekwencji nukleotydowej, pozwalajac na rozréznienie form allelicznych. Udane
zastosowanie markeréw molekularnych wspomagajace programy hodowlane zalezy od dostgpnosci
map genetycznych zawierajacych markery molekularne sprz¢zone z genami, bliskiego powiazania
markeréw 1 genow oraz ich wspolnej segregacji, odpowiedniej rekombinacji zachodzacej pomigdzy
markerami zwigzanymi z dang cechg i reszta genomu, mozliwosci analizowania duzej liczby
osobnikow w sposob efektywny z uwzglednieniem czasu i kosztow przedsigwzigcia.

Stowa kluczowe: heterozja, dystans genetyczny, modele matematyczne, zyto, pszenzyto

The object at the work were rye and triticale hybrids and their parental components. The main goal
of the research was to determine, using mathematical models, the relationship between the heterosis
effect of Fi rye and triticale hybrids and genetic distance parental lines. Both for RAPD and AFLP
markers, the best function to describes\ the relationship between the heterosis effect and genetic
distance were: cubic polynomial y = a + bx + ¢x”2 + dx”3 and a linear function y = a + bx. In the last
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decade, may did affords to conclude on the heterosis effect by examining the genetic distance between
the parental lines. Selection on the basis of molecular indicators was developed in order to avoid
problems related to the traditional farming, and to allow the change from phenotype selection to direct
selection of genes. Molecular indicators are detectable in all phases of the plant life and these are not
affected by the environment and conditions of plant growth. The usefulness of a certain indicator
depends on its ability to reveal polymorphisms in the nucleotide sequence, which makes possible to
distinguish between allelic forms. Successful utilization of the molecular indicators depends on:
availability of the genetic map containing molecular indicators coupled with genes, close relationships
between indicators and genes and their common separation and grouping, appropriate recombination
between indicators of a certain feature and the rest of the genome, possibility of analysis of a large
number of organisms and consideration of time and cost of the whole project.

Key words: heterosis, genetic distance, mathematical models, rye, triticale
WSTEP

Nadrzgdnym celem hodowli ro$lin jest doskonalenie istniejagcych odmian roslin
uprawnych w celu zwigkszenia ich odpornosci na choroby, odpornosci na szkodniki,
zwigkszenia plennosci, jako$ci oraz innych cech waznych z punktu widzenia hodowlanego.
Jednym z pierwszych etapow hodowli jest dobor form rodzicielskich z dostepnej puli
genowej istniejacych odmian. Dotychczas, aby wlasciwie oceni¢ zasoby genowe pod
katem produktywnosci, parametréw jako$ci oraz podatnos$ci na biotyczne i abiotyczne
czynniki stresogenne, stosowano kosztowne i pracochlonne metody opierajace si¢ na
wielokrotnych krzyzowaniach 1 selekcji fenotypowej lub tez analizie profili
izoenzymatycznych (Karp i in., 1998).

Niejednokrotnie dtugotrwaly i skomplikowany cykl hodowlany mozna znacznie skroci¢
prowadzac selekcje z wykorzystaniem markerow DNA. W tym celu wykorzystuje si¢
istnienie bliskiego sprzgzenia pomig¢dzy markerem a locus odpowiedzialnym za
dziedziczenie cechy uzytkowej. Metoda ta czgsto jest okreslana skrotem MAS (Marker
Assisted Selection) i ma szerokie zastosowanie w hodowli ro$lin drzewiastych oraz
hodowli odpornosciowe;.

Komponenty rodzicielskie do krzyzowan heterozyjnych mozna dobiera¢ roéznymi
metodami, oceniajgc dystans genetyczny na podstawie metod statystycznych (Srivastava,
Arunchalam, 1977; Wegrzyn i in., 1994), informacji o pochodzeniu linii przeznaczonych
do krzyzowania, markeréw biatkowych (Fabrizius i1 in., 1998) oraz markerow
molekularnych (Tams i in., 2002).

Celem badan bylo okreslenie zaleznos$ci efektu heterozji mieszancow F; zyta
i pszenzyta od dystansu genetycznego pomiedzy komponentami rodzicielskimi okreslo-
nego na podstawie markerow molekularnych RAPD i AFLP przy uzyciu modeli
matematycznych.

MATERIAL I METODY BADAN

Materiatem ro$linnym uzytym do badan byly linie rodzicielskie zyta oraz komponenty
rodzicielskie pszenzyta wraz z mieszancami pokolenia F;. Linie rodzicielskie i mieszance
zyta pochodzity z Hodowli Roslin Danko Spdtka z o0.0. natomiast komponenty
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rodzicielskie i mieszance pszenzyta pochodzily z Hodowli Roslin Strzelce spotka z o.o.
oddzialu w Borowie. Uzyte w doswiadczeniach polowych i analizach molekularnych
komponenty rodzicielskie i mieszance F; zamieszczono w tabelach 11 2.

Tabela 1
Linie rodzicielskie i mieszance F1 zyta
Parental lines and F1 hybrids of rye
Linie mateczne Linie ojcowskie Mieszance F,
Female lines Male lines Hybrids F;
S 66P/95 S 93N/95 CSIN9
S 93P/95 NS 426N/91 CSIN 15
S 157P/98 S 93N/95 C SIN 23
S 213P/98 WS 66N/85 C SIN32
S 93P/95 S 44/94 C SIN2493
S 64P/95 S 93N/95 C SIN 3693
Tabela 2

Komponenty rodzicielskie i mieszance F1 pszenzyta
Parental components and F1 hybrids of triticale

Linie mateczne Odmiany populacyjne Mieszance F,
Female lines Population strains Hybrids F;
CMS 112-15 Witon BOHT 45
CMS 112-15 Krakowiak BOHT 46
CMS 112-15 Pawo BOHT 47
CMS 114-5 Krakowiak BOHT 49
CMS 114-5 Pawo BOHT 50
CMS Malno 53/3 MAH 3800 BOHT 61
CMS Malno 53/3 Todan BOHT 62

Trzyletnie doswiadczenie z liniami rodzicielskimi i mieszancami zyta zostato zatozone
w 2004 roku w Stacji Doswiadczalnej Katedry Genetyki i Hodowli Roélin na terenie
Rolniczego Gospodarstwa Doswiadczalnego Poznanskiej Akademii Rolniczej w Dioni na
poletkach o powierzchni 10 m?, w ukladzie blokéw losowanych kompletnych w trzech
powtorzeniach. Dos$wiadczenie z komponentami rodzicielskimi oraz mieszancami
pszenzyta zatozono rdéwniez na poletkach o powierzchni 10 m?> w uktadzie blokow
losowanych kompletnych w trzech powtdérzeniach w Hodowli Roslin Strzelce sp. z o.0.
w Oddziale Borowo.

Zabiegi uprawowe wykonano zgodnie z zasadami poprawnej agrotechniki dla tego
gatunku i kierunkiem uzytkowania. W badaniach wlasnych w kazdym roku prowadzenia
doswiadczenia przedplonem dla zyta i pszenzyta byta pszenica ozima.

Dla obydwu gatunkow wykonano pomiary biometryczne, ktore obejmowaty: dlugosc¢
zdzbta oraz dtugos¢ ktosa, liczbe ktoskow w ktosie, liczbe ziaren w klosie, liczbe ziaren w
ktosku, masg¢ ziarna z klosa, masy tysigca ziarna (MTZ) i plon ziarna. Obserwacje
przeprowadzano na 10 losowo wybranych ro§linach z trzech powtdérzen kazdego
z komponentéw rodzicielskich oraz form mieszancowych.
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Otrzymywanie marker6w molekularnych RAPD (Random Amplified

Polymorphic DNA)

Genomowy DNA z form mieszancowych oraz komponentéw rodzicielskich zyta i
pszenzyta izolowano zmodyfikowang metodg Thompsona i Henry’ego (1995).

Dyski lisciowe o powierzchni 2 mm?2 traktowano 200 pl buforu TPS o sktadzie: 100
mM Tris HCI o pH 9,5, 1 M KCl; 10 mM EDTA. Inkubacj¢ przeprowadzono w
probowkach Eppendorfa w tazni wodnej w temperaturze 95°C przez 15 minut.

Reakcj¢ tancuchowa polimerazy (PCR) przeprowadzono w objetosci 12,5ul mieszaniny
o sktadzie: woda dejonizowana; 1M Tris HCI o pH 8,3; 25 mM MgCI2; BSA; 2mM dNTP;
starter-5Spmoli/ul; Taq polimeraza-5U/ul, ekstrakt DNA-25ng/pl. Taq polimeraza
pochodzita z firmy MBI-Fermentas, pozostate odczynniki pochodzity z firmy SIGMA.

Amplifikacje DNA przeprowadzono za pomocg termocyklera T3 BIOMETRA firmy
POLYGEN. Po wyjeciu prob z termocyklera do kazdej z nich dodano 1pl barwnika (0,25%
biekit bromofenolowy; 40% sacharoza; woda dejonizowana)

Elektroforez¢ produktow amplifikacji przeprowadzono w 1,5% zelu agarozowym
o skfadzie: 1,5 g agarozy; 100ml buforu TBE1x (10,8 g Tris base; 5,5 g Boric acid; 4ml
0,5 M EDTA pH 8,0); 1ul bromku etydyny.

Otrzymywanie markeréw molekularnych AFLP (Amplified Fragment Lenght

Polymorphism)

Izolacja genomowego DNA odbywala si¢ metoda kolumienkowa. Fragmenty lisci o
powierzchni 6 mm? umieszczono w proboéwkach z ciektym azotem i roztarto tkanke
ros§linng na proszek. Do kazdej probowki dodano 400ul buforu AP1 oraz 3ul RNAzy.
Nastepnie inkubowano proby przez 30 minut w temperaturze pokojowej i 30 minut w 65°C.
Po inkubacji dodano 130ul buforu AP2 i mieszano na vortexie. Nastgpnie umieszczono
proby w lodzie i po 15 minutach wirowano przez 20 minut w 14000 obrotéw. Po
zwirowaniu zebrano supernatan, ktéry naniesiono na kolumienki, do ktorych dodano 60ul
buforu AP3. Proby wirowano przez 2 minuty w 8000 obrotow, a nastepnie dodano 450l
buforu AW i 50ul buforu AE. Wyizolowane DNA przechowywano w temperaturze —
20°C.

Trawienie DNA przeprowadzono przy uzyciu enzymow restrykcyjnych EcoRI i
Mselloraz 5x read buffor. Do strawionego DNA dodano 24pl adapter ligation solution i
1ul TADNA ligazy oraz ikubowano proby w temperaturze 20°C przez 3h. Do mieszaniny
po ligacji dodano 90ul buforu TE o pH 8.0. Pre-amplifikacj¢ przeprowadzono przy uzyciu
termocyklera T3 BIOMETRA firmy Polygen. Do rozcienczonej matrycy DNA po ligacji
dodano 40ul pre-amp primer mix, 3,5ul 10 x PCR buffor, 15 ul MgCl, oraz 1 ul Taq
polimerazy (5 U/ul). Dorozcienczonej matryc po pre-amplifikacji dodano MIX1 (startery i
dNTP) oraz MIX2 (Taq polimeraza, 10 PCR buffor i MgCl,). Po zakonczeniu reakcji PCR
proby mrozono w temperaturze — 20°C. Elektroforezg przeprowadzono w 5% zelu
akrylamidowym przez 2,5 h przy 60W, 400mA i 1400V. Detekcja produktow PCR
nastgpita w wyniku barwienia srebrem.
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Ocena statystyczna

— Efekty heterozji dla poszczegdlnych cech struktury plonu mieszancow obliczono
wzgledem Sredniej wartosci cechy lepszego z rodzicow i wzgledem $redniej wartosSci
cechy obojga rodzicow przy pomocy programu statystycznego Microsoft Excel.
Istotnos$¢ obliczonych efektow heterozji na poziomie istotnosci oo = 0,05 sprawdzono
testem Scheffe’go korzystajac z programu DGH 2.

— Modele matematyczne stuzace do opisu zalezno$ci efektu heterozji dla plonu od
dystansu genetycznego okreslonego na podstawie markerow molekularnych RAPD i
AFLP wybrano przy pomocy programu Curve Expert.

— Dokumentacja wynikow zarowno reakcji RAPD jak i AFLP obejmuje fotografie
uzyskanych obrazoéw elektroforetycznych oraz ich opracowanie przy uzyciu programu
komputerowego UVIMAP w funkcji Nei i Li (1979).

GS =2nyy / (nx + ny),
gdzie 2nyy oznacza liczbe par podobnych prazkow w obu genotypach natomiast ny oraz
ny oznaczaja liczbe wszystkich prazkow dla danego genotypu. Warto$¢ GS oznacza indeks
podobienstwa pomigdzy dwoma badanymi genotypami. Dystans genetyczny ,,D”
pomigdzy komponentami rodzicielskimi kazdego mieszanca obliczano korzystajac ze
wzoru:
D=1-GS.

WYNIKI

Dystans genetyczny pomigdzy liniami rodzicielskimi mieszancow F zyta wyznaczony
na podstawie markerow molekularnych RAPD i AFLP. W przypadku markeréw
molekularnych RAPD 10 wyselekcjonowanych starterow wygenerowato 65 prazkoéw
polimorficznych, pojedyncze startery generowaly od 4 do 11 prazkéw roznicujacych
badane genotypy (tab. 3).

Tabela 3
Startery dajace polimorfizm w liniach zyta przy uzyciu markeréw RAPD-PCR
Primers detecting polymorphism in rye lines with the use of RAPD-PCR markers
Numer startera Liczba fragmentow DNA Liczba fragmentow polimorficznych

Primers no. Number DNA fragments Number polymorphic fragments
OPA 04 9 7
OPA 07 12 6
OPA 09 11 5
OPA 12 9 7
OPB 10 11 11
OPB 17 6 4
OPF 08 8 6
OPG 19 8 5
OPH 20 9 7
OPI 12 10 7

Najbardziej efektywnym starterem w generowaniu polimorfizmu okazat si¢ starter OPB
10 (11 pragzkow polimorficznych). Dla markerow molekularnych AFLP 5
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wyselekcjonowanych kombinacji starterow wygenerowalo 51 prazkow réznicujgcych.
Jedna kombinacja starterow generowata $rednio od 7 do 15 prazkow polimorficznych (tab.

4).

Tabela 4
Startery dajace polimorfizm w liniach zyta przy uzyciu markeré6w AFLP
Primers detecting polymorphism in rye lines with the use of AFLP markers
Numer startera Liczba fragmentéw DNA Liczba fragmentéw polimorficznych
Primers no. Number DNA fragments Number polymorphic fragments

E-ACGG 27 15

M-CAC

E-ACC

M-CAC 12 )

E-AGG
M-CTCT 18 10

E-AACA

M-CAG 1 !

E-AAC

M-CAG 16 10

Najwigkszy poziom zréznicowania uzyskano wykorzystujagc kombinacje starterow E-
ACGG, M-CAC (15 prazkow polimorficznych). Dla markeréw molekularnych RAPD
warto$§¢ dystansu genetycznego pomigdzy liniami rodzicielskimi poszczegolnych
mieszancow F; zyta miescila si¢ w zakresie od 78% pomigdzy liniami rodzicielskimi
mieszanca CSIN 23 do 89% pomigdzy liniami rodzicielskimi mieszanca CSIN 15 (tab.5).
Warto$¢ dystansu genetycznego dla markerow molekularnych AFLP wynosita od 68%
pomigdzy liniami rodzicielskimi mieszanca CSIN 3693 do 84% pomigdzy liniami
rodzicielskimi mieszanca CSIN 23 (tab. 5).

Tabela 5
Dystans genetyczny pomiedzy liniami rodzicielskim mieszancow Fi zyta
Genetic distance between parental lines in F1 rye hybrids

Linie rodzicielskie Dystans genetyczny

Mieszance F; Parental lines Genetic distance

Hybrids mateczna ojcowska RAPD AFLP

female male % %

CSIN9 S 66P/95 S 93N/95 87 80
CSIN 15 S 93P/95 NS 426N/91 89 78
CSIN 23 S 157P/98 S 93N/95 78 84
C SIN32 S 213P/98 WS 66N/85 85 81
C SIN2493 S 93P/95 S 44N/94 81 81
C SIN 3693 S 64P/95 S 93N/95 87 68

Dystans genetyczny pomig¢dzy komponentami rodzicielskimi mieszancow F; pszenzyta
wyznaczony na podstawie markerow molekularnych RAPD i AFLP. Dla markeréw
molekularnych RAPD 10 wyselekcjonowanych starterow wygenerowalo 65 prazkow
polimorficznych. Poszczegodlne startery generowaly od 4 do 11 prazkoéw réznicujacych
komponenty rodzicielskie (tab. 6).
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Tabela 6
Startery dajace polimorfizm w liniach pszenzyta przy uzyciu markeré6w RAPD-PCR
Primers detecting polymorphism in triticale lines with the use of RAPD-PCR markers

Numer startera Liczba fragmentéw DNA Liczba fragmentéw polimorficznych
Primers no. Number DNA fragments Number polymorphic fragments
OPA 02 9 7
OPA 06 10 6
OPA 09 10 7
OPA 12 10 6
OPA 14 12 7
OPB 17 12 11
OPD 19 10 6
OPH 09 5 4
OPI 11 9 6
OPI 12 9 5

Najwiegcej prazkdéw polimorficznych (11) wygenerowat starter OPB 17. Dla markerow
molekularnych AFLP 5 wyselekcjonowanych kombinacji starterow wygenerowato 50
prazkow polimorficznych. Jedna kombinacja starterow generowata $rednio od 6 do 15
prazkow roznicujacych badane genotypy (tab. 7).

Tabela 7
Startery dajace polimorfizm w liniach pszenzyta przy uzyciu markeré6w AFLP
Primers detecting polymorphism in triticale lines with the use of AFLP markers
Numer startera Liczba fragmentow DNA Liczba fragmentoéw polimorficznych
Primers no. Number DNA fragments Number polymorphic fragments

E-AGG
M-CTCT 27 15

E-ACG

M-CAC 30 8

E-AAC
M-CTCT 19 12

E-ACGG

M-CAG 20 6

E-AAG

M-CTCT 15 i

Najwigksze zroznicowanie analizowanych genotypéw w postaci liczby prazkow
polimorficznych data kombinacja starterow E-AGG, M-CTCT (15 prazkow). Z wyko-
rzystaniem markeréw molekularnych RAPD otrzymano wartos¢ dystansu genetycznego
mieszczacy si¢ w zakresie od 80% pomiedzy komponentami rodzicielskimi mieszanca
BOHT 46 do 95% pomigdzy komponentami rodzicielskimi mieszanca BOHT 61 (Tab. 8).
Dystans genetyczny w przypadku markerow molekularnych AFLP miescit si¢ w zakresie
od 86% pomiedzy komponentami rodzicielskimi mieszanca BOHT 61 do 94% pomigdzy
komponentami rodzicielskimi mieszanca BOHT 47 (tab. 8).

Efekt heterozji cech struktury plonu mieszancow F; zyta obliczony wzgledem Srednie;j
warto$ci cechy lepszego z rodzicow. Mieszance, u ktorych zaobserwowano najwyzszy
efekt heterozji pod wzglgdem analizowanych cech struktury plonu, to: CSIN 9, CSIN 32 i
CSIN 3693 (tab. 9). Mieszance te pod wzglegdem wszystkich cech plonotworczych z

167



Agnieszka Tomkowiak ...

wyjatkiem liczby ziaren w ktosku dla CSIN 9 i CSIN 3693 przewyzszaty istotnie linie
rodzicielskie. W przypadku mieszanca CSIN 9 efekt heterozji miescit si¢ w przedziale od
103% dla MTZ do 142% dla plonu ziarna, natomiast w przypadku mieszanca CSIN 32
wahat si¢ od 106% dla liczby ziaren w ktosku do 139% dla plonu ziarna. Efekt heterozji w
przypadku mieszanca CSIN 3693 miescit si¢ w zakresie od 104% dla MTZ do 186% dla
plonu ziarna. Najstabiej plonujacym mieszancem byt CSIN 23, ktory nie wykazywat efektu
heterozji dla nastepujacych cech: dtugos¢ zdzbta, dlugosé klosa, liczba ziaren w klosie,
liczba ziaren w klosku i MTZ. Istotny jest fakt, ze pozostate mieszance CSIN 15 i CSIN
2493 roéwniez wykazywaty istotny efekt heterozji dla plonu.

Tabela 8
Dystans genetyczny pomiedzy liniami rodzicielskim mieszancow F1 pszenzyta
Genetic distance between parental lines in F1 triticale hybrids
Komponenty rodzicielskie Dystans genetyczny
Mieszance F; Parental components Genetic distance
Hybrids mateczny ojcowski RAPD AFLP

female male % %

BOHT 45 CMS 112-15 Witon 88 92

BOHT 46 CMS 112-15 Krakowiak 80 38

BOHT 47 CMS 112-15 Pawo 92 94

BOHT 49 CMS 114-5 Krakowiak 84 92

BOHT 50 CMS 114-5 Pawo 84 91

BOHT 61 CMS Malno 53/3 MAH 3800 95 86

BOHT 62 CMS Malno 53/3 Todan 85 89

Tabela 9
Wielkos$¢ efektu heterozji poszczegolnych cech struktury plonu mieszancow zyta
Heterosis effect for rye yield and its components
Dhugosé | Diugosé Liczba Liczba ziaren|Liczba ziaren| Masa ziarna
. . g & ktoskow w w ktosie w ktosku w klosie MTZ

Mieszaniec F, zdzbta klosa . Plon

. . ktosie Number| Number of | Number of Mass of  |1000 seed .
Hybrid F, Straw Spike . . . . . . Yield

length length of splk'elets in see('is in see?ds in see@s in weight
spike spike spikelet spike

CSIN9 109* 137* 137* 125%* 89 117* 103* 142%
CSIN 15 106 155% 119 114* 93 147* 107 230%
C SIN 23 99 96 101* 93 90 112% 100* 102%
C SIN 32 107* 130* 109* 116* 106* 118* 107* 139*
C SIN 2493 99 117* 99 107* 103* 109* 102* 123*
C SIN 3693 104* 122%* 112%* 11* 95 123* 105* 186*

* Istotny przy a. = 0,05
* Significant at o = 0,05

Efekt heterozji cech struktury plonu mieszancoéw F; pszenzyta obliczony wzgledem
sredniej wartosci cechy lepszego z rodzicow. Najwyzszy efekt heterozji pod wzgledem
analizowanych cech struktury plonu zaobserwowano w przypadku mieszancow BOHT 47
i BOHT 61 (tab. 10). Mieszance te istotnie przewyzszaty komponenty rodzicielskie pod
wzgledem analizowanych cech plonotworczych, z wyjatkiem liczby ziaren w klosie i
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liczby ziaren w ktosku (BOHT 47) oraz liczby ziaren w ktosku (BOHT 61). W przypadku
mieszanca BOHT 47 efekt heterozji miescit si¢ w zakresie od 111% dla liczby ktoskow w
ktosie do 166% dla masy ziarna z ktosa, natomiast w przypadku mieszanca BOHT 61 wahat
si¢ od 101% dla plonu ziarna do 230% dla masy ziarna z klosa. Najnizszy wigor
stwierdzono u mieszanca BOHT 46, ktory nie wykazywal efektu heterozji dla dlugosci
zdzbta, liczby ziaren w klosie oraz liczby ziaren w ktosku.

Tabela 10
Wielkos$¢ efektu heterozji poszezegélnych cech struktury plonu mieszancéw pszenzyta
Heterosis effect for triticale yield and its components

Liczba Liczba ziaren
Dlugosé Dhugos¢ | ktoskow w |Liczba ziaren Masa ziarna
. . i . . w ktosku . MTZ
Mieszaniec F, zdzbta ktosa ktosie w klosie Number of w klosie 1000 seed Plon
Hybrid F, Straw Spike Number of | Number of sceds ir? Mass of seeds weicht Yield
length length | spikelets in [seeds in spike kel in spike &
spike spikelet
BOHT 45 126* 108* 108* 85 78 152* 119* 128*
BOHT 46 100 102* 104 83 79 140* 106 108*
BOHT 47 133* 120* 111* 97 97 166* 127* 140*
BOHT 49 115% 112* 113* 87 77 121* 115* 127*
BOHT 50 113* 113* 107* 94 87 108* 108* 118*
BOHT 61 144* 143* 117* 106* 90 230* 141* 101*
BOHT 62 123* 120* 107* 106* 99 140* 120* 112*
* - Istotny przy a. = 0,05
* - Significant at oo = 0,05
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Funkcja liniowa: y = a + bx; (a = - 648,8419; b =9,4971429)
Wspolczynnik dopasowania funkcji r = 0,85
Rys. 1. Zalezno$¢ efektu heterozji plonu ziarna zyta od dystansu genetycznego okreslonego
na podstawie marker6w molekularnych RAPD
Linear fit: y = a + bx; (a =-648.8419; b =9.4971429)
Coefficient adjust function r = 0.85
Fig. 1. Relationship between seed yield heterosis in rye and genetic distance determined with the use
of RAPD molecular markers

169



Agnieszka Tomkowiak ...

Przewidywanie efektu heterozji dla plonu ziarna zyta w zaleznosci od dystansu
genetycznego okre§lonego na podstawie markeréw molekularnych RAPD i AFLP przy
zastosowaniu modeli matematycznych. Dla markeréw molekularnych RAPD funkcjg
opisujaca zalezno$¢ efektu heterozji dla plonu od dystansu genetycznego byla funkcja
liniowa (rys. 1). Wykorzystujac t¢ funkcje, mozna podja¢ probe predykeji efektu heteroz;i,
o ile warto$¢ dystansu genetycznego pomiedzy formami rodzicielskimi miesci¢ si¢ bedzie
w zakresie od 78% do 89%. Wspodtczynnik dopasowania funkcji wyniost r = 85. W
przypadku markerow molekularnych AFLP funkcjg opisujaca zaleznos¢ efektu heterozji
dla plonu od dystansu genetycznego byt wielomian trzeciego stopnia (rys. 2), aby modc
wykorzystac te funkcje do przewidywania efektu heterozji, warto$¢ dystansu genetycznego
pomigdzy formami rodzicielskimi powinna miesci¢ si¢ w zakresie od 68% do 84%.
Wspolczynnik dopasowania funkcji r = 0,96 byt wyzszy od wspodtczynnika dopasowania
funkcji dla markerow RAPD i precyzyjniej opisywat t¢ zalezno$¢.
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230 +
180 -
130 -

80 T T T T T 1
60 65 70 75 80 85 90

Efekt heterozji plonu ziarna (%)
Seed yield heterosis effect
°

Dystans genetyczny (%) - Genetic distance

¢ lrok B llrok 111 rok ® S$rednia z trzech lat e \\ijelom. ($rednia z trzech lat)

Wielomian trzeciego stopnia: y=a+bx+cx"2+dx”3...(a =-209490,97, b = 8163,6144, ¢ =-105,41937, d = 0,45164107)
Wspotezynnik dopasowania funkcji r = 0,96
Rys. 2. Zalezno$¢ efektu heterozji plonu ziarna zyta od dystansu genetycznego okreslonego
na podstawie markerow molekularnych AFLP
Polynomial fit: y=a+bx+cx”2+dx"3...(a = -209490.97, b = 8163.6144, ¢ = -105.41937, d = 0.45164107)

Coefficient adjust function r = 0.96

Fig. 2. Relationship between seed yield heterosis in rye and genetic distance determined with the use
of AFLP molecular markers

Przewidywanie efektu heterozji dla plonu ziarna pszenzyta w zaleznosci od dystansu
genetycznego okre$lonego na podstawie markeréw molekularnych RAPD i AFLP przy
zastosowaniu modeli matematycznych

Zaleznos¢ efektu heterozji dla plonu od dystansu genetycznego okre$lonego przy
pomocy markeréw molekularnych RAPD opisywal wielomian trzeciego stopnia (rys. 3).
Wykorzystujac ta funkcji mozna podjac probe przewidywania efektu heterozji gdy warto$¢
dystansu genetycznego pomi¢dzy formami rodzicielskimi miesci¢ si¢ bedzie w zakresie od
80% do 95%. Wspdtczynnik dopasowania funkcji wynidst r = 84. Funkcja liniowa
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opisywata zalezno$¢ efektu heterozji dla plonu od dystansu genetycznego okreslonego na
podstawie markeréw molekularnych AFLP (rys. 4).
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Wielomian trzeciego stopnia: y = a+bx+cx2+dx”3... (a = 51436,586, b = -1809,0503, ¢ = 21,198483, d = -0,082568274)

Wspotczynnik dopasowania funkcji r= 0,84

Rys. 3. Zalezno$¢ efektu heterozji plonu ziarna pszenzyta od dystansu genetycznego okreslonego

na podstawie marker6w molekularnych RAPD

Polynomial fit: y = at+bx+cx 2+dx"3... (a=51436.586, b =-1809.0503, c =21.198483, d = -0.082568274)

Coefficient adjust function r = 0.84

Fig. 3. Relationship between seed yield heterosis in rye and genetic distance determined with the use
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Rys

Funkcja liniowa: y = atbx; (a =-339,25157, b = 5,0597484)
Wspotezynnik dopasowania funkcji r = 0,98

. 4. Zaleznos¢ efektu heterozji plonu ziarna pszenzyta od dystansu genetycznego okreslonego

na podstawie markeréw molekularnych AFLP
Linear fit: y = a+bx; (a = -339.25157, b = 5.0597484)
Coefficient adjust function r = 0.98

Fig. 4. Relationship between seed yield heterosis in rye and genetic distance determined with the use

of AFLP molecular markers
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Funkcje t¢ mozna wykorzysta¢ do przewidywania efektu heterozji jezeli wartos¢ dystansu
genetycznego pomiedzy formami rodzicielskimi miesci¢ si¢ bedzie w zakresie od 86% do
94%. Wspolczynnik dopasowania funkcji r = 0,98 byt wyzszy od wspoélczynnika
dopasowania funkcji dla markeréw RAPD.

DYSKUSJA

Zyto prawdopodobnie pochodzi z Azji Mniejszej, gdzie znajduje sie wiele jego form
dzikich. Poczatkowo bylo chwastem w zasiewach pszenicy i jeczmienia (Herseg, 1986).
Zyto zajmuje w Polsce czotowe miejsce wérdd roslin zbozowych, a w uprawie s glownie
odmiany populacyjne. Polskie odmiany populacyjne stosunkowo dobrze plonuja i trudniej
je zastgpi¢ odmianami heterozyjnymi plonujacymi srednio o 10-15% wyzej. Korzysci
plynace z uzyskania wyzszego plonu pochtaniajag bowiem relatywnie wysokie koszty
produkcji materiatu siewnego odmian heterozyjnych.

Pszenzyto (Triticosecale Witt.) jest syntetycznym mieszancem mi¢dzyrodzajowym
pszenicy z zytem, tagczacym w sobie cechy gatunkow uzytych do krzyzowania. Pszenzyto
do uprawy wprowadzono stosunkowo niedawno. Bylo to mozliwe dzigki hodowli tzw.
wtornych mieszancow.

Heterozja jest zjawiskiem genetycznym do dzisiaj nie w pelni wyjasnionym. Wysunigto
wiele hipotez usitujgcych je wytlumaczyé, ale zadna do konca nie wyjasnia zjawiska.
Przypuszczalnie jest tak dlatego, ze objawy heterozji sg zbyt ztozone, aby mozna je byto
thumaczy¢ za pomoca jednego, prostego sformulowania — teorii (Adamczyk, 2004).

We wspotczesnej hodowli roslin coraz czgsciej wykorzystywane sg techniki biologii
molekularnej oparte na analizie DNA, w zwigzku z tym nieustannie prowadzi si¢ badania
nad opracowaniem nowych, skutecznych i tanszych metod otrzymywania markeréw
molekularnych, ktére beda narzedziem badawczym wszedzie tam, gdzie niezbgdna jest
analiza genotypu.

W badaniach, ktore sg przedmiotem tej pracy wykorzystano dwa typy markerow
molekularnych RAPD i AFLP. W niniejszej pracy w przypadku marker6w molekularnych
RAPD liczba wygenerowanych prazkéw polimorficznych, pozwalajacych na okreslenie
dystansu genetycznego pomigdzy komponentami rodzicielskimi mieszancow F;, wynosita
od 4 do 11 dla zyta i od 4 do 11 dla pszenzyta. Markery molekularne RAPD okazaly si¢
mniej efektywne w generowaniu polimorfizmu niz markery molekularne AFLP.

Markery molekularne AFLP generowaly wiecej prazkéw roznicujacych analizowane
genotypy niz startery uzyte w przypadku markeréw RAPD, co pozwolito na bardziej
precyzyjne oszacowanie dystansu genetycznego pomigdzy komponentami rodzicielskimi.
Liczba wygenerowanych prazkéw polimorficznych wynosita od 7 do 15 dla zyta i od 6 do
15 dla pszenzyta. Mimo réznic w liczbie wygenerowanych prazkéw polimorficznych
pomigdzy obydwoma typami markeréw oszacowany na ich podstawie dystans genetyczny
pomiedzy analizowanymi komponentami rodzicielskimi byt stosunkowo duzy. Dla zyta
dystans genetyczny okre§lony przy uzyciu markerow RAPD miescit si¢ w zakresie od 78%
do 89%, a dla markeréw AFLP od 68% do 84%. W przypadku pszenzyta dla markerow
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RAPD dystans genetyczny miescit si¢ w zakresie od 80% do 95% a w przypadku markerow
AFLP od 86% do 94%.

Bardzo wazna z punktu widzenia hodowli roélin jest mozliwo$¢ uzycia markerow
molekularnych w badaniach cech ilosciowych. Najistotniejszym miernikiem tego typu
badan jest analiza komponentéw genetycznych cechy i ustalenie, ktore czesci genomu sa
odpowiedzialne za dziedziczenie analizowanej cechy przy uzyciu markeréw molekular-
nych. W celu uzyskania wystarczajacego rozkladu statystycznego podczas mapowania
cech wielogenowych lub iloSciowych wymagane jest badanie duzych populacji.
Zmienno$¢ cech ilosciowych ma charakter ciggly, wynikajacy z naktadania si¢ skokowej
zmienno$ci mutacyjnej 1 modyfikujacych wplywow srodowiska.

Duzym przetomem w hodowli roslin bylo zastosowanie markeréw molekularnych do
badania pokrewienstwa pomi¢dzy analizowanymi obiektami oraz ustalenie ich filogenezy.
Badania taksonomiczne stanowia istotne zrodto informacji pozwalajacych zoptymalizowaé
wykorzystanie istniejacych zasobéw genowych, na przyklad poprzez wybranie
najodpowiedniejszych form do krzyzowan oddalonych (Grzebelus, Baranski, 1996).

Song i wsp. (1990) przy zastosowaniu markerow RFLP opracowali dendrogram
obrazujacy podobienstwo migdzy 38 genotypami z rodzaju Brassica. Udowodnili migdzy
innymi istnienie bliskiego pokrewienstwa pomiedzy genomami brokuta i kalafiora oraz
kapusty gltowiastej 1 jarmuzu. Wykazali, ze wraz z ewolucja rodzaju Brassica zwigkszyla
si¢ liczba chromosoméw w jego genomie.

Markery DNA uzyskane metoda RAPD (Random Amplified Polymorphism DNA)
znalazly szerokie zastosowanie do badania dystansu genetycznego u wielu gatunkow roslin
uprawnych. Segregacje markerow RAPD wedlug praw Mendla oraz ich dziedziczenie
obserwowano w takich gatunkach jak: jeczmien, soja i lucerna (Williams i in.,, 1990; Echt
iin., 1992).

W rodzaju Brassica markery RAPD sg uwazane za tak samo efektywne jak markery
RFLP (Restriction Fragments Length Polymorphism) do szacowania wewnatrz
gatunkowego podobienstwa miedzy genotypami (Demke i in., 1992; Thorman i in., 1994;
dos Santos i in., 1994).

Badania nad podobienstwem genetycznym u réznych linii rzepaku ozimego prowadzit
Liersch i Broda (1996) dowiedli, ze linie pochodzenia europejskiego wykazaly duze
podobienstwo genetyczne, znacznie si¢ jednak r6éznity od linii azjatyckich, $wiadczy to, ze
metoda RAPD moze by¢ narzedziem mogacym ujawniaé zroznicowanie genetyczne.

W przeprowadzonych badaniach w przypadku zyta potwierdzono, ze wysokie zdolnosci
kombinacyjne wystgpuja pomigdzy liniami rodzicielskimi mieszancoéw F;: CSIN 9, CSIN
32, CSIN 2493 i CSIN 3693. Mieszance te charakteryzowaly si¢ istotnymi efektami
heterozji dla wigkszo$ci analizowanych cech struktury plonu. Linie rodzicielskie
mieszancow zyta w wigkszosci byly ze sobg spokrewnione. Niezaleznie od stopnia
pokrewienstwa dystans genetyczny pomig¢dzy tymi liniami byt duzy i wahat si¢ od 68% do
84% dla markeréw molekularnych AFLP i od 78% do 89% dla markeréw RAPD.
Mieszancami charakteryzujacymi si¢ najwigkszym wigorem byty CSIN 9 i CSIN 3693.

W badaniach wlasnych potwierdzono, ze najwyzsza zdolno$¢ kombinacyjna dla
pszenzyta wystepuje pomigdzy komponentami rodzicielskimi mieszancow F; BOHT 41 i
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BOHT 61. Mieszance te charakteryzowatly si¢ istotnymi efektami heterozji dla wigkszosci
cech struktury plonu. W $wietle otrzymanych wynikdéw mozna przypuszczaé, ze
stosunkowo niskie efekty heterozji dla pszenzyta mogg, podobnie jak dla zyta, wynika¢ ze
spokrewnienia wigkszosci komponentéw rodzicielskich. Warto nadmieni¢, ze dystans
genetyczny pomi¢dzy komponentami rodzicielskimi pszenzyta, tak samo jak w przypadku
zyta byt duzy i wahat si¢ od 86% do 94% dla markeréw AFLP i od 80% do 95% dla
markeréw RAPD. Mozna wigc przypuszczac, ze na roznice w wielkos$ci efektu heterozji u
poszczegolnych gatunkow wigkszy wptyw ma pochodzenie komponentow rodzicielskich
niz dystans genetyczny pomiedzy nimi okreslony na podstawie markerow molekularnych,
gdyz u spokrewnionych gatunkéw pomiedzy ktérymi byl duzy dystans genetyczny
wystepowal mniejszy efekt heterozji niz u gatunkéw nie spokrewnionych przy rownie
duzym dystansie genetycznym.

W ostatnim dziesigcioleciu wielu naukowcdw podjeto rowniez probe wnioskowania o
efekcie heterozji poprzez badanie dystansu genetycznego pomi¢dzy liniami rodzicielskimi
(Fabrizius i in., 1998; Tams i in., 2002).

Problem dystansu genetycznego, pokrewienstwa i zjawiska heterozji podejmowany byt
wielokrotnie miedzy innymi przez: Ajmone Marsan i wsp. (1998); Boppenmaier i wsp.
(1993); Chareosset, Essioux, (1994); Dubreuil i wsp. (1996).

Publikacje dotyczace tematu, ktore sg efektem dotychczasowych badan nie przyniosty
jednoznacznej odpowiedzi na pytanie, czy podobienstwo genetyczne lub pokrewienstwo
moze by¢ podstawa do wnioskowania o efekcie heterozji. Rzeczywiscie mato jeszcze
wiemy o zjawisku heterozji i mechanizmach heterozji, potrafimy tylko wykorzysta¢ wigor
mieszancow F; tworzac odmiany heterozyjne. Jest to problem od strony genetycznej mato
poznany lecz aktualny i wazny hodowli ro$lin.

W badaniach wilasnych dotyczacych zyta podjeto rowniez probe predykcji efektu
heterozji dla plonu w oparciu o warto$¢ dystansu genetycznego pomigdzy analizowanymi
liniami rodzicielskimi. Zaleznos$¢ efektu heterozji dla plonu od dystansu genetycznego
okreslonego na podstawie markeréw AFLP opisywal wielomian trzeciego stopnia, a
wspotczynnik dopasowania dla tej funkcji wynosit r = 0,96. Zaleznos¢ efektu heterozji dla
plonu od dystansu genetycznego okreslonego na podstawie markerow RAPD opisywata
funkcja liniowa, a wspotczynnik dopasowania funkcji wynosit r = 0,85.

Dla pszenzyta, podobnie jak dla zyta, podjeto probe przewidywania efektu heterozji dla
plonu w oparciu o warto$¢ dystansu genetycznego pomigdzy analizowanymi liniami
rodzicielskimi. Zalezno§¢ efektu heterozji dla plonu od dystansu genetycznego
okreslonego na podstawie markerow AFLP opisywata funkcja liniowa, a wspotczynnik
dopasowania dla tej funkcji wynosit r = 0,98. Zalezno$¢ efektu heterozji dla plonu od
dystansu genetycznego okreslonego na podstawie markerow RAPD opisywat wielomian
trzeciego stopnia, a wspotczynnik dopasowania funkcji wynosit r = 0,84.

Na podstawie uzyskanych w tej pracy wynikéw stwierdzono, ze zar6wno markery
molekularne AFLP jak i RAPD w przypadku zyta i pszenzyta moga by¢ wykorzystane do
grupowania linii pod wzgledem pochodzenia oraz linii o niepetlnych danych o pochodzeniu.
Dobor linii rodzicielskich do krzyzowan powinien odbywac si¢ gtdéwnie z wykorzystaniem
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analizy istniejacego pomiedzy nimi pokrewienstwa, linie te powinny by¢ rowniez
testowane w warunkach polowych.

WNIOSKI

1. Badania wykazaty, ze markery molekularne RAPD i AFLP s3 przydatne do okreslania
dystansu genetycznego komponentéow rodzicielskich zyta i pszenzyta dla krzyzowan
heterozyjnych.

2. Frekwencja polimorficznych produktow amplifikacji byta wigksza w przypadku
markeréw AFLP w stosunku do markeréw RAPD, co pozwolito na bardziej precyzyjne
oszacowanie dystansu genetycznego pomigdzy komponentami rodzicielskimi w tych
gatunkach.

3. Zaréwno dla zastosowanych markerow RAPD i AFLP zaleznos$ci efektu heterozji
plonu ziarna od dystansu genetycznego najlepiej opisuja funkcje matematyczne:
wielomian trzeciego stopnia y=a+bx+cx”"2+dx"3... oraz funkcja liniowa y = a+bx.
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Wplyw stymulacji laserowej nasion
na ksztaltowanie cech morfologicznych siewek
1 wielkos¢ sity diastatycznej
form zyta i1 pszenzyta*

Influence of grain stimulation by laser radiation on morphological characters
of seedlings and diastatic power of rye and triticale

Materialem do badan byty cztery odmiany Zyta ozimego: Amilo, Dankowskie Nowe, Diamant i
Warko, dwie odmiany Zyta jarego — Abago 1 Bojko oraz pig¢ odmian pszenzyta ozimego — Fidelio,
Grenado, Presto, Woltario, Zorro i dwie odmiany pszenzyta jarego — Legalo i Dublet. W warunkach
laboratoryjnych oceniano wplyw zréznicowanych dawek swiatla lasera potprzewodnikowego o mocy
200 mW na warto$¢ siewna, cechy morfologiczne oraz sil¢ diastatyczna badanych odmian Zzyta i
pszenzyta. Odmiany pszenzyta wykazaly mniejsza wrazliwo$¢ na przedsiewne napromieniowanie
ziarniakow niz odmiany zyta. U form ozimych Zyta stwierdzono istotng stymulacje pod wplywem
promieniowania laserowego dlugosci korzeni zarodkowych, koleoptyli oraz pierwszego liscia.
Podwyzszenie wartosci energii i zdolno$ci kietkowania na skutek w/w zabiegu obserwowano u odmian
zyta jarego. U form ozimych pszenzyta obserwowano istotne wydluzenie pierwszego liscia, natomiast
u pszenzyta jarego wydhuzenie koleoptyli po przedsiewnym napromieniowaniu. Odmiany zyta ozimego
reagowaly na $wiatlo lasera zwigkszeniem a formy jare obnizeniem wartosci sity diastatyczne;.
Obserwowano u pszenzyta ozimego istotng interakcje dawek z odmianami, za$ u jarego istotna
stymulacje sity diastatycznej.

Stowa kluczowe: dlugos$¢ korzenia zarodkowego, dlugos¢ koleoptyla, dlugos$¢ pierwszego liscia,
pszenzyto, sita diastatyczna, $wiatlo lasera, zyto

The studies were carried out on four cultivars of winter rye: Amilo, Dankowskie Nowe, Diamant
and Warko, two cultivars of spring rye: Abago and Bojko, five cultivars of winter triticale: Fidelio,
Grenado, Presto, Woltario and Zorro, and two cultivars of spring triticale: Legalo and Dublet. In
laboratory conditions, the effects of different doses of light from a 200 mW semiconductor laser on
sowing value, morphological features and diastatic power were evaluated. The triticale cultivars,

* Praca naukowa finansowana ze srodkow na nauke w latach 2005-2008 jako projekt badawczy nr 2PO6R 062 29
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compared to the rye ones, showed lower sensitivity to pre-sowing radiation of grains. In winter rye
forms, significant stimulation by laser radiation of the radicle, coleoptile and first leaf length was found.
Higher values of energy and germination capacity as the result of laser treatment were observed in the
cultivars of spring rye. Pre-sowing radiation resulted in significant elongation of the first leaf in winter
triticale and of the coleoptile in spring triticale. The rye cultivars responded to laser light with an
increase in diastatic power in winter forms, and with a decrease in this trait value in spring forms.
Significant doses x cultivars interaction was observed in winter triticale, and marked stimulation of
diastatic power was recorded with spring triticale forms.

Key words: coleoptile length, diastatic power, first leaf length, laser light, radicle length, rye, triticale
WSTEP

Swiatto lasera jest jednym z czynnikéw fizycznych stosowanych w celu uszlachetniania
nasion roslin uprawnych. Czynniki fizyczne takie jak S$wiatlo biate, zmienne pole
magnetyczne i elektryczne, promieniowanie mikrofalowe w przeciwienstwie do zabiegow
chemicznych jedynie modyfikujg przebieg proceséw biochemicznych i fizjologicznych w
nasionach, nie powodujgc niekorzystnych zmian w $Srodowisku przyrodniczym (Dziamba
iin., 1996; Drozd i Szajsner, 2001). Przypuszcza si¢, ze metoda przedsiewnej biostymulacji
laserowej wykorzystuje zjawisko polegajace na zdolno$ci pochlaniania i magazynowania
energii $wietlnej przez nasiona, ktore moga przeksztatcac jg w energi¢ chemiczna. Energia
ta jest gromadzona i wykorzystywana w pdzniejszym wzroécie i rozwoju roélin. Swiatto
czerwone o dtugosci fali okoto 660 nm powoduje przeksztalcenie fitochromu inicjujac tym
samym proces kietkowania nasion. Zastosowane w badaniach promieniowanie laserowe o
zblizonej dtugosci fali moze powodowaé podobny efekt w nasionach (Litynski, 1977,
Duczmal i Tucholska, 2000).

Celem badan byto okreslenie wptywu przedsiewnej biostymulacji laserowej ziarniakow
wybranych odmian zyta i pszenzyta, zar6wno form jarych jak i ozimych, na zmiany sity
diastatycznej i wartosci siewnej oraz cech morfologicznych siewek. Sita diastatyczna, jest
cecha zwiazang Scisle z genotypem, forma oraz cechami morfologicznymi, jest miernikiem
sumarycznej aktywnosci enzymow amylolitycznych, podstawowym parametrem
jakos$ciowym stodu i wskaznikiem jakosci browarnianej odmiany jeczmienia (Ploch i in.,
2005). Alfa-amylaza stanowi zasadniczy czynnik katalityczny przy rozkladzie zapasowej
substancji jaka jest skrobia. W czasie kietkowania ziarna, w tarczce zarodkowej
rozpoczyna si¢ intensywna biosynteza alfa-amylazy przy odpowiednim poziomie
uwodnienia, okreslonej temperaturze i dostgpie tlenu (Kunze, 1999; Foszczynska, 1997,
2001; Blazewicz i Rytel, 2003).

Swiatto czerwone o dhugosci fali okoto 660 nm powoduje przeksztatcenie fitochromu
inicjujac tym samym proces kietkowania nasion. Zastosowane w badaniach promienio-
wanie laserowe o zblizonej dtugosci fali moze powodowac¢ podobny efekt w nasionach.

MATERIAL I METODY

W doswiadczeniu laboratoryjnym, w komorze do hodowli roslin typ Sanyo MLR —
351 H, badano wplyw $wiatta lasera na energi¢ i zdolno$¢ kietkowania (zgodnie z
zaleceniami Polskiej Normy, 1994). Oceniano rowniez cechy morfologiczne roslin we
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wczesnych fazach rozwojowych — dlugos¢ korzeni zarodkowych, koleoptyli i pierwszego
liscia. Dwuczynnikowe do$wiadczenia zalozono metoda serii niezaleznych w trzech
powtorzeniach, dla form ozimych. W celu zachowania poprawnos$ci analiz statystycznych
dla form jarych zyta i pszenzyta (badano tylko po dwie odmiany), doswiadczenia zatozono
w pieciu powtdrzeniach. Do przedsiewnego naswietlania ziarniakow zyta i pszenzyta uzyto
lasera potprzewodnikowego o mocy 200 mW stosujac cztery zroznicowane dawki — jedno
(Dy), trzy (D3), pigcio- (Ds) i siedmiokrotne naswietlanie (D).

Site diastatyczng okreslano w jednostkach Windischa-Kolbacha (W-K). Jednostka
W-K odpowiada sile diastatycznej wyrazajacej si¢ wytworzeniem przez enzymy zawarte
w 100 g stodu jednego grama maltozy z roztworu skrobi (Golachowski i Leszczynski,
1980).

Materiat do badan stanowily cztery odmiany zyta ozimego: Amilo, Dankowskie Nowe,
Diament 1 Warko, dwie odmiany zyta jarego: Abago i Bojko oraz pi¢g¢ odmian pszenzyta
ozimego: Fidelio, Grenado, Presto, Woltario, Zorro i dwie odmiany pszenzyta jarego:
Legalo i Dublet. Otrzymane z bezposrednich pomiaréw wyniki opracowano statystycznie
stosujac test F, a w przypadku wystgpienia istotnych réznic w celu wyodrebnienia grup
jednorodnych test Duncana.

WYNIKI I DYSKUSJA

Pod wplywem zastosowanego $wiatla lasera energia kietkowania nasion zyta ulegla
zmianie. Dla formy ozimej wykazano interakcj¢ odmian z dawkami (rys. 1), jedynie
u odmiany Warko obserwowano istotny wzrost wartosci tej cechy.
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Rys. 1. Energia kielkowania zyta ozimego — interakcja
Fig. 1. Germination energy of winter rye — interaction

W przypadku jarej formy zyta warto$¢ energii i zdolnosci kietkowania zwigkszyla si¢ po
zastosowaniu trzy-, pigcio- i siedmiokrotnego naswietlania (rys. 2). Traktowanie ziar-

niakow pszenzyta zarowno formy ozimej jak i jarej promieniami lasera potprzewod-
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nikowego nie wptynelo na energie i zdolnos¢ kietkowania. We wczesniej prowadzonych
badaniach z innymi odmianami pszenzyta ozimego — Bogo, Presto i Tornado oraz jarego
Migo stwierdzono istotny stymulujacy wplyw $wiatla laserowego zardéwno na energi¢ jak
i zdolno$¢ kietkowania nasion (Szajsner i Drozd, 2001).
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Rys. 2. Energia (A) i zdolno$¢ kietkowania (B) zyta jarego
Fig. 2. Germination energy (A) and capacity (B) of spring rye
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Rys. 3. Dlugo$¢ korzenia zarodkowego (A) i pierwszego liScia (B) Zyta ozimego oraz korzenia
zarodkowego zyta jarego (C)
Fig. 3. Length of the radicle (A) and first leaf (B) in winter rye and radicle length (C) in spring rye

Dhugos¢ korzeni zarodkowych u zyta ozimego ulegta wydtuzeniu po zastosowaniu
dawek promieniowania Di, D3, Ds (rys. 3). Stwierdzona interakcja (odmiana x dawka)
wykazata najwiekszg podatno$¢ na §wiatto lasera odmian Amilo i Dankowskie Nowe. U
zyta jarego przeprowadzona analiza statystyczna pozwolita stwierdzi¢ interakcje odmian z
dawkami: u odmiany Bojko korzen zarodkowy ulegt skrdceniu (rys.4).
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Rys. 4. Dlugo$¢ korzenia zarodkowego (A) i pierwszego liscia (B) Zyta jarego — interakcja
Fig 4. Length of the radicle (A) and first leaf (B) in spring rye — interaction
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Rys. 5. Dlugos¢ koleoptyla Zyta jarego — interakcja
Fig. 5. Coleoptile length in spring rye — interaction

Pszenzyto jare okazato si¢ gatunkiem malo wrazliwym na promieniowanie laserowe,
natomiast dla odmian ozimych otrzymano istotng interakcj¢ — rys. 6. Korzenie zarodkowe
odmian Grenado 1 Woltario ulegly wydtuzeniu, natomiast u odmiany Zorro obserwowano
redukcje dhugosci korzenia zarodkowego. We wczesniejszych badaniach z pszenzytem
prowadzonych przez Szajsner i Drozd (2001) stwierdzono istotne wydtuzenie korzeni
zarodkowych po zastosowaniu przedsiewnego napromieniowania ziarniakdw. Moze to
mie¢ znaczenie dla wczesniejszego ukorzenienia siewki i intensywniejszego pobierania
wody i sktadnikéw pokarmowych przez rosliny.
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Fig. 6. Radicle length in winter triticale — interaction

Stwierdzono istotne wydtuzenie koleoptyli zyta ozimego po zastosowaniu dawek D;
i D;. Odmiany zyta jarego wykazaly r6zng reakcje na zabieg przedsiewnego traktowania
nasion $wiatlem laserowym. Dla przyktadu u odmiany Abago wystapito wydtuzenie po
zastosowaniu dawki Di, a u odmiany Bojko skrocenie dtugosci koleoptyla (rys. 5). Tylko
wszystkie odmiany pszenzyta jarego zareagowaly wydluzeniem Kkoleoptyli po

zastosowaniu wszystkich dawek $§wiatla lasera (rys. 7).
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Rys. 7. Dlugo$¢ pierwszego liscia pszenzyta ozimego (A) i koleoptyla pszenzyta jarego (B)
Fig. 7. First leaf length in winter triticale (A) and coleoptile length in spring triticale (B)

Pierwszy li§¢ odmian zyta ozimego, podobnie jak koleoptyl, ulegt wydluzeniu pod
wplywem dawek D; i Ds (rys. 3). Natomiast zyto jare nie wykazalo reakcji na
promieniowanie laserowe. Wigksza reakcj¢ na $wiatlo lasera obserwowano u pszenzyta
ozimego niz jarego (rys. 7). Otrzymano istotne wydtuzenie pierwszego licia po
zastosowaniu dawki D3 i Ds oraz interakcj¢ — u odmiany Grenado obserwowano
stymulacje spowodowang dawka Ds, zas u odmiany Zorro skrocenie pod wptywem dawki
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Dy (rys. 8). Podobng stymulacje tej cechy stwierdzono u odmian zyta jarego, dla ktorego
najefektywniejsze okazaly si¢ dawki D3 1 Ds (rys. 9).
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Rys. 8. Dlugos¢ pierwszego liscia pszenzyta ozimego — interakcja
Fig. 8. First leaf length in winter triticale — interaction
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Rys. 9. Dlugos¢ pierwszego liScia pszenzyta jarego — interakcja
Fig. 9. First leaf length in spring triticale — interaction

Stwierdzono wysoka odziedziczalno$¢ wartoSci silty diastatycznej oraz wykazano
skomplikowany mechanizm dziedziczenia zawartosci amylaz spowodowany wptywem
warunkoéw Srodowiska (Kunze, 1999). Otrzymane zroznicowane wyniki oceny sity
diastatycznej potwierdzajg duzy wpltyw odmiany oraz formy (jara czy ozima) na badang
ceche jak i na ujawnienie si¢ efektu zastosowania promieniowania laserowego. Badania
nad cechami jako$ciowymi jeczmienia browarnego prowadzonymi przez Ploch i wsp.
(2005) rowniez wykazaly istotne zréznicowanie sily diastatycznej badanych rodow. W
badaniach wlasnych wplyw zastosowanych dawek promieniowania obserwowano u zyta
0zimego i jarego oraz pszenzyta jarego dla zmian sily diastatycznej (rys. 10).
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Rys. 10. Zmiana sily diastatycznej w nasionach badanych gatunkéw zb6z
Fig. 10. Change of diastatic power in grains of cereals species

U obu zb6z obserwowano zarowno stymulacje jak i redukcje sily diastatycznej pod
wplywem §wiatla lasera — stwierdzone interakcje (odmiana x dawka). Sposrod odmian
zyta ozimego stymulacje tej sity obserwowano u odmian Amilo i Warko po zastosowaniu
dawki odpowiednio Ds oraz D3 i Ds. Obnizenie sily diastatycznej wystgpito u odmian
Amilo po trzykrotnym i Diamant po pigciokrotnym naswietleniu nasion — rys. 11.
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Odmiana - cultivars

Rys. 11. Sila diastatyczna w nasionach zyta ozimego — interakcja
Fig. 11. Diastatic power in grains of winter rye — interaction

Formy jare zyta zareagowaly na pigciokrotne naswietlanie istotnym obnizeniem sity
diastatycznej. Obie formy pszenzyta wykazaly interakcj¢ odmian z dawkami. Pszenzyto
ozime odmian Woltario i Zorro pod wplywem dawek Ds, i Ds wykazato istotne
zwigkszenie, za$ odmiana Granado obnizenie sity diastatycznej po zastosowaniu dawek Ds
i Ds (rys. 12). Zaréwno dla odmiany pszenzyta jarego Legalo, jak i Dublet dawka Ds

184



Hanna Szajsner ...

spowodowala obnizenie sity diastatycznej, natomiast u odmiany Dublet dawka D3 wywo-
tata stymulacj¢ wartosci tej cechy (rys. 13).

1100 -
1000 -

Okontrola
control
oD3

oDb5

300 | . e :
Fidelio Grenado Presto Woltario Zorro

Odmiana - cultivar

Rys. 12. Sila diastatyczna w nasionach pszenzyta ozimego - interakcja
Fig. 12. Diastatic power in grains of winter triticale — interaction

700 - mkontrola
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D5
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Odmiana-Cultivar

Rys. 13. Sila diastatyczna w nasionach pszenzyta jarego — interakcja
Fig. 13. Diastatic power in grains of spring triticale — interaction

Dotychczas prowadzone badania dotyczace wplywu $wiatla lasera na aktywnos$¢ alfa-
amylazy w ziarniakach trzech genotypoéw pszenzyta wykazaly, ze przedsiewna biosty-
mulacja laserowa jest czynnikiem oddziatywujacy na uktad enzymatyczny w kietkujacych
ziarniakach. Reakcja odmian byla zréznicowana, najwicksza podatnos¢ na swiatlo lasera
stwierdzono u odmiany Presto a najmniejsza u odmiany Amigo (Drozd i in., 2003).
Poréwnanie reakcji form zyta i pszenzyta, pozwala stwierdzi¢ wickszg wrazliwos¢
odmian zyta na przedsiewne naswietlanie ziarniakow niz pszenzyta (tab. 1, tab. 2).
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Tabela 1
Poréwnanie reakcji genotypéw zyta na promieniowanie laserowe
Reaction of rye genotypes to laser radiation
Zyto ozime — Winter rye Zyto jare — Spring rye
diugos¢ | dlugose . diugos¢ | dtugosé .
5 . . . . sifa . . . . sita
s g | energia |zdolnos¢| dlugosc | koleo- | pierw- diasta- | EnETEA zdolno$¢ | dhugose | koleo- | pierw- diasta-
8 £ |germina-| germina-| korzeni | ptyla SZego germina- | germina- | korzeni | ptyla szego
(O] . . . s tyczna . . . i tyczna
O| tion tion radicle | coleop- | liscia : . tion tion radicle | coleop- | liscia : .
. . diastatic . . diastatic
energy | capacity | length tile | first leaf ower | CMETEY capacity | length tile | first leaf ower
length | length P length | length P
23
£ o + + + + + + + +
[a)]
[a)
[
g5
== + + + + + + + + +
o =B
)%
< =
52
s
S = + + + + + +
L o
=R
+ istotna reakcja
+ signifficant re action
Tabela 2
Poréwnanie reakcji pszenzyta na promieniowanie laserowe
Reaction of triticale genotypes to laser radiation
Pszenzyto ozime — Winter triticale Pszenzyto jare — Spring triticale
.. | dhugosc . o $¢ .
o) . - .. | dlugose HBOSC | it . o .. | diugosc¢ dlpgosc sita
s g | energia |zdolnos¢| dlugosé Yol pierw- | . energia |zdolno$¢| dlugosé Kol pierw- | .
< 8 : . K . | koleo- iasta- : - K . | koleo- iasta-
8 £ |germina- | germina-| korzeni yla szego tyczna germina- | germina-| korzeni yla szego tyczna
© 5| tion | tion | radicle | PY? | ligcia | Y™ |7 tion | tion | radicle | Y2 | ligcia | oA
. coleoptil diastatic . coleoptil diastatic
energy | capacity | length ¢ lenath first leaf ower | CMETEY capacity | length ¢ lenath first leaf ower
gt length | P gt length P
<
oo
R + + +
AR
[
s £
g = + + + + + + + + + + +
= =B
Q0
< =
52
s
s s + + + + +
L o
=R

+ istotna reakcja
+ signifficant reaction
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WNIOSKI

1. Po przedsiewnym zastosowaniu promieniowania laserowego u odmian zyta ozimego
stwierdzono istotng stymulacj¢ dlugosci korzeni zarodkowych, koleoptyli i pierwszego
liScia, natomiast u zyta jarego podwyzszenie energii i zdolnosci kietkowania.

2. Odmiany pszenzyta jarego zarcagowaly na Swiatlo lasera istotnym wydluzeniem
koleoptyli, natomiast u form ozimych stwierdzono wydtuzenie pierwszego liscia.

3. U odmian zyta ozimego przedsiewne naswietlanie spowodowalo istotng stymulacje sity
diastatycznej. Reakcja odmian jarych zyta byta odmienna niz ozimych, po naswietleniu
stwierdzono obnizenie wartosci sily diastatyczne;j.

4. Wykazano istotne zréznicowanie dla odmian pszenzyta ozimego po zastosowaniu
naswietlania. Odmiany Woltario i Zorro wykazaly zwigkszenie wartosci sity
diastatycznej. U pszenzyta jarego stwierdzono istotny stymulujacy wplyw dawek
promieniowania laserowego na aktywno$¢ enzymatyczng stodu.

5. Odmiany pszenzyta zarowno jarego jak i ozimego wykazaty mniejsza wrazliwo$¢ na
przedsiewne napromieniowanie niz odmiany obu form zyta.
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Ocena stabilnosci plonowania odmian zyta
ozimego na podstawie parametrycznych
1 nieparametrycznych metod

Evaluation of yield stability of rye cultivars on the basis of parametric
and nonparametric methods

W pracy wykorzystano cztery metody parametryczne i pigé nieparametrycznych opartych na
réznych przestankach metodycznych. Sposréd metod parametrycznych zastosowano liniowy
wspotczynnik regresji oraz wariancje odchylen od regresji Eberharta i Russella, statystyke stabilnosci
Shukli, miernik stabilnoéci genotypowej Hansona i ekowalencj¢ Wrickego. Z metod niepara-
metrycznych wykorzystano: dwa mierniki stabilno$ci Hiithna, metod¢ Kanga, oraz nowa metode
nieparametryczng oparta na rangach grup jednorodnych i wspotczynnikach zmiennosci. Materiatem do
opracowania statystycznego byly wyniki plonowania 12 odmian zyta: Fernando, Klawo, Konto,
Picasso, Stach, Caroass, Agricolo, Amilo, Bosmo, Motto, Rostockie, Stowianskie. Do§wiadczenia na
dwoch poziomach agrotechniki przeprowadzono na Dolnym Slasku w Kondratowicach, Kroscinie
Matej, Naroczycach, Tarnowie Slaskim i Tomaszowie Bolestwieckim w latach 2005-2007.
Stwierdzono, ze najwyzej plonowaty i byly najbardziej stabilne odmiany mieszancowe. Na szczeg6lne
wyrdznienie zastluguja odmiany: mieszancowa Fernando oraz populacyjna Bosmo. Zaproponowana
nowa metoda Rang Grup Jednorodnych daje latwe do oszacowania mierniki, w ktorych plon jest
liniowo wspoétzalezny ze $rednia ranga, wyliczong dla grup jednorodnych odmian. Na podstawie tego
miernika najlepsze odmiany to Fernando, Picasso i Konto, ktore rowniez charakteryzowaly sie¢
najnizszymi wspotczynnikami zmienno$ci plonowania na obu poziomach agrotechniki.

Slowa kluczowe: miary parametryczne 1 nieparametryczne, odmiany mieszancowe, odmiany
populacyjne, stabilno$¢ plonowania, zyto

The objective of this study was to compare parametric and non-parametric methods in G x E
interaction analysis. Experimental data were from trials conducted in the years 2005-2007 in Lower
Silesia at the following locations: Kondratowice, Kro$cina Mata, Naroczyce, Tarnéw Slaski and
Tomaszoéw Bolestawiecki. Twelve rye cultivars: Fernando, Klawo, Konto, Picasso, Stach, Caroass,
Agricolo, Amilo, Bosmo, Motto, Rostockie and Stowianskie were grown at two levels of cultivation
(low input and intensive). Stability evaluation was based on parametric methods: linear regression
coefficient (bi), variance of the regression deviations (Sdi), Shukla’s stability variance (%), Wricke’s
ecovalence (Wi?) and Hanson’s statistics (Di). Nonparametric methods included two Hiihn’s measures
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(Si', S?), Kang’s parameter (RS) and new measure of stability based on homogeneous groups and
coefficient of variability. The hybrid cultivars produced higher yield and were more stable than the
open-pollinated cultivars. Hybrid Fernando and open-pollinated cultivar Bosmo were found to be most
remarkable. The new method proposed is simple and gives measures highly correlated with yield and
thus it can be recommended for selection of stable genotypes. According to the new method, Fernando,
Picasso and Konto were the most stable hybrid cultivars.

Key words:  adaptation, nonparametric measures, parametric measures, rye hybrid cultivars, open-
pollinated cultivars, yield stability

WSTEP

W 2007 roku w Krajowym Rejestrze Odmian znajdowaty si¢ 34 odmiany, w tym 21
populacyjnych, 11 mieszancowych, 1 syntetyczna oraz jedna odmiana przeznaczona do
uprawy na zielonke (Pastar). W ostatnich latach obserwuje si¢ rosnace znaczenie bardziej
wymagajgcych odmian mieszancowych. Odmiany te wyzej plonuja, ale s3 mato poznane
pod wzgledem ich interakcji ze srodowiskiem. Ocena stabilno$ci plonowania odmian jest
mozliwa w doswiadczeniach prowadzonych w kilku miejscowos$ciach i co najmniej 3
latach badan. Przy mikro- i makrorejonizacji podstawowym kryterium rolniczej stabilnosci
jest wysokos¢ plonowania odmian w latach i miejscowos$ciach.

Odmiany zwykle specyficznie reaguja na zmienne warunki $rodowiska. U jednych
interakcja genotypowo-$rodowiskowa (G x E) moze by¢ wysoce istotna, u innych
mniejsza. Najbardziej dyskutowane problemy dotycza stabilnosci biologicznej, inaczej
statycznej i stabilno$ci dynamicznej lub rolniczej (Becker i Leon, 1988; Lin i in., 1986;
Mohammadi i in., 2007, 2008) Przy statycznej stabilno$ci odmiana wykazuje minimalng
wariancje plonu w réznych srodowiskach, czyli ma tendencj¢ do utrzymywania stalego
plonu. Statyczna stabilno$¢ moze by¢ uzyteczna w ekstensywnych warunkach
agrotechniki. Rolnicy poszukuja odmian, ktére majg wysokie $rednie plony i wyraznie
reaguja na poziom agrotechniki. Dynamiczna stabilno$¢ zwigzana jest z reakcjg wysoko
plonujacych odmian na zmienne warunki $rodowiska i bardziej przydatna jest w inten-
sywnym rolnictwie.

Do okreslenia stabilnosci odmian zaproponowano wiele metod parametrycznych i
nieparametrycznych (Becker i Leon, 1988; Hiihn, 1990 a, b, 1996; Mohammadi i in., 2007,
2008; Sabaghnia i in., 2006; Scapim i in., 2000). Parametryczne metody oceny stabilno$ci
dostarczaja doktadnych informacji o biologiczne]j stabilnosci plonowania, jednak pod
warunkiem spetnienia pewnych statystycznych zatozen takich, jak np. rozktad normalny
btedow i efektow interakcji G X E. Ponadto trudno jest stosowa¢ je do analizy
wielokrotnych do$wiadczen PDO, w ktérych wystepuje coroczna do$¢ duza wymiana
odmian. Metody parametryczne sa czulte na takie zmiany oraz na wartosci oddalone.

Metody nieparametryczne oparte sg na rangach genotypéw w roznych srodowiskach,
daja wyniki tatwe do interpretacji, a dodanie czy wylaczenie kilku genotypow z analizy nie
wptywa na wiarygodnos$¢ wynikow.

Celem badan bylo wykonanie analizy stabilnosci plonowania odmian zyta ozimego na
podstawie 4 metod parametrycznych: Eberharta i Russella (1966), Hansona (1970), Shukli
(1972), Wrickego (1962) i 5 metod nieparametrycznych: Foxa (1990), Hiihna (1990),
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Kanga (1988) i metody Rang Grup Jednorodnych (Rp) oraz wykazanie, ktora z nich jest
najbardziej przydatna do oceny odmian w do$wiadczeniach PDO.

MATERIAL I METODY

W badaniach stabilno$ci wykorzystano plony 12 odmian zyta ozimego uzyskane z
do$wiadczefi PDO na Dolnym Slasku, w tym 7 populacyjnych Agrikolo, Amilo, Bosmo,
Motto, Stowianskie, Rostockie oraz 5 mieszancowych: Fernando, Klawo, Konto, Picasso,
Stach i jedng odmiang syntetyczng Caroass.

Doswiadczenia przeprowadzono w 5 miejscowosciach odznaczajacych si¢ zrdzni-
cowanymi warunkami glebowymi i klimatycznymi: Kondratowice, Kroscina Mala,
Naroczyce, Tarnéw Slaski i Tomaszéw Bolestawiecki w latach 2005-2007. Do$wiadczenia
zatozono w dwoch powtorzeniach na poletkach 15 m? metodg pasoéw prostopadhych,
porownujac wariant standardowy (a;) z intensywnym sposobem uprawy roslin (a;). Na
poziomie intensywnym (a) zastosowano wyzsze o 40 kg/ha nawozenie azotowe niz w
wariancie standardowym, peing ochron¢ chemiczng przed chorobami grzybowymi,
regulator wzrostu oraz dolistne dokarmianie roslin preparatem wielosktadnikowym.

Wyniki doswiadczen opracowano statystycznie metodami parametrycznymi i niepa-
rametrycznymi. Celem sprawdzenia hipotez zerowych dla odmian, lat, miejscowosci,
srodowisk oraz interakcji odmian z latami badan, miejscowosciami i Srodowiskami
wykonano analize wariancji dla doswiadczen wielokrotnych (Calinski i in., (1987 a, b).
Obliczenia przeprowadzono za pomocg programu Sergen 4.

Metody parametryczne

1. Wspélezynnik regresji b; i odchylenie od prostej regresji S’ Eberharta

i Russella (1966)

Eberhart 1 Russell (1966) zaproponowali ocen¢ reakcji odmian na zmienne warunki
srodowiska za pomoca liniowego wspolczynnika regresji b; 1 wariancji odchylen od regresji

Szdi:
> (v, —%, %, +x J&, -%)
b, =1+ —
Z(xn/ -X )2
J
Sji zﬁ{Z(xy _fi. _f.j +)_C..)_(bi _1)22(3_%' _2.)2}
gdzie:

x;;— plon i-tej odmiany w j-tym srodowisku,

x;, — $redni plon i-tej odmiany,

x.; — $redni plon w j-tym $rodowisku,

x..— $rednia ogodlna,

E — liczba $rodowisk.

Odmiany, ktére maja wspoOlczynnik regresji b; > 1 sg bardziej przystosowane do
korzystnych warunkéw srodowiska. W przypadku, gdy #; < 1 odmiany lepiej przysto-
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sowuja si¢ do mniej sprzyjajacych warunkow srodowiska. Jesli b; = 1 wtedy odmiany
charakteryzuja si¢ przecig¢tng adaptabilnos$cig do réznych warunkéw srodowiska. Odmiany
majace wariancje S°s = 0 sa najbardziej stabilne, natomiast wysoka warto$é S°; oznacza
niska stabilnos¢.

2. Statystyka stabilno$ci Shukli (1972)

Statystyka stabilnosci Shukli (1972) jest miernikiem wktadu kazdej odmiany w inter-
akcje G x E.

% = (s—1)z i 1)t -2) [t(t -2 (xi/' XL T )2 -2 Zj (xi/ TH T T )2]

gdzie:

s — liczba $rodowisk,

t — liczba odmian.

Niska warto$¢ o7 $wiadczy o wysokiej stabilnosci plonowania odmiany.

3. Ekowalencja Wrickego W; (1962)

Ekowalencja okres$la wktad kazdego genotypu do sumy kwadratoéw interakcji G x E.

Niska warto$¢ W; oznacza wysoka stabilno$¢ plonowania odmiany.

e

>

W, :Z(xij =X X +x_.)
i

4. Miernik stabilnosci genotypowej Hansona D; (1970)

Metodg t¢ stosuje si¢ w przypadku matej liczby odmian i §rodowisk. Wartos¢ D; jest
miernikiem udziatu danego genotypu w wariancji interakcji G x E ijego reakcji na zmienne
warunki srodowiska, wyrazonej za pomocg wspotczynnika regresji b; Eberharta i Russella.
Jest to wigc miernik stabilno$ci odmiany wyrazony jako odchylenie oczekiwanego plonu
(Ey) od jej stabilnego plonu (Sy).

N | =

D, :[Z(Eij _ﬁy)ﬂ

gdzie:

E, :(xij +x —Xx; —x.j)

SA'I,j =D, (x.j - x")

Metody nieparametryczne
1. Parametry Hiihna (1990)
Zastosowano dwa mierniki stabilnoS$ci:

N-1 N
Z"’ij _”ij" 22 Z"”fj _’”ij"

Sl _ ) J=1j'=j+1

"NWN-1) O NV

2

gdzie:
r;j — ranga i-tego genotypu w j-tym $rodowisku,
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r;j— ranga na podstawie poprawionych wartosci x;;’,
N — liczba $rodowisk.
Xij’ = xij - xi .- x..

N

Z (rij - 771 )2
§r_s
l N -1
gdzie:
N
r= zri/ /N
Jj=1
7;— $rednia ranga dla i-tego genotypu.
2. Metoda Kanga (1988)

Jest nieparametryczng metoda badania stabilnosci, w ktorej wykorzystuje si¢ plony
odmian i wariancje stabilno$ci Shukli, jako kryterium wyboru. Odmiana o najwyzszym
plonie uzyskuje range 1, natomiast odmianie z najnizszg wariancjg rOwniez przypisuje si¢
range 1. Rangi dla plonu i wariancji sg sumowane. Odmiany o najnizszej sumie punktow
rangowych sg stabilne i najbardziej pozadane.

3. Metoda Foxa (1990)

Wedlug tej metody, odmiany w kazdym doswiadczeniu w poszczegolnych
srodowiskach uszeregowuje si¢ wedtug wysokosci plonéw i nadaje si¢ im kolejne rangi.
Odmiany z nadanymi wcze$niej rangami dzieli si¢ na trzy rowne frakcje, gorng — wysoko
plonujaca, srodkowg — $rednio plonujaca i dolng — nisko plonujacg. Odmiany, ktore
wystepujg w najwyzszym procencie srodowisk w pierwszej gornej frakcji uznaje si¢ za
najbardziej stabilne i pozadane.

4. Metoda rang grup jednorodnych i wspétezynnika zmiennosci (Rp i V)

Po wykonaniu analiz wariancji kazdego do$wiadczenia w latach i miejscowosciach,
stosuje si¢ wielokrotny test rozstegpu Duncana w celu utworzenia grup jednorodnych,
ktoérym nadaje si¢ kolejne rangi. W przypadku zachodzenia grup jednorodnych na siebie
oblicza si¢ $rednig warto$¢ rangi z grup, w ktorych wystepuje dana odmiana. Po
zsumowaniu wszystkich rang dla odmian z dos§wiadczen, oblicza si¢ Srednig range 0go6lng
(Rp). Odmiany o najnizszej $redniej wartosci Rp 1 najnizszym wspotczynniku zmienno$ci
zalicza si¢ do najbardziej stabilnych i plennych.

WYNIKI I DYSKUSJA

Analiza interakcji genotyp X $Srodowisko (G x E) na podstawie analizy wariancji
Analiza wariancji dla syntezy lat i miejscowosci (tab. 1) umozliwita oceng zmiennosci
plonowania i weryfikacje nastepujacych hipotez:
— o braku interakcji odmian z miejscowo$ciami,
— o braku wspoldziatania odmian z latami,
— o braku interakcji odmian ze §rodowiskami.
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Tabela 1
Srednie kwadraty z analizy wariancji dla plonéw odmian Zyta ozimego
Mean squares from ANOVA for yields of 12 rye cultivars
Srednie kwadraty
Zrodto zmiennosci Liczba stopni swobody Mean squares
Source of variation Degrees of freedom wariant standardowy wariant intensywny
standard variant intensive variant
Lata 2 1738,55%* 1404,29
Years
Miejscowosci 4 2799,58** 4604,22%
Locations
Srodowiska 8 1520,99%* 1882,46%*
Environments
Genotypy *k *
Genotypes 11 508,03 552,71
Genotypy x lata 22 26,07* 88,53%*
Genotypes X years
Genotypy x miejscowosci 44 36,60%* 44,09
Genotypes X locations
Genotypy X sr0d9W1ska 38 2920 49.92
Genotypes X environments
Regres_]z_i wzglgderp srodowiska 1 16,10 32.83
Regression on environments
Odchy!eme od regresji ' 77 31,07% 52,36
Deviation from regression
Blad doswiadczen 180 2223 57.58

Experimental error

W rozwazanych wariantach uprawy, standardowym i intensywnym, stwierdzono istotne
réznice w plonowaniu odmian oraz interakcj¢ odmian z latami. Na poziomie a;
obserwowano rowniez interakcje odmiany z miejscowosciami i1 $rodowiskami. Na
poziomie a; nie stwierdzono interakcji genotypy X miejscowosci, co oznacza, ze srednie
plony badanych odmian w pigciu miejscowosciach odznaczaly si¢ podobnym
uszeregowaniem. Interakcja odmian ze S$rodowiskiem na poziomie a; wskazuje na
zroéznicowanie plonéw odmian w poszczegolnych miejscowosciach w kazdym roku badan.
Na poziomie a;,z powodu istotnego odchylenia od regresji, interakcji genotyp X
srodowisko nie mozna opisa¢ prostg zalezno$cig regresyjna. Istotna interakcja odmian ze
srodowiskami i odchylenia od prostej regresji wskazaly na potrzebe szczegdtowej analizy
stabilnosci plonowania.

Metody parametryczne

W tabelach 2 i 3 przedstawiono ocene¢ stabilno$ci plonowania za pomocg czterech
metod parametrycznych. Rozpatrujac wskazniki Eberharta i Russella stwierdzono, ze
odmiany Klawo i Rostockie korzystnie reagowaty na lepsze warunki uprawy. Najbardziej
stabilne 1 wysoko plonujace okazaty si¢ odmiany mieszancowe Fernando, Picasso i Stach.
Do odmian bardziej przystosowanych do niekorzystnych warunkow srodowiska zaliczono
odmiany populacyjne Motto i Bosmo. Srednig adaptacje do wszystkich warunkow
srodowiska wykazywaly wysoko plonujace mieszance Picasso i Fernando i nizej plonujaca
odmiana populacyjna Agrikolo.
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Tabela 2
Wyniki dla parametrycznych miar oceny stabilnosci plonowania odmian na poziomie standardowym (a1)
Mean yields and estimates of parametric stability measures in standard variant

%irlrtllljzra Plogi(;dltéha) l;:)ll)erhartll Russsezl:l Hanson D; Wricke W; Shukla 07
Fernando F; 77,8 1,02 75,77 579,52 243,60 16,00
Picasso F, 74,7 1,00 9,33 428,69 300,58 3,96
Konto F, 71,3 0,92 36,54 532,99 257,68 10,72
Klawo F, 70,0 1,19 24,10 239,75 291,65 12,87
Stach F, 69,1 1,03 19,45 352,20 283,15 14,06
Bosmo 66,1 0,91 17,16 327,57 286,69 8,03
Caroass (Synt) 66,1 0,95 14,99 689,39 264,25 8,92
Agrikolo 65,9 1,03 55,94 309,17 289,00 7,44
Rostockie 64,5 1,10 51,56 179,45 333,40 10,20
Stowianskie 64,2 1,06 25,89 252,17 159,30 7,94
Amilo 64,2 0,91 44,47 386,67 319,39 10,98
Motto 63,2 0,88 12,24 271,32 262,79 4,85

Tabela 3

Wiyniki dla parametrycznych miar oceny stabilnos$ci plonowania odmian na poziomie intensywnym (az)
Mean yields and estimates of parametric stability measures in intensive variant

8(111[322 Plogl(i(élltéha) Ett:, crhart 1|Russeslzldi Hanson D; Wricke W; Shukla o
Fernando F, 89,9 0,96 94,89 469,15 422,71 29,95
Picasso F, 86,6 1,05 115,96 1277,30 657,25 31,03
Konto F, 83,9 0,99 76,09 901,08 507,14 23,58
Klawo F; 83,3 1,08 5,60 529,73 518,53 17,92
Stach F; 81,8 1,11 46,36 805,59 357,84 26,48
Caroass (Synt) 76,4 0,98 41,94 722,19 725,78 16,55
Motto 74,9 0,87 64,79 548,91 425,05 18,30
Amilo 74,1 0,95 7,86 754,12 358,30 3,04
Agrikolo 74,0 1,05 -29,00 754,98 456,94 22,95
Rostockie 73,8 1,08 -31,78 374,13 637,95 14,02
Bosmo 73,6 0,99 41,44 451,73 924,29 34,82
Stowianskie 72,0 0,91 -54,32 573,12 459,31 18,18

Wedlug metody Hansona najwyzsza stabilnoscig cechowala si¢ odmiana populacyjna
Rostockie. Jednak za najbardziej pozadang odmian¢ uznano mieszanca Klawo. Wnioski z
metody Hansona sg nieco inne, co §wiadczy o niskiej wspotzaleznosci z metoda Eberharta
i Russela. Metoda Wrickego spos$rdd odmian mieszancowych wskazuje na odmiane
Fernando jako najbardziej stabilng. Natomiast z odmian populacyjnych najbardziej
stabilnymi wedtug tej metody byly nizej plonujgce Stowianskie i Motto. Na podstawie
metody Shukli najbardziej stabilne byly: mieszaniec Picasso i odmiana populacyjna Motto,
ktéra na poziomie standardowym byla najnizej plonujacg. Zastosowane metody
parametryczne daja roézne oceny odmian pod wzglgdem ich stabilnosci. Najwyzsze
wspotzaleznosei stwierdzono mi¢dzy metodg Hansona a Eberharta i Russela.

Metody parametryczne daja mierniki stabilnosci w sensie statycznym. Na ogot nie sg
one istotnie skorelowane z plonem, a zatem pozwalajg na identyfikacj¢ odmian zaadapto-
wanych bardziej do mniej korzystnych warunkow $rodowiska. Do oceny stabilnosci
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odmian na podstawie kilku lat i miejscowo$ci mozna zaleci¢ stosowanie miernikow
parametrycznych wraz z plonem.

Metody nieparametryczne

Warto$ci nieparametrycznych miernikow stabilnosci plonowania odmian zyta
przedstawiono w tabelach 4 i 5. Parametry S;! i S? Hiihna sg ze sobg wysoko skorelowane
(r=0,99) i mozna je stosowa¢ zamiennie, natomiast ich zwigzek z plonem jest stosunkowo
niski ( r.1=0,397, ro= 0,494). Mozna je rozpatrywa¢ w sensie statycznym i mogg by¢
uzywane przy wyborze odmian ze S$rednim plonem i wysoka stabilno$cig. Wedlug
parametru S najwyzsza stabilno$cig charakteryzowaly si¢ odmiany populacyjne
Rostockie, Bosmo i Motto oraz wysokoplenny mieszaniec Picasso. Na intensywnym
poziomie agrotechniki najwyzsza stabilno$ciag plonowania wyrdzniaty si¢ odmiany
populacyjne Amilo i Stowianskie oraz mieszaniec Klawo. Do najmniej stabilnych zali-
czono odmiang mieszancowg Fernando.

Tabela 4
Wyniki nieparametrycznych miar oceny stabilno$ci plonowania odmian zyta na poziomie
standardowym (ai1)
Mean yields and estimates of nonparametric stability measures in standard variant

Hiihn Fox
Odmiana Plon (dt/ha] Ranga Rp Kan frakcja — fraction
Cultivar Yield Rank S;! S? g gbérna srodkowa dolna
top middle low
Fernando F, 77,8 1,1 4,86 17,92 13 100
Picasso F, 74,7 1,6 3,37 8,54 13 100
Konto F, 71,3 2.4 4,44 14,14 11 100
Klawo F, 70,0 2,7 4,69 15,97 14 80 20
Stach F; 69,1 32 4,93 17,7 16 20 80
Bosmo 66,1 39 3,49 9,17 11 80 20
Caroass (Synt) 66,1 4,1 4,19 12,84 13 80 20
Agrikolo 65,9 4,1 4,1 12,03 11 60 40
Rostockie 64,5 43 3,16 8,21 16 40 60
Stowianskie 64,2 4,4 4,13 12,5 14 100
Amilo 64,2 4.4 4,32 13,46 20 40 60
Motto 63,2 4.8 3,5 9,27 14 100
Wspotczynnik korelacji z plonem
-0,966 0,397 0,456 -0,513

Correlation with yield

Miernik Kanga wskazuje na inne odmiany i, oprocz mieszanca Picasso i1 populacji
Bosmo, do najbardziej stabilnych zalicza mieszanca Konto oraz stabiej plonujaca odmiang
populacyjng Agrikolo. Na poziomie intensywnym (a;) najstabilniejsze odmiany to
mieszaniec Klawo, syntetyczna odmiana Caroass, populacyjna Amilo, a w dalszej
kolejnosci odmiany mieszancowe Fernando i Konto. Mierniki Hiithna i Kanga wyr6zniaja
jako najbardziej stabilne, rozne odmiany dla standardowego (ai) i intensywnego (az)
poziomu agrotechniki. W naszych badaniach metoda Kanga dala warto$ci dodatnio
skorelowane z plonem na poziomie ufnosci 10%. W konsekwencji metoda ta moze stuzy¢
do wyboru stabilnych i wysokoplennych odmian. Biorgc jednak pod uwage tatwosé
obliczen i wysoka korelacje z plonem, lepiej jest postuzy¢ si¢ metoda Foxa, ktora polega
na podziale odmian na trzy rowne frakcje wedhug wysokos$ci plonowania i jest najbardziej
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zblizona do metody rang grup jednorodnych (Rp). Staboscig tej metody jest to, ze nie
uwzglednia ona istotnych réznic migdzy odmianami. W analizowanym zestawie odmian
do pierwszej frakcji, jako najbardziej pozadanej zaliczono odmiany mieszancowe
Fernando, Konto i Picasso.

Tabela 5
Wyniki nieparametrycznych miar oceny stabilnosci plonowania odmian Zyta na poziomie intensywnym (az)
Mean yields and estimates of nonparametric stability measures at intensive variant

Hiihn Fox
Odmiana Plon (dt/ha) Ranga Rp Kan frakcja — fraction
Cultivar Yield Rank S;! S & goéma srodkowa dolna
top middle low

Fernando F, 89,9 1,2 4,95 18,26 11 100
Picasso F, 86,6 2,0 4,40 14,12 13 100
Konto F, 83,9 2.4 4,30 13,41 11 80 20
Klawo F, 83,3 2.4 3,37 8,54 8 80 20
Stach F, 81,8 2,9 4,80 17,35 14 40 60
Caroass (Synt) 76,4 42 4,25 13,11 9 80 20
Motto 74,9 4,6 4,55 16,21 13 40 60
Amilo 74,1 5,0 2,86 6,46 9 60 40
Agrikolo 74,0 4,8 4,44 14,41 16 40 60
Rostockie 73,8 4,9 3,79 10,70 12 40 60
Bosmo 73,6 4,8 4,13 12,97 23 40 60
Stowianskie 72,0 5,0 3,09 7,10 17 100
Wspolczynnik korelacji z plonem 0,979 0.494 0.487 0,402

Correlation with yield

Jednak najwyzsza wspotzaleznoscig z plonem charakteryzuje si¢ metoda Rang Grup
Jednorodnych, ktora uwzglednia istotne roznice migdzy plonami odmian.

Najnizsze wartosci miernikoOw w metodzie Rang Grup Jednorodnych (Rp)wskazujg na
odmiany najplenniejsze i 0o wysokiej rolniczej stabilno$ci. Przedstawione w tabeli 6
warto$ci miernika Rp wyrdzniajg gtownie odmiany mieszancowe: Fernando, Picasso, i
Klawo jako najplenniejsze i stabilne rolniczo. Jak wcze$niej napisano, metoda Foxa dzieli
odmiany na 3 rowne frakcje, gorna, $rednig i dolng wedtug wysokosci plonowania. Podziat
na 3 frakcje jest sztuczny, poniewaz nie uwzglednia istotnych réznic w plonowaniu odmian
w poszczegdlnych srodowiskach. Nieparametryczny miernik Rp pozwala zaliczy¢ odmiany
do kolejnych rang zgodnie z wyznaczonymi grupami jednorodnymi wedtug testu Duncana.
W tabeli 6 przedstawiono procent S$rodowisk, w ktéorych odmiany wystapity w
poszczegdlnych rangach. Odmiany, ktore w najwyzszym procencie srodowisk przypisano
do trzech pierwszych rang uznano za najbardziej stabilne pod wzgledem rolniczym. Dla
lepszej oceny stabilnosci odmian, miernik Rp nalezy rozpatrywaé lacznie ze
wspotczynnikiem zmiennosci (V).
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Tabela 6
Wspélezynnik zmiennoSci, wartoSci rang (Rp) oraz procent Srodowisk, w ktorych odmiany wystapily
w poszczegdlnych rangach (grupach jednorodnych)
Grain yield of rye cultivars and proportions particular ranks

% udzial odmiany w srodowiskach
Odmiana Poziom. | Plon (dt/ha) Wspélczyr}nﬁk Ranga proportion of cultivar in environments
Cultivar agroteghmkl Vield zmiennosci Rank ranga — rank pozogtq{e
Variant (V%) Rp remaining
1 2 3 4
ranks
a 77,8 14,2 1,1 100
Fernando F, a 89,9 14,1 12 93 7
Picasso F, a 74,7 14,0 1,6 53 33 7 7
O 86,6 15,8 2,0 47 40 7 6
a 69,1 16,1 32 40 27 27 6
Stach F, a 81,8 17,2 29 7 47 20 20 6
Klawo F, a 70,1 17,9 2,7 20 33 27 20
a 83,3 16,1 24 13 53 34
Konto F, a 71,3 13,8 24 20 60 7 7 6
a 83,9 15,2 24 33 33 20 14
Bosmo a 66,1 14,6 39 27 20 33 20
a 73,6 17,4 4.8 7 7 27 13 53
Caroass (Synt) a 66,1 15,3 4,1 13 27 46 14
a 76,4 16,4 4,2 7 20 47 26
Agrikolo a 65,9 16,6 3,9 7 27 46 20
a 73,9 17,9 4,8 13 13 27 47
Amilo a 64,2 15,3 44 40 14 46
a 74,1 15,7 5,0 20 20 60
Motto a 63,2 14,5 4,8 20 10 70
a 74,9 14,9 4,6 7 40 53
Rostockie a 64,4 18,0 43 7 7 20 20 46
a 73,8 18,3 49 7 7 33 53
Stowiafiskic a 64,2 17,5 44 7 27 20 46
a 72,0 15,7 5,0 13 20 67

Na rysunkach 1 i 2 przedstawiono warto$ci Rp i V. Odmiany, ktore znajdujg si¢ w
I ¢wiartce (gorna lewa) mozna uznac za najbardziej pozadane ze wzgledu na wysoki plon
i stabilno$¢. Takimi odmianami sg Fernando, Picasso i Konto, ktére zaréwno na
standardowym jak i intensywnym poziomie uprawy znalazty si¢ w I ¢wiartce. Z rysunkow
1 i 2 wynika, ze odmiany populacyjne nizej plonujg i niektére z nich charakteryzujg si¢
wyzsza zmienno$cig plonowania w latach i miejscowosciach. Czesto spotykany poglad, ze
odmiany populacyjne odznaczajg si¢ wigkszg stabilnoscig plonowania nie potwierdza si¢
w  przeprowadzonych badaniach. Odmiany populacyjne charakteryzujg sie¢
heterozygotycznoscia i heterogenicznoscig i z teoretycznego punktu widzenia powinny by¢
bardziej stabilne i odporne na stresy abiotyczne (Allard i Bradshaw, 1964; Lerner, 1954).
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Rys. 1. Polozenie odmian w ukladzie wspélrzednych: rang Rp i wspélczynnika zmiennosci na
standardowym poziomie agrotechniki
Fig. 1. Yield stability of rye cultivars based on ranks and coefficient of variability in standard variant
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Rys. 2. Polozenie odmian w ukladzie wspélrzednych: rang (Rp) i wspélezynnika zmiennosci (V) na
intensywnym poziomie agrotechniki.
Yield stability of rye cultivars based on ranks and coefficient of variability in intensive variant

Fig. 2.

Wyzsza stabilno$¢ plonowania odmian mieszancowych jest wynikiem wystgpowania
dwoch rodzajow heterozji: typu generatywnego i adaptacyjnego. Zamieszczony w tabeli 6
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procentowy udzial odmian w $rodowiskach w kolejnych rangach potwierdza wnioski
wyciggni¢te na podstawie rysunkéw 1 i 2. Grupom jednorodnym utworzonym na
podstawie testu Duncana nadano odpowiednie rangi, oddzielnie w kazdym do$wiadczeniu.

Cechg charakterystyczng wielokrotnych testow np. Duncana, Newmana-Keulsa,
Tukeya i innych jest zachodzenie grup jednorodnych na siebie. Stad tez czgsto odmiany
nalezace do pierwszej grupy jednorodnej moga wystepowac rowniez w drugiej i w dalszych
grupach. W pracy przyjeto, ze stuprocentowy udziat odmiany w trzech pierwszych rangach
swiadczy o jej wysokiej rolniczej stabilnosci. Mieszaniec Fernando w stu procentach
zaliczony byt do pierwszej rangi, czyli najwyzej plonowal we wszystkich 15
doswiadczeniach odmianowych i nalezy go uzna¢ za najbardziej stabilny pod wzgledem
rolniczym. Odmiang mieszancowg Picasso we wszystkich doswiadczeniach zaliczono do
trzech pierwszych rang, co rowniez $wiadczy o jej dobrej stabilnosci rolniczej. Wobec tego
mieszance Fernando i Picasso mozna uzna¢ za uniwersalne i poleca¢ do makrorejonizacji,
czyli do uprawy na terenie calego wojewodztwa dolnoslaskiego, poniewaz z duzym
prawdopodobienstwem powinny dobrze plonowa¢ w kolejnych latach. Natomiast odmiany
mieszancowe Klawo i Konto mozna zaleca¢ do uprawy w okreslonych srodowiskach.
Tabela 6 pokazuje rowniez réznice w procentowej przynalezno$ci odmian do rang na
standardowym (a;) iintensywnym (a;) poziomie agrotechnicznym. Wynikaja one z
interakcji odmian z poziomami intensywnosci uprawy.

PODSUMOWANIE I WNIOSKI

1. Stwierdzono wptyw warunkow glebowo-klimatycznych na plonowanie odmian.
Na standardowym 1 intensywnym poziomie uprawy wystgpily istotne roznice
w plonowaniu odmian oraz interakcje odmian z latami. Na poziomie standardowym
obserwowano rowniez interakcje odmian z migjscowosciami i $rodowiskami.
W intensywnym wariancie uprawy nie stwierdzono interakcji typu genotyp X
miejscowosci, co oznacza, ze Srednie plony odmian w 5. miejscowosciach odznaczaty
si¢ podobnym uszeregowaniem.

2. Metody parametryczne daty rézne oceny odmian pod wzgledem ich stabilnosci.
Uzyskane mierniki stabilnoséci na ogot nie byly istotnie skorelowane z plonem, a wigc
wskazywaty na statyczna (biologiczng) stabilnos¢. Nadaja si¢ bardziej do oceny
odmian uprawianych w ekstensywnych warunkach §rodowiska, gdzie wazniejsza jest
stabilno$¢ (wierno$¢ plonowania) niz wysokos$¢ plonu.

3. Sposrod metod nieparametrycznych niskie wspodtzaleznosci z plonem daty wskazniki
Si' i S Hithna. Te wiasnie metody mozna rozpatrywaé w aspekcie stabilno$ci
statycznej. Moga one stanowi¢ kompromis w wyborze odmian ze $§rednim plonem i
wysoka stabilno$cig. Pozostale trzy nieparametryczne metody: Kanga, Foxa i Rang
Grup Jednorodnych dajg mierniki istotnie skorelowane z plonem. Warto$ci uzyskane
w Metodzie Rang Grup Jednorodnych (Rp) sg wysoko skorelowane z plonem i stad tez
te metode mozna poleca¢ do oceny dynamicznej stabilno$ci plonowania odmian.

4. Odmiany mieszancowe Fernando i Picasso byly najlepsze pod wzglgdem rolniczej
stabilno$ci 1 mozna zaleci¢ je do makrorejonizacji. Do najnizej plonujacych i
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charakteryzujacych si¢ najmniejsza stabilnoscig zaliczono odmiany populacyjne
Rostockie 1 Stowianskie.
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Identyfikacja QTL warunkujacych dlugos¢ liscia
flagowego w dwoch populacjach mapujacych
zyta (Secale cereale L.)

Identification of QTLs affecting the flag leaf length in two mapping populations
of rye (Secale cereale L.)

Celem niniejszych badan byla identyfikacja regionow genomowych kontrolujacych dtugos¢ liscia
flagowego (FLL) w dwdch populacjach mapujacych zyta Ds2 x RXL10 1541 x Otl-3. Wykryto facznie
5 QTL (dwa dla Ds2 x RXL10 i trzy dla 541 x Ot1-3), ktére zmapowano na chromosomach 2R, 4R i
7R. Tylko QTL zidentyfikowane na chromosomie 2R lokalizowaly si¢ w tym samym regionie u obu
populacji mapujacych. Najwazniejsze QTL zlokalizowano na chromosomie 7R, lecz na réznych
ramionach map obu mieszancoéw. Wspotczynnik determinacji (R?) obliczony dla wykrytych QTL
miescit si¢ w szerokim zakresie od 4,5 do 30,9%. Identyfikacja QTL moze pomdéc w wyjasnieniu
mechanizm 6w genetycznych rozwoju liscia flagowego u Zyta.

Stowa kluczowe: dtugos¢ liscia flagowego, QTL (loci cechy ilosciowej), zyto

The objective of this study was identification of genomic regions controlling the flag leaf length
(FLL) in Ds2 x RXL10 and 541 x Ot1-3 mapping populations of rye. Five QTLs (two on Ds2 x RXL10
map and three on 541 x Otl1-3 map) were detected on chromosomes 2R, 4R and 7R. Only the QTL on
chromosome 2R was identified in the same region on both maps. The most important QTLs are located
on chromosome 7R, but on different arms in each map. The coefficient of determination (R?) for QTLs
ranged from 4.5 to 30.9%. The identification of QTLs can be helpful in explaining the genetic
mechanisms of flag leaf development in rye.

Key words: flag leaf length, QTL (quantitative trait loci), rye
WSTEP

Liscie wtasciwe u zyta, w tym lis¢ flagowy, wykazuja u linii wsobnych wysoki poziom
polimorfizmu. Réznice dotyczg zarowno powierzchni, ksztattu, dtugosci czy szerokosci
lisci, co przektada si¢ na zwigkszenie badz zmniejszenie powierzchni asymilacyjnej, a w
konsekwencji wptywa na produkcj¢ biomasy. Badania nad dziedzicznym podtozem
ksztattu liScia flagowego prowadzone byly migdzy innymi przez Ruebenbauera i wsp.
(1980), Kubicka i Dec (2001). Ruebenbauer i wsp. (1980) przebadali charakterystyczny
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dla form kartowych trojkatny ksztalt liscia i stwierdzili, ze cecha ta jest kontrolowana 4
recesywnymi genami a allele dominujgce odpowiadajg za normalny ich ksztatt. Kubicka i
Dec (2001) badali sposéb dziedziczenia dlugosci liscia flagowego i1 podflagowego
stwierdzajac, ze cecha ta jest uwarunkowana 3 genami o dziataniu addytywnym. Badania
te nie pozwolily jednak na precyzyjne podanie lokalizacji chromosomowej, oraz ocen¢
wplywu poszczegodlnych loci na determinacje cechy.

Pelna identyfikacja i charakterystyka loci warunkujgcych cechy ilosciowe (QTL) jest
mozliwa w oparciu o mapy genetyczne na bazie, ktérych mozna okresli¢ liczbe loci, ich
lokalizacje chromosomowa, wptyw wykrytych loci na determinacje cechy a takze
wnioskowaé o sposobie dziedziczenia czy interakcjach pomigdzy QTL. Poznanie
dziedzicznego podtoza warunkujacego t¢ ceche¢ moze pomodc w zrozumieniu zlozonego
mechanizmu ksztaltowania si¢ waznych cech uzytkowych.

Celem niniejszej pracy byto wstepne rozpoznanie dziedzicznego podtoza dtugosci liscia
flagowego z wykorzystaniem dwoch populacji mapujacych oraz wskazanie liczby i
lokalizacji chromosomowej QTL kontrolujgcych te ceche wraz z charakterystyka loci.

MATERIAL I METODY

Materiatem badawczym byly potomstwa Fs (100 i 94 osobniki) dwoch populacji
mapujacych otrzymanych z mieszancéw migdzyliniowych: Ds2 x RXL10 oraz 541 x Otl-
3. Formy rodzicielskie wykazywaly zrdznicowanie pod wzgledem dlugosci liscia
flagowego, a w potomstwie obserwowano segregacje. Zmierzono dtugos¢ liscia flagowego
na pedzie glownym u form rodzicielskich i obu populacjach potomnych (min. 20 pomiarow
kazdego genotypu) i otrzymano szeroki zakres zmiennosSci cechy zblizony do rozktadu
normalnego (tab. 1).

Tabela 1
Charakterystyka dlugosci liScia flagowego w dwéch populacjach mapujacych zyta
aracteristics of flag leaf length in two mapping population of rye
Ch teristics of flag leaf length in t pping populati fry
Warto$¢ $rednia cechy Z@kresr . . .
. i . .. Zmiennosci Wspotczynnik
Symbol | Populacja Wartos$¢ $rednia w populacji cochy w odziedziczalnosci
Cecha QTL mapujaca | cechy u rodzicéw | (odchylenie standardowe) l};c'i (H)
Trait QTL Mapping |Mean trait value in Mean trait value in popuiac) :
. . Variation range| Coefficient of
code population parents population £ trait i heritabili
(standard deviation) of trait in eritability
population
Dhugosé liscia Ds2 xRxL10 D82 RXLIO 10,5 (1,69) 7,1-16.2 0,57
flagowego Fil 11,1 7,5
Flag leaf 541 Otl-3
length (cm) 541 x Ot1-3 117 92 10,7 (1,80) 6,8-18,4 0,71

Dane z pomiaréw wprowadzono do programu komputerowego WinQTL Cartographer 2.5
(Wang i in., 2006) w celu wykrycia QTL warunkujgcych ceche i naniesienia ich na mapy
genetyczne utworzone wezesniej (Bednarek i in., 2003; Milczarski i in., 2007), na ktorych
zostata (dla przejrzystosci) ograniczona liczba markerow molekularnych. Do identyfikacji
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QTL zastosowano model CIM (Composite Interval Mapping), a do wykrywania interakcji
i sposobu dziatania QTL zastosowano modut MIM (Multiplay Interval Mapping).

Parametrami opisujagcymi wykryte QTL sg: LOD — test logarytmiczny okreslajacy
pewnos¢ lokalizacji QTL w danym miejscu na chromosomie, ’a” — efekt addytywny allela
rodzicielskiego (tu pochodzacego od linii rodzicielskiej DS2 lub 541) wyrazany jest w
jednostkach pomiaru i okresla (w zaleznos$ci od znaku) o jakg wartos¢ allel ten obniza lub
podwyzsza warto$¢ cechy, R? — wspolczynnik determinacji. Przyjeto min. poziom
krytyczny testu LOD = 2,5. Za istotne QTL uznaje si¢ te, ktérych poziom LOD przekracza
warto$é krytyczng a R2 > 10%.

WYNIKI I DYSKUSJA

Formy rodzicielskie uzyte do wytworzenia populacji mapujacych znacznie roznity si¢
dtugoscig liscia flagowego. Linie DS2 i 541 posiadajg dtugi lis¢, RXL10 (forma kartowa)
lis¢ krotki a Ot1-3 1is¢ $redniej dtugosci (tab. 1). Stwierdzone réznice wynosity 26% w
przypadku pary linii 541 i Otl-3 i 48% w przypadku DS2 i RXL10. W populacjach
potomnych obserwowano genotypy o duzym rozrzucie cechy i warto$ciach przekra-
czajagcych rodzicow, co moze $wiadczy¢é o wystgpowaniu transgresji. Obliczony
wspotczynnik odziedziczalno$ci o szerokim zakresie byt r6zny u obu populacji i wynosit
0,57 dla mieszanca Ds2 x RXL101 0,7 dla 541 x Ot1-3 (tab. 1).

Identyfikacja i mapowanie loci warunkujacych cechy ilosciowe dokonywana jest
poprzez wykrywanie zaleznosci pomigdzy obserwowang zmiennoscia cechy (tu dlugosci
liscia flagowego) z segregacja markerow molekularnych mapy genetycznej, na ktorej
oznaczono genotypy odpowiednimi, zaleznymi od stosowanego programu komputero-
wego, kodami. Wykryte QTL lokalizowane s3 na mapie genetycznej w przedziale mapo-
wym ograniczonym markerami molekularnymi, a ich odleglo$¢ do najblizszego markera
jest estymowana.

W niniejszej pracy podjeto probe okreslenia prawdopodobnej liczby QTL kontrolujace;j
dlugos¢ liscia flagowego wykorzystujac do tego celu dwie populacje mapujace, na bazie
ktorych skonstruowano uprzednio mapy genetyczne (Bednarek i in., 2003; Milczarski i in.,
2007).

Zidentyfikowano i opisano 5 prawdopodobnych QTL warunkujacych dlugos¢ liscia
flagowego: 2 w populacji 541 x Ot1-3 oraz 3 w populacji Ds2 x RXL10, ktérym przypisano
skrocony symbol (F7/) i umiejscowiono na chromosomach 2R, 4R i 7R (rys. 1, tab. 2).
Wykryte QTL na chromosomach 2R i 7R obserwowano u obu populacji, lecz tylko na
chromosomie drugim ich pozycje sg zblizone co pozwala sadzi¢, ze FII1 i Fl/4 stanowia
prawdopodobnie ten sam /ocus. Lokalizowane na chromosomie 7R QTL FII3 i FIIS zostaty
zmapowane na odpowiednio krotkim i dtugim ramieniu tego chromosomu, co wskazuje na
mozliwo$¢ umiejscowienia na 7R dwoch genéw odpowiedzialnych za ksztattowanie sig
dtugosci liscia, lecz roznych gdyz ich lokalizacja nie pokrywa si¢ u testowanych populacji.
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Rys. 1. Lokalizacja QTL warunkujacych dlugos$é liscia flagowego na chromosomach zyta na dwéch

populacjach mapujacych. Boldem zaznaczono markery najblizej sprz¢zone z QTL
Fig. 1. Localization of QTLs related to flag leaf length on chromosomes of two mapping populations

of rye. Markers linked to QTL are in bold
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Oba wymienione wyzej loci wykazujg najwiekszy wplyw (R?) na ekspresje tej cechy, a
efekty addytywne alleli pochodzacych od rodzicielskich linii DS2 i 541 posiadaja
jednakowe znaki dodatnie oznaczajgce, ze allele wykrywane u tych rodzicow wydtuzaja
lis¢ flagowy (tab. 2). Odmienna sytuacja stwierdzona zostata dla QTL FI/1 i Fll4 loku-
jacych si¢ w zblizonych regionach chromosomu 2RL. Efekty addytywne alleli rodziciel-
skich dla tych loci majg r6zne znaki a dodatkowo locus FlI1 charakteryzuje si¢ najnizszym
efektem addytywnym sposrod wszystkich wykrytych QTL. Pojedynczy QTL wykrywany
na chromosomie 4R w mieszancu DS2 x RXL10 nie znajduje potwierdzenia w drugiej
populacji mapujacej, a jego wplyw na ksztaltowanie si¢ cechy jest nieznaczny (nie
przekracza 10%).

Tabela 2
Identyfikacja i charakterystyka QTL warunkujacych dlugos¢ liscia flagowego na dwdch populacjach
mapujacych zyta
Identification and characteristics of QTLs related to flag leaf length on two mapping populations of rye
Populacja Lokalizacja |Najblizszy marker a dff;eli:m
mapujaca Symbol QTL | chromosomowa | (dystans w cM) LOD A d}iii};ivey R? Dziatanie QTL
Mapping QTL code Chromosomal | Nearest marker offect (%) | The QTL action
population localisation (distance in cM) (cm)
Fill 2R APR3.12 (0,0) 3,26 0,54 45  2ddytywne—
additive
Ds2 x RXL10 FIII2 4R psr152_ L (0,2) 2,60 0,64 g  2ddytywne—
additive
addytywne —
Fli3 7R psr 1051 (5,0) 3,24 2,46 16,9 additive
Fli4 2R APR2.20 (0,0) 33 237 24,6 aggy;ywne -
541 % 0tl-3 acaitive
Fls 7R APR7.35 (3.,0) 3.05 1,51 30,6  Addytywne —
additive

Wszystkie wykrywane QTL testowano przy uzyciu moduty MIM w celu okreslenia typu
dziatania pojedynczego QTL i interakcji pomigdzy nimi. Stwierdzono addytywny sposob
dziatania wszystkich /loci, nie stwierdzajac interakcji pomigdzy QTL.

Parametry lisci (dtugos¢, szeroko$¢, powierzchnia) dziedzicza si¢ ilosciowo i wykazujg
duzg reakcj¢ na warunki srodowiskowe co utrudnia rozpoznanie ich podtoza (Kobayashi i
in., 2003). Jak dotad brak jest opublikowanych prac na wykrywaniem QTL warunkujacych
dlugos¢ liscia flagowego u zyta, pomimo faktu ze opublikowano juz kilka prac
identyfikujacych QTL kontrolujacych inne cechy morfologiczne (Borner i in., 1999 i 2000;
Milczarski i Masoj¢, 2003). Cecha ta byta badana u innych gatunkow, przede wszystkim u
ryzu, u ktorego ograniczenie powierzchni lisci obniza drastycznie plon nasion. Wykrywano
tam r6zng liczbe QTL zalezng od sktadu alleli u form rodzicielskich w zakresie od 2 (Mei
i in., 2003) do 8 (Kobayashi i in., 2003). Kobayashi i wsp. 2003 przeprowadzili
doswiadczenie i pomiary dtugosci li$cia flagowego w wielu lokalizacjach i kilku sezonach
wegetacyjnych i stwierdzili istotny efekt srodowiska wptywajacy na wykrywanie QTL. W
niniejszych badaniach liczba QTL stwierdzanych w populacjach mapujacych wynosita 2 i
3 lecz nie przeprowadzono testu w réznych srodowiskach. Otrzymane wyniki potwierdzaja
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analizy klasycznego oszacowania liczby genéw warunkujacych dtugos¢ liscia flagowego
na 3 zaproponowanego przez Kubicka i Dec 2001. W pracach Kobayashi i wsp. (2003)
oraz Mei i wsp. (2003) efekty wariancji wyjasniajagce zmienno$¢ pozostajgcg pod kontrola
QTL (jest to ekwiwalent wspolczynnika determinacji) byly niewielkie i miescity si¢ w
zakresie od 5,1 do 17,3%. Podobny zakres determinacji cechy obserwowano dla QTL
wykrywanych w populacji Ds2 x RXL10, a zdecydowanie wyzszy (24,6 i 30,6%) dla
dwodch QTL w populacji 541 x Otl1-3. W tej drugiej populacji rowniez efekty addytywne
allela pochodzacego z linii 541 byly wysokie i w obu loci wptywaty na wydtuzenie liscia.
Bardziej skomplikowany obraz wytania si¢ z charakterystyki QTL w mieszancu Ds2 X
RXL10, gdyz efekty addytywne allela pochodzacego z linii Ds2 w dwoch z trzech QTL
obnizajg ( tacznie o ok. 1 cm) dtugos¢ liscia przy zdecydowanie niskich, ponizej przyjetych
za istotne, wartosciach wspotczynnika determinacji. Efekt fenotypowy dtugiego liscia u
linii Ds2 wynika prawdopodobnie z dziatania locus FII3 rownowazacego niekorzystny
wplyw dwodch pozostatych /oci.

Zaprezentowany wstepny obraz dziedziczenia si¢ dtugosci liscia flagowego u zyta jest
przyczynkiem do prowadzenia szerszych badan nad identyfikacja genow warunkujacych
ksztattowanie sig¢ liscia.

WNIOSKI

1. Otrzymane wyniki wskazuja, ze przynajmniej 4 loci kontroluja dlugos$¢ liscia
flagowego u zyta wplywajac na fenotypowy obraz cechy w roznym stopniu.

2.  QTL zlokalizowane na chromosomie 7R w najwigkszym stopniu determinuja cechg u
obu populacji mapujacych.

3. Tylko QTL (FI1 i Fll4) na chromosomie 2R wykrywane u obu populacji zajmuja
zblizony obszar na mapie genetyczne;.

4. W celu zidentyfikowania wszystkich genéw warunkujacych dlugos¢ liscia flagowego
u zyta nalezy rozszerzy¢ badania o populacje posiadajace inne zrodta alleli, a nastepnie
weryfikowac je w r6znych srodowiskach.
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Identyfikacja QTL wybranych cech
morfologicznych zwigzanych z wyleganiem
u zyta (Secale cereale L.)

Identification of QTLs of morphological traits related to lodging of rye
(Secale cereale L.)

Celem niniejszych badan bylo rozpoznanie dziedzicznego podloza wybranych cech
morfologicznych zwigzanych z odpornoscia roslin zyta na wyleganie. Do badan wykorzystano 100
osobnikdéw populacji F4 mieszanca Ds2 x RXL10. Wykonano pomiary biometryczne dlugosci i
grubosci I miedzywezla (ISL, IST), oraz w oparciu o opublikowane wcze$niej wyniki dla wysokosci
ro$lin wyliczono wspdtczynnik wylegania (Lc) obliczany jako stosunek grubosci II migdzywezla do
wysokosci roslin. Zidentyfikowano dwa QTL dla dilugoséci i trzy QTL dla grubosci drugiego
miedzywezla oraz 3 QTL dla wspolczynnika wylegania. Otrzymane QTL zmapowano na
chromosomach 2R, 3R, 5R, 6R i 7R. Rozktad QTL na chromosomach wskazuje na rézne podtoze
genetyczne grubos$ci II miedzywezla i pozostatych cech.

Stowa kluczowe: dlugos¢ drugiego migdzywezla (SIT), grubos¢ drugiego migdzywezla (SIL), QTL
(Loci cechy ilosciowej), wspotczynnik wylegania (Lc), zyto

The aim of this study was identification of some morphological traits related to lodging resistance
in rye. One hundred F lines of Ds2 x RXL10 mapping population were used. Each F lines plant was
measured in respect to length (SIL) and thickness (SIT) of the second internode. With the use of earliner
published data on the plant height (Ph), a lodging coefficient (Lc) was calculated as a ratio between the
thickness of the second internode and plant height. Two QTLs for the length, three QTLs for the
thickness of the second internode and three QTLs for the lodging coefficient were identified on
chromosomes 2R, 3R, 5R, 6R and 7R. A distribution of QTLs on chromosomes indicated that genetic
background of the second internode thickness differs from that of the other traits.

Key words:  SIL (second internode length), SIT (second internode thickness), QTL (quantitative
trait loci), (Lc) lodging coefficient, rye

WSTEP

Wyleganie ro$lin jest powaznym problemem agrotechnicznym powodujgcym znizke
plonu, pogorszenie parametrow jakosciowych czy utrudnienie mechanicznego zbioru.
Wyleganie u zbdz jest definiowane jako nicodwracalne odchylenie zdzbta od pionu
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(Pinthus, 1973). Pojawia si¢ ono w skutek dziatania wiatru, opadow, zwickszonego
nawozenia azotowego jak rowniez infekcji patogendow. Odporno$é roslin na wyleganie
zwigzane jest przede wszystkim z morfologicznymi wilasciwosciami roslin, anatomig
zdzbta i budowa systemu korzeniowego. Hodowla roslin w kierunku odpornosci na
wyleganie jest trudna, poniewaz jest to cecha ilosciowa kontrolowana przez wiele genow
z istotnym wptywem $rodowiska na ekspresje cechy (Keller i in., 1999) Szereg badaczy
poszukuje cech morfologicznych skorelowanych z wyleganiem, ktore mozna by uzy¢ w
selekcji genotypow odpornych. Uznaje sig, ze najbardziej zwigzana z odpornoscig na
wyleganie jest wysoko$¢ roslin, a takze liczba, dlugo$é, grubo$¢ miedzywezli, waga
zdzbta, sztywnosc i elastycznos$¢ zdzbta oraz inne (Kelbert i in., 2004; Keller i in., 1999;
Verma i in., 2005).

Podstawowym sposobem pomiaru odporno$ci na wyleganie jest jej ocena w warunkach
polowych z ewentualng prowokacjag warunkoéw sprzyjajacych jej zajéciu. Dla potrzeb
hodowlanych opracowano caty szereg prostszych metod pozwalajagcych na posredni
pomiar odpornosci na wyleganie. Jedng z nich jest wspolczynnik wylegania (Lc)
obliczanym jako stosunek $rednicy Il migdzywezla (liczonego od dotu) do dtugosci stomy.

Celem niniejszych badan byto wstgpne rozpoznanie dziedzicznego podtoza wybranych
cech zwigzanych z wyleganiem, tj. dtugosci Il migdzywezla, grubosci Il migdzywezla oraz
powiazania ich ze wspotczynnikiem wylegania, a nastgpnie mapowanie QTL badanych
cech na chromosomach.

MATERIAL I METODY

W badaniach wykorzystano potomstwo F4 liczacej 100 osobnikoéw populacji mapujacej
powstatej z mieszanca mi¢dzyliniowego DS2 (linia o normalnym wzroscie) x RXL10 (linia
kartowa). Na wszystkich osobnikach przeprowadzono pomiary dtugosci II migdzywezla i
grubosci Il migdzywezla. Dodatkowo w oparciu o dotgczone do badan opublikowane
wyniki pomiarow wysokos$ci roslin (Milczarski i Masojé, 2003) wyliczono wspotczynnik
wylegania. Otrzymane dane wprowadzono do programu WinQTLCartographer 2.5 (Wang
i in., 2006) w celu wykrycia QTL i lokalizacji ich na skonstruowanej wcze$niej mapie
genetycznej (Bednarek i in., 2003). Ze wzgledow technicznych ograniczono liczbe
markerow na mapie do markeréow szkieletowych. Identyfikacje QTL przeprowadzono
stosujagc model CIM (Composite Interval Mapping), a do okre$lenia interakcji i sposobu
dziatania QTL zastosowano modut MIM (Multiplay Interval Mapping). Poniewaz
identyfikacja QTL warunkujacych wysokos¢ roslin zostata wykonana z zastosowaniem
modutu SIM (Simple Interval Mapping) dokonano ponownego przeliczenia tych danych z
wykorzystaniem modutu CIM. Parametrami opisujacymi wykryte QTL sa: LOD — test
logarytmiczny okreslajacy pewno$¢ lokalizacji QTL w danym miejscu na chromosomie,
”a” — efekt addytywny jednego zalleli rodzicielskich (tu pochodzacego od linii
rodzicielskiej DS2), R? — wspotczynnik determinacji. Istotne QTL stanowig te, ktorych
LOD przekracza poziom krytyczny testu = 2,5, a warto$¢ wspolczynnika determinacji R?
jest > 10%.

212



Pawel Milczarski

WYNIKI I DYSKUSJA

Wszystkie badane cechy rozszczepialy si¢ w populacji mapujacej a ich segregacja byta
zblizona do rozktadu normalnego, przy czym obserwowano genotypy o warto$ciach
przekraczajacych (lub mniejszych) od form rodzicielskich (tab. 1). Linie rodzicielskie
wykazywaly duzy polimorfizm pod wzgledem analizowanych cech, ktorego przyczyna jest
obecnos¢ w linii RXL10 genu karlowatosci Dwl. Na podstawie dost¢pnych danych
wyliczono wspolczynnik odziedziczalnosci w szerokim zakresie (za wyjatkiem
wspotczynnika wylegania), ktory mieScit si¢ w zakresie od 0,5 dla grubosci drugiego
miedzywezla do 0,9 dla wysokosci roélin (tab. 1).

Tabela 1
Charakterystyka badanych cech: dlugos¢ i grubosé drugiego miedzywezla wysokos$¢ roslin oraz
wspolczynnika wylegania u form rodzicielskich i populacji mapujacej
Characteristics of length and thickness of the second internode, plant height and lodging coefficient in
parents and mapping population

Wartos$¢ $rednia |  Warto$¢ $rednia
cechy cechy w populacji . - Wspotezynnik
Symbol 7, . Zakres zmiennosci S L.
u rodzicéw (odchylenie .. | odziedziczalnosci
Cecha QTL . cechy w populacji .
. Mean trait value standardowe) e Coefficient
Trait QTL in parents Mean trait value in Variation range of of heritabilit
code p opulation (standard trait in population (H) y
DS2  RXLIo [POPHERONE
deviation)
Dhugos¢ I migdzywezla .
Il internode length (cm) Sil 11,1 7,27 11,2 (2,42) 4,7-17,5 0,69
Grubo$¢ 1 migdzywezla .
11 internode thickness (mm) Sit 4.6 3.8 4,38(0,32) 3,6-5,2 0,50
Wspdlezynnik wylegania /. 0046 0069 0,038 (0,01) 0,032-0,084 —
Lodging coefficient
Wysokos¢ roslin
Plant height (cm) Ph 98 55 111,5(26,2) 46,5-144,2 0,90

Zidentyfikowano i scharakteryzowano 11 QTL zwigzanych z badanymi cechami o
zroéznicowanym wptywie na ich wyksztatcenie sie, ktore zmapowano na chromosomach
2R, 3RL, 5RL, 6RL (C), 7RS i 7RL (rys. 1, tab. 2). Stwierdzono, ze QTL dla wysokosci
roslin (Phl1, Ph2) 1 dtugosci Il miedzywezla (Sill, Sil2) lokuja si¢ w tych samych regionach
chromosomow 3RL i SRL. Na chromosomie 7R zlokalizowano dwa QTL jeden dla
wysokos$ci roslin (Ph3) na krotkim ramieniu, a drugi QTL warunkujacy grubosc II
migdzywezla (Sit3) na dlugim ramieniu tego chromosomu. Wykryto dodatkowe dwa QTL
kontrolujgce grubos¢ II miedzywezla na chromosomie 6RL (Si2) i chromosomie 2RL
(Sit1), z tym ze ten drugi locus byt wykrywany testem LOD ponizej wartos$ci krytycznych.
Rozktad QTL na chromosomach wskazuje na odrgbno$¢ genetyczna S$rednicy II
migdzywezla 1 wysokosci roslin oraz dhlugosci II miedzywezla. Grubos¢ drugiego
miedzywezla byla rowniez cechg o najnizszej wartosci wspolczynnika odziedziczalnosci
w szerokim zakresie (0,5). Dodatkowym potwierdzeniem otrzymanych wynikow jest brak
istotnej korelacji pomiedzy $rednicg I migdzywezla a pozostalymi cechami.
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Naniesiony na map¢ genetyczng wspolczynnik wylegania pokrywa si¢ zgodnie jedynie
z wysoko$cig roslin 1 dlugoscig II migdzywezla. Zbiezno$¢ lokalizacyjna QTL Lcl
(wspotczynnik wylegania) i1 Sifl (grubo$¢ II miedzywezla) nie jest mozliwa do
udowodnienia z powodu zbyt niskiej precyzji mapowania. O wplywie danego QTL na
wyksztalcenie si¢ cechy informuje parametr R?, ktory obliczany jest automatycznie przez
program mapujacy. Z 11 wykrytych QTL 8 przekracza wartosci krytyczne, przy czym 6 z
nich lokuje si¢ na chromosomach 3R i 5R, co wskazuje na duzg role obu chromosomow w
ekspresji cech (rys. 1, tab. 2). Na chromosomie 5R zlokalizowany jest gen karlowatosci
(Dwl) pochodzacy z linii rodzicielskiej RXL10, ktory wyraznie wpltywa na morfologie
roslin. Brak jest informacji o obecnosci na chromosomie 3R analogicznego locus.

Tabela 2
Identyfikacja i charakterystyka QTL warunkujacych dlugos$¢ i grubos$¢ drugiego miedzywezla
wysoko$¢ roslin oraz wspolczynnika wylegania
Identification and characteristics of QTL related to length and thickness of the second internode, plant
height and lodging coefficient

Lokalizacja Najblizszy Efekt
Cecha Symbol QTL |chromosomowa marker LOD addytywny R?
Trait QTL code Chromosomal Nearest Additive effect (%)

localisation marker (cm)
Dhugos¢ I migdzywezla] Sill 3RL APR3.3 44 -0,6 2,0
11 internode length (cm) Sil2 SRL Dwl 16,3 2,16 35,4
Grubo$¢ 1 migdzywezla Sitl 2RL psrl07 22 -0,08 9,0
II internode thickness Sit2 6RL (C)* psri40 L 2,58 0,16 12,1
(mm) Sit3 7RS psr928 3,42 -0,15 12,2
Wspolezynnik wylegania Lel 2RS (C) APR2.3 2,62 0,007 10,8
Lodging coefficient Lc2 3RL psrd75 2,81 0,01 23,7
Lc3 SRL Dwl 9,9 -0,004 3,0
Wysokosé roslin Phi 3RL psr475 4,18 -154 20,0
. Ph2 SRL Dwl 20,0 16,4 30,0

Plant height (cm)

Ph3 7RL psr1051 29 -9,0 25,2

*C — centromer

Wszystkie wykryte QTL wykazywaly addytywny sposob dziatania, przy czym nie
stwierdzono istotnych statystycznie interakcji pomiedzy nimi.

Identyfikacje QTL dla cech morfologicznych u zyta zaprezentowali Borner 1 wsp. (1999
i 2000), Milczarski i Masoj¢ (2003). Za wyjatkiem wysoko$ci roslin prezentowane w
niniejszej pracy lokalizacje QTL warunkujacych dtugo$¢ i grubos¢ drugiego migdzywezla
sa pierwszymi doniesieniami dla zyta. U pszenicy Keller i wsp. (1999) podjeli probe
identyfikacji QTL kontrolujacych cechy zwigzane z wyleganiem i samego wylegania w
tym grubosci 1 dlugoséci miedzywezli stwierdzajac, ze z 10 wykrywanych loci dla grubosci
zdzbta tylko 3 prawdopodobnie lokuja si¢ w zblizonych obszarach QTL odpornosci na
wyleganie a jeden w regionie QTL dla wysokosci roslin. Autorzy ci nie stwierdzili istotnej
korelacji pomiedzy grubos$cia zdzbta i wyleganiem. Jako najwazniejsze cechy
morfologiczne majace wpltyw na wyleganie Keller i wsp. (1999) wskazuja wysokos¢ i
sztywnosc¢ roslin. Podobnego zdania sg Verma i wsp. (2005), ktérzy analizujac dodatkowo
szereg cech morfologicznych 1 konfrontujagc otrzymane korelacje ze zgodnymi
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lokalizacjami QTL stwierdzili, ze korelacja pomigdzy dlugoscig pierwszego miedzywezla
a wyleganiem jest tak samo istotna jak pomie¢dzy wysokoscig roslin a wyleganiem. W
niniejszej pracy nie badano wylegania u roslin w zwiazku z tym nie mozna powigzaé
otrzymanych wynikow bezposrednio z ta cecha.

Jako ceche posrednig wybrano wspotczynnik wylegania, ktory koreluje si¢ istotnie
statystycznie tylko z wysokos$cig roslin (-0,93) 1 dtugoscia II migdzywezla (-0,5). Wstepne
lokalizacje loci cech ilosciowych warunkujgcych grubosé i dlugosé¢ drugiego miedzywezla
poszerzaja wiedz¢ o genach kontrolujacych cechy morfologiczne u zyta w tym cechy
zwigzane z wyleganiem.

WNIOSKI

1. Stwierdzono, ze dlugo$¢ II miedzywezla kontrolowana jest przez 2, a grubos¢ II
migdzywezla 3 QTL.

2. Grubos¢ drugiego miedzywezla charakteryzuje si¢ innym podtozem genetycznym niz
dtugos¢ I migdzywezla czy wysoko$¢ roslin.

3. Zidentyfikowane QTL zwigzane z posrednim parametrem — wspolczynnikiem
wylegania pokrywajg swoja pozycje mapowg z QTL warunkujagcymi wysokos¢ roslin
1 dlugo$¢ drugiego miedzywezla na chromosomach 3R i 5R.
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Zastosowanie metody rang grup jednorodnych
1 wspotczynnika zmiennosci do badania
stabilnosci plonowania odmian zyta

Application of the method of homogeneous group ranks and coefficients
of variability to evaluation of yield stability of rye cultivars

Na wynikach doswiadczen porejestrowych z lat 2005-2007 wykonano ocen¢ stabilnosci
plonowania odmian zyta wykorzystujac metodg rang grup jednorodnych i wspotczynnikéw zmiennosci
(Rp + V). Metoda w zalozeniu oparta jest na kolejnosci plonowania (rangach) odmian w
poszczegblnych $rodowiskach. W pojedynczych doswiadczeniach przy wigkszej liczbie odmian,
tworzy si¢ wiele grup jednorodnych, wewnatrz ktorych réznice w plonach sa nieistotne. W pracy
grupom jednorodnym nadano kolejne rangi. Odmiany nalezace do grupy jednorodnej otrzymaty te sama
range. Po zsumowaniu rang odmian ze wszystkich doswiadczen wyliczono $rednia, ktora jest ranga
ogllna odmiany. Wspotczynnik zmiennosci obliczono na podstawie $rednich plonéw wszystkich
doswiadczen. Odmiany charakteryzujace si¢ najnizsza ranga Rp i niska wartoscig wspodtczynnika
zmiennosci (V) maja wysoka pozadana stabilno$¢ rolnicza, czyli sa wysokoplenne i dobrze reaguja na
korzystne warunki srodowiska.

Stowa kluczowe: grupy jednorodne, plon, stabilno$é, wspotczynnik zmiennosci

A new method was proposed for evaluating stability of rye cultivars tested in 15 post-registration
trials conducted in the years 2005-2007. The method is based upon ranks of cultivars in particular
environments and coefficients of variability calculated across the environments. For multiple
comparisons the Duncan’s test was used and each cultivar was given appropriate rank. Cultivars in a
homogeneous group were assigned the same rank. Because cultivars ranked differently in the 15
experiments, a mean rank Rp was calculated for each cultivar. The cultivars with low Rp value and low
coefficient of variability were considered stable. The new method was compared with two Hiihn’s
measures ( Si!, Si?), Kang’s parameter (RS) and stratified ranking technique of Fox.

Key words: coefficient of variability, homogeneous groups, yield stability
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WSTEP

Celem Porejestrowego Doswiadczalnictwa Odmianowego (PDO) jest uzyskanie
charakterystyki odmian pod wzgledem plonowania w bardziej lub mniej sprzyjajacych
srodowiskach. Wyniki pochodzace z kilku lat i miejscowosci pozwalaja na tworzenie list
odmian rekomendowanych do uprawy w wojewodztwie. Jednak potrzebna jest dalsza
informacja o przydatnosci poszczegélnych odmian do makro i mikrorejonizacji. W przy-
padku doswiadczen PDO najwazniejsza jest ocena interakcji genotypowo-srodowiskowej
(G x E), zwlaszcza z punktu widzenia rolniczej stabilnosci plonowania odmian i ich
adaptacyjnosci. Wyniki analizy interakcji genotypowo-$rodowiskowej moga by¢ pomocne
w mikrorejonizacji, czyli wskazaniu podrejonow, w ktorych nalezatoby zaleca¢ okreslone
odmiany do uprawy. Wplyw odmian i $rodowisk na efekty interakcji G x E jest
statystycznie nieaddytywany, co oznacza, ze roznice w Srednich plonach odmian bedg
zalezaly od $rodowiska (Yue i in., 1997). W konsekwencji oznacza to, ze wybdr odmian
na podstawie $redniego plonu w danym S$rodowisku bedzie mniej skuteczny (Hopkins,
1995). Mozna rozwazy¢ dwie strategie wyodrgbniania odmian o mozliwie niskiej interakcji
G x E. W pierwszej dokonuje si¢ podziatu heterogenicznego rejonu wojewodztwa na
podrejony i w nich realizuje si¢ program doswiadczen. W nastgpstwie tego interakcja
odmiana x miejscowosci x lata moze jednak pozostac jeszcze na wysokim poziomie, a
dodatkowo taka strategia dzialania jest zbyt kosztowna. Lepiej jest realizowaé drugi
sposob, polegajacy na obnizeniu interakcji G X E poprzez wybor odmian z wyzsza
stabilnoscig w szerokim zakresie Srodowisk.

Dotychczas zaproponowano wiele metod do oszacowania i podziatu interakcji G x E.
Calinski i wsp. (2003) opracowali dla doswiadczen PDO program SERGEN 4, ktory
pozwala na szczegotowa analize struktury interakcji G x E i charakterystyke odmian pod
wzgledem stabilnosci plonowania i przydatnosci do okreslonych §rodowisk.

Oprocz analizy wiclowymiarowej sktadowych gtownych (np. program SERGEN) do
identyfikowania stabilnych odmian wykorzystuje si¢ metody jednowymiarowe. Wsrod
nich czgsto stosowana jest metoda zaproponowana przez Eberharta i Russella (1966).
Wariancja odchylen od regresji S%q jest traktowana jako miernik stabilno$ci odmiany, a
liniowy wspotczynnik regresji b; wskazuje na adaptacyjno$¢ odmiany do okreslonych
srodowisk.

Shukla (1972) zaproponowat wykorzystanie nieobcigzonego oszacowania wariancji
(6i*) do oceny stabilnosci odmiany. Istotno$¢ wariancji wskazuje na niestabilno$é
plonowania odmiany.

Wricke (1962) opracowal metode ekowalencji, za pomocg ktorej mierzy si¢ wkiad
kazdego genotypu do sumy kwadratow dla interakcji. Niska warto§¢ tego parametru
oznacza duzg stabilno$¢ odmiany.

Hanson (1970) zaproponowat metodg oceny stabilnosci genotypowej dla matej liczby
odmian i srodowisk wyznaczajac parametr (Di). W tej metodzie stabilno$¢ odmiany okresla
si¢ jako odchylenie plonu oczekiwanego (Ej;) od plonu stabilnego (Sj).

Wiarygodno$¢ wynikow uzyskiwanych za pomocg metod parametrycznych jest
uzalezniona od spelienia pewnych zalozen statystycznych, takich jak np. rozktad
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normalny bledu i efektéw interakcji. Przy stosowaniu metod nieparametrycznych nie
wymaga si¢ spetnienia tych warunkéw. Dodanie lub wylaczenie kilku odmian z analizy nie
wpltywa w wigkszym stopniu na zmian¢ wynikéw. Opracowano wiele statystycznych
metod nieparametrycznych do testowania interakcji jakosciowej, ktére poczatkowo
stosowane byty przede wszystkim w medycynie (Brederkamp, 1974; De Kroon i van der
Laan, 1981; Hildebrand 1980; Kubinger, 1986). Metody nieparametryczne nie sprawiaja
trudnosci obliczeniowych, a uzyskane za ich pomoca wyniki sg tatwe do interpretacji.

Sposréd metod nieparametrycznych w badaniach nad stabilno$cig odmian stosowane sa
wskazniki Hithna (1990 a, b), parametr Kanga (1988), ktory jest sumg rang odmian
ustalonych wedtug wielko$ci plonu i wariancji Shukli (1972) oraz metode Foxa i1 wsp.
(1990), ktora polega na uszeregowaniu odmian wedlug wysokosci plonéw i nadaniu im
kolejnych rang. Genotypy z nadanymi wczesniej rangami dzieli si¢ na trzy rowne frakcje,
goérng — wysoko plonujacg, srodkowa — srednio plonujgcg i dolng — nisko plonujaca.
Odmiany, ktore wystepuja w najwyzszym procencie srodowisk w pierwszej gornej frakeji
uznaje si¢ za najbardziej stabilne i pozadane. Wszystkie cytowane metody maja wspo6lng
wade, poniewaz nie uwzgledniajg wielkosci roznic w plonowaniu odmian, a uzyskane
miary stabilno$ci sg stabo skorelowane z plonem. W takiej sytuacji kazdy wyliczony
miernik stabilno$ci nalezy rozpatrywaé lacznie z plonem i dopiero wtedy wyciagaé
wnioski.

Celem pracy byto porownanie nowej metody rang grup jednorodnych i wspdtczynnika
zmienno$ci z czterema nieparametrycznymi metodami badania rolniczej stabilnos$ci
odmian Hiihna S;', S;>, Kanga i Foxa do badania stabilno$ci plonowania odmian.

MATERIAL I METODY BADAN

Materiatem badawczym byto 12 odmian zyta ozimego z do$wiadczen PDO z pigciu
migjscowosci i trzech lat (2005-2007).

Po wykonaniu analizy wariancji pojedynczych doswiadczen w miejscowosciach
i latach nalezy sprawdzi¢ hipoteze zerowa o jednorodnos$ci obiektow, czyli rownos$ci
srednich obiektowych. Hipoteze weryfikuje sie, korzystajac z testu istotnosci F.

lloraz F = i—‘z ma rozktad Snedecora z vl = k-1, v2 = (k — 1) (r — 1) stopni swobody.

o

W przypadku istotnosci, jedng z metod taczenia odmian w grupy jednorodne jest test
Duncana, gdzie SD oznacza btad standardowy roéznicy wyliczany ze wzoru:

2 2
Sy :1/ S.
p
gdzie :

S2— $redni kwadrat dla obiektow z analizy wariancji,

S2— $redni kwadrat dla bledu z analizy wariancji,

k — liczba obiektow,

r — liczba powtorzen.

Dla grupy odmian liczacej p $rednich obiektowych wyznacza si¢ roznice graniczng:
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D,=t,S,

gdzie: t, — warto$¢ wielokrotnego testu Duncana dla liczby $rednich rownej p oraz
liczby stopni swobody dla S2.

Jezeli r6znica miedzy $rednimi przewyzsza warto$¢ graniczng ,Sp, wtedy rozpatrywang
grup¢ p odmian nie uznajemy jako jednorodna. Odmiany ponizej wartosci granicznej £,Sp,
tworzg grupe jednorodna.

W pracy przyjeto, ze r6znice w plonowaniu odmian nalezgcych do tej samej grupy
jednorodnej sg rowne zero, a tym samym otrzymujg t¢ sama rang¢. Przy wigkszej liczbie
odmian zazwyczaj powstaje kilka grup zachodzacych na siebie. Niektore odmiany moga
wystepowa¢ w dwoch lub wigkszej liczbie grup. Rangi przypisywane sa w kolejnosci
rosnacej poczawszy od odmian zaliczonych do najwyzej plonujgcej grupy jednorodne;.

Kazda grupa jednorodna otrzymuje kolejng range Rp;. i gdzie: k — liczba rang.
Odmiana nalezgca réwnoczesnie do dwoch lub wigkszej liczby rang otrzymuje $rednig

range:
k
D RD,
RDI — i=1 k
gdzie k — liczba rang reprezentowanych przez i-ta3 odmiang. Po zsumowaniu

wszystkich rang dla odmian z poszczegolnych lat i miejscowosci wylicza si¢ $rednig
warto$¢ rangi dla kazdej odmiany Rp:
2Ry,
_ J=l

n
gdzie: n — liczba do$wiadczen w latach i miejscowosciach. Srednie plony z poszcze-
gblnych doswiadczen stuzg do obliczenia wspdtczynnika zmiennosci (V). Po uszerego-
waniu wspotczynnikow zmiennosci V wedlug wysokosci, nadaje si¢ im kolejne rangi.
Suma rang Rp i V jest miernikiem stabilno$ci rolniczej odmiany. Im wyzsza jego wartos¢
tym stabilno$¢ odmiany jest mniejsza. Migdzy plonem a miernikami stabilnos$ci obliczono
wspotczynniki korelacji Persona i Spearmana.

RD

WYNIKI BADAN

Do poréwnania roéznych metod nieparametrycznych wykorzystano wyniki 15
doswiadczen porejestrowych z odmianami zyta z lat 2005-2007. W tabeli 1 przedstawiono
plon odmian, $rednig rang¢ Rp i procentowy udzial §rodowisk, w ktorych poszczegolne
odmiany znajdowaly si¢ w kolejnych rangach, Utworzone grupy jednorodne testem
Duncana zostaly przemianowane na rangi. W kazdym z 15 do$wiadczen, odmianom
nadano range wedhug ich przynaleznosci do okreslonej grupy jednorodnej. Miernik Rp jest
srednig rangg z wszystkich srodowisk. Nizsze warto$ci tego miernika $wiadcza o wyzszym
plonie odmiany. Poniewaz miernik Rp powigzany jest z przedzialem ufnosci, dlatego
wystepuje liniowa zalezno$¢ migdzy Rp a plonem. Wspodtczynnik korelacji Pearsona
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wynosit 0,97. Réznica miedzy dwiema warto$ciami Rp o 1 dla odmian, $wiadczy o duzym
prawdopodobienstwie istotnych réznic w plonie.

Tabela 1
Srednie plony, wartosci Rp oraz procent §rodowisk, w ktérych znajdowaly sie odmiany i frakcje
wedlug metody Foxa
Mean yields, Rp values, percentages environments for each cultivar and Fox fractions

Procent $rodowisk, w ktorych wystapita Fox % srodowisk
. Plon Ranga odmiana % of environments
%dllm ana Yield Rank % of environments for each cultivar frakcja — fraction
ultivar (dt/ha) Rp rangi — rank pozostate| goma |$rodkowa| dolna
1 [ 2 [ 3 1] 4 rest top middle low
Fernando F, 77,8 1,1 100 100
Picasso F, 74,7 1,6 53 33 7 7 100
Stach F, 69,1 32 40 27 27 6 100
Klawo F, 70,0 2,7 20 33 27 20 80 20
Konto F, 71,3 2,4 20 60 7 7 6 20 80
Bosmo 66,1 39 27 20 33 20 80 20
Caroass (Synt) 66,1 4,1 13 27 46 14 80 20
Agrikolo 65,9 4,1 7 27 46 20 60 40
Amilo 64,2 44 40 14 46 40 60
Motto 63,2 4,8 20 10 70 100
Rostockie 64,5 43 7 7 20 20 46 40 60
Stowianskie 64,2 44 7 27 20 46 100
Wspotczynnik korelacji
Pearsona z plonem -0,97

Pearson’s correlation with yield

W celu okreslenia rolniczej stabilno$ci plonowania, ustalono rangi jakie zajmowata
kazda odmiana we wszystkich srodowiskach. W tabeli 1 przedstawiono procentowy udziat
srodowisk, w ktorych odmiany zajmowaty kolejne rangi. Na podstawie tego zestawienia
widaé ze odmiana Fernando w 100% $rodowisk plonowata najwyzej i mozna ja uznac za
stabilng rolniczo i uniwersalna, czyli godng polecenia w r6znych srodowiskach. Pozostate
odmiany w ré6znym procencie srodowisk plonowaly najwyzej. Cechg charakterystyczng
grup jednorodnych jest ich zachodzenie na siebie, czyli czgsto pierwsza grupa jednorodna
swoim zasiggiem obejmuje cze$¢ drugiej, a nawet dalszych grup. Mozna wigc przyjac
zatozenie, ze odmiany nalezace do trzech pierwszych rang sg stabilne i wysokoplenne.
Takie podejscie do analizy rolniczej stabilnosci jest najbardziej zblizone do metody Foxa i
wsp. (1990), wedtug ktorej wszystkie badane odmiany dzieli si¢ na trzy rowne frakcje, a
nastgpnie okresla % srodowisk, w ktorych poszczegdlne odmiany znajduja si¢ w I gornej
najwyzej plonujacej frakcji. Za pozadane uznaje si¢ te odmiany , ktore w najwickszym %
nalezg do I frakcji. Zarowno metoda Foxa i Rang Grup Jednorodnych na ogoét dajg zblizone
oceny pod wzgledem rolniczej stabilnosci plonowania odmian. Stabosciag metody Foxa i
wsp. (1990) jest to, ze nie uwzglednia ona wielkosci i istotnosci réznic w plonowaniu
odmian. Sam miernik Rp jest nie wystarczajacy do pelnej oceny stabilno$ci plonowania.
Dla lepszej oceny odmiany, nalezy wartoSci miernika Rp rozpatrywaé lacznie ze
wspotczynnikiem zmiennosci ,,V”. W tabeli 2 przedstawiono wskaznik Rp+v oraz mierniki
Si!, Si? Hiihna oraz parametr Kanga.
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Tabela 2
Nieparametryczne miary oceny stabilnosci plonowania odmian zyta
Non-parametric measures of yield stability
Odmiana Plon — Yield R Hiihn Kang
Cultivar (dt/ha) D S | S
Fernando F, 77,8 4,1 4,86 17,92 13
Picasso F; 74,7 3,6 3,37 8,54 13
Konto F, 71,3 34 4,44 14,14 11
Klawo F, 70,0 3,7 4,69 15,97 14
Stach F, 69,1 11,2 4,93 17,7 16
Bosmo 66,1 8,9 3,49 9,17 11
Caroass (Synt) 66,1 10,6 4,19 12,84 13
Agrikolo 65,9 12,9 4,1 12,03 11
Rostockie 64,5 16,3 3,16 8,21 16
Stowianskie 64,2 14,4 4,13 12,5 14
Amilo 64,2 10,9 4,32 13,46 20
Motto 63,2 8.8 3,5 9,27 14
Wspo{cz,ynmk kor_elaq i Pearsona z plonem 071 0.40 0.46 051
Pearson’s correlation with yield
Wspo{czynmk kore_lac_]l _Spea_rmana 0.87 0.42 0.42 0.41
Sperman’s correlation with yield
Wartosci krytyczne; Critical values: Pearsona — 195 = 0,57 Spearmana — rs = 0,56

Na podstawie wskaznika Rp+v kolejnos¢ odmian:byta nastepujaca: Konto, Picasso,
Fernando, Motto, Bosmo, Caroass, Amilo, Stach, Agricolo, Klawo, Stowianskie, Rostockie
1 r0zni si¢ od uszeregowania odmian na podstawie samych wartosci Rp. Metoda oparta na
wskazniku Rp+v zblizona jest do metody Kanga, ktéra opiera si¢ na sumie rang plonu i
wariancji Shukli (Kang, 1988). Miernik Kanga wskazuje juz na nieco inne odmiany,
bowiem oprocz mieszancow Konto, Fernando i Picasso do odmian stabilnych zalicza
rowniez odmiany populacyjne Bosmo i Agricolo. Wspolczynnik korelacji Spearmana
migdzy miernikami Kanga a plonem by? nieistotny i wynosit ry = 0,41. Wspolczynnik
korelacji miedzy wskaznikiem Rp+v byl wysoki i wynosit 1; = 0,87. Wynik ten $wiadczy o
przydatnos$ci wskaznika Rp+v do oceny rolniczej stabilnosci odmian. Znacznie wyzsze
wspotczynniki korelacji migdzy wartoSciami miernika Kanga a plonem uzyskali
Sabaghania i wsp. (2006) u soczewicy r = 0,84.

Mierniki S;' S Hiihna byly rowniez stabo skorelowane z plonem rs = 0,42 i oceniajg
gtéwnie stabilnos¢ biologiczng. Poniewaz sg ze sobg wysoko skorelowane mozna je
stosowa¢ zamiennie.

Oceng stabilno$ci mozna rdéwniez przedstawi¢ graficznie na wykresie w ukladzie
wspotrzednych (rys. 1). Z rysunku 1 wynika, ze odmiany w pierwszej gornej lewej Cwiartce
charakteryzujg si¢ wysokim plonowaniem i niskim wspotczynnikiem zmiennos$ci. Sg to
wylacznie odmiany mieszancowe, natomiast odmiany populacyjne plonowaly nizej i
mozna je podzieli¢ na dwie grupy pod wzgledem wspolczynnika zmiennosci. Taka
koncepcja badania stabilnosci zblizona jest do metody Francisa i Kannenberga (1978), w
ktorej stabilno$¢ plonowania odmian ocenia si¢ na podstawie $rednich plonow i
wspotczynnika zmienno$ci.
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Rys. 1. Stabilno$¢ plonowania odmian Zyta ozimego na podstawie zmiennos$ci i rangi
Fig. 1. Yield stability of rye cultivars based on ranks and coefficient of variability

PODSUMOWANIE I WNIOSKI

Metoda rang grup jednorodnych i wspotczynnikow zmiennosci stanowi dodatkowy
miernik do oceny rolniczej stabilnosci plonowania i podziatu odmian na uniwersalne
i przystosowane do lokalnych warunkow $rodowiska.

Nowa metoda rang grup jednorodnych moze by¢ wykorzystana do wykrywania
interakcji jakoSciowe;.

Ze wzgledu na tatwosé obliczen i interpretacji, metode rang grup jednorodnych mozna
poleca¢ zespotom PDO podejmujacym decyzje o rekomendacji odmian do uprawy w
okreslonych mikrorejonach.

Metoda rang grup jednorodnych daje podobne wyniki oceny stabilno$ci odmian, jak
metoda Foxa, jednak dostarcza doktadniejszych informacji o rolniczej stabilnosci
plonowania odmian.
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Joint Regression Analysis applied to genotype
stability evaluation over years

Zastosowanie analizy regresji 1acznej do badania stabilnosci genotypow
w doswiadczeniach wieloletnich

Most genotype differences connected with yield stability are due to genotype x environment
interaction. The presence and dimension of this interaction are the factors that determine the
performance of genotypes in distinct environments. The environmental factors, like annual rainfall,
temperature, diseases or soil fertility, can only explain part of this interaction. Many statistical tools
have been developed with the aim to explain the information contained in the GE interaction data
matrix. In our work we use the Joint Regression Analysis (JRA), the Zig-Zag Algorithm to estimate the
regression coefficients and the multiple comparison tests of Scheffé, Tukey and Bonferroni. We point
out not just the limitations of the JRA when used year by year, but also genotype selection advantage
from general JRA over years. Data of the Portuguese Plant Breeding Board were used to carry the year
and over years analyses of yielding stability of 22 different genotypes of oat (Avena sativa L.) at six
different locations in the years 2002, 2003 and 2004.

Key words: genotype stability, joint regression analysis, oat

Interakcja genotypowo-srodowiskowa jest jednym z glownych zrédet roznic w plonowaniu
odmian. Istnienie i zakres interakcji determinuje przydatno$¢ odmian w réznych srodowiskach.
CzgSciowo mozemy ja wyjasni¢ poprzez niektore cechy charakteryzujace srodowisko takie jak np.:
roczna wielko$¢ opadow, temperatura powietrza, czestos¢ wystepowania chordb, zyznos$¢ gleby.
W celu wyjasnienia interakcji genotypowo-$rodowiskowej wykorzystujemy w pracy informacje
zawartg w dwuwymiarowej tabeli danych, stosujac przy tym nastgpujace metody statystyczne: analiza
regresji tacznej, algorytm naprzemienny Zig-Zag, estymacja parametrow réwnan regresji oraz testy
jednoczesne Scheffego, Tukeya i Bonferroniego. Ponadto dyskutujemy uzyteczno$¢ metody regresji
tacznej do selekcji odmian w doswiadczeniach pojedynczych oraz w doswiadczeniach wielokrotnych i
wieloletnich. Rozwazania teoretyczne ilustrujemy danymi pochodzacymi z Portugalskiej Sekcji
Hodowli Roslin. Dane dotycza badania stabilnosci plonu 22 genotypéw owsa (Avena sativa L.) na
podstawie doswiadczen przeprowadzonych w sze$ciu miejscowosciach w latach 2002, 2003 i 2004.

Stowa kluczowe: analiza regresji facznej, owies, stabilno§¢ genotypow
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1. INTRODUCTION

To perform successfully, a certain genotype should be dominant or at least not
dominated in consecutive years of evaluation. Then, the stability of parameters is a very
important issue in plant breeding programs, and methods for testing and interpreting the
genotype x environment interaction have been a matter of concern not only in agronomic
literature, but also from the point of view of statistical tools development. Joint regression
analysis (JRA) is a powerful tool to analyse this interaction, as was shown for example by
Aastveit, and Mejza (1992).

The yield data, obtained for 22 different genotypes of oat (Avena sativa L.) at six
locations in the years 2002, 2003 and 2004 kindly provided by the Portuguese Plant
Breeding Board, were used:

— to study and evaluate genotype stability in three consecutive years, year by year;
— to compare the results over years and to draw conclusions on genotype selection.

We used the JRA year by year and over years. The Zig-Zag Algorithm was be used to
estimate the regression coefficients. Multiple comparison tests of Scheffé, Tuckey and
Bonferroni were also done.

2. REGRESSION ADJUSTMENT AND UPPER CONTOUR

In the JRA, the environmental index is a synthetic variable used to measure the
productive capacity of each block by year combination.

Since in our problem every genotype is present in each block, this is the complete case.
For this case the corresponding environmental indexes are estimated through their average
yields, as it can be see in Gusmao (1985 a, b). The next step is to adjust linear regressions,
one per genotype, of yields on environmental indexes.

Considering J genotypes occurring in each of the b blocks, where b is the number of
locations multiplied by the number of replications, y;, as the yield for the j” genotype on
the i” block, j =1,...,J; i=1,...,b, then to adjust the regression coefficients we minimize the
objective function

S(al, B, xP) = Z§=1 Y1 (vij — a — Bjxi)?

The pairs (a;, f;, j=1,...,J, represent the regression coefficients for the J genotypes,
X" = (x1,....,xp) is the vector of environmental indexes, &’ = (a,....,a;) and ' = (B1,....5)).
In the general case p;;, [ = 1,...,b; j =1,...,J , represent the genotype weight in the block.
We will assume p;;, = 1 since we are in the complete case — all genotypes are present in
all blocks. The minimization procedure is carried out using the Zig-Zag Algorithm, (see
Pereira and Mexia, 2002).

After the adjustment procedure we need to carry on joint representation of regression
lines and make the interpretation of upper contour.

The upper contour of the adjusted regression lines on genotypes selection and
comparison was introduced by Mexia et. al. (1997), and it is shown to be a convex
polygonal.
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The upper contour is constituted by segments of the adjusted regression lines where
each of them corresponds to a range of variation of the environmental indexes in which the
corresponding genotype has maximum adjusted yield.

The genotypes whose regressions partake in the upper contour are the dominant ones.
The other genotypes must be compared with the dominant ones to check if they are
significantly dominated throughout the entire range of environmental indexes.

3. GENOTYPE STABILITY EVALUATION IN PLANT BREEDING: APPLICATION TO
OATS BREEDING PROGRAM

Our research is based on the joint regression analysis and multiple comparison methods,
on the study of oats yield data. These data were obtained in the experiments carried out in
the years 2002, 2003 and 2004 by the Portuguese National Plant Breeding Board, who
kindly allowed us to use them. During this period, 22 genotypes were compared at six
different locations, as we explain in Table 1.

Table 2 presents the names of genotypes investigated.

Table 1
Experiments: locations and years
Doswiadczenia: miejscowosci i lata
Trial Location / experimental stadion Year
Dos$wiadczenie Miejscowos$¢/ stacja dos§wiadczalna Rok
1 Evora 2002, 2004
2 Herdade da Comenda 2003, 2004
3 E.N.M.P. 2002, 2003, 2004
4 Beja 2002, 2004
5 Benavila 2002
6 Portalegre 2003
Table 2
Experiments: genotypes names
Doswiadczenia: nazwy genotypow
S. MATEUS AE9402 87SA29 AVON*S.MATEUS
St. ALEIXO AE9403 COBER79-19 COBER79-19*AVON
AE9301 AE9701 S.VICENTE*COBER X2795/1JUIL1743
AE9302 AE9702 S.VICENTE*AE8303 TX88AB1494
AE9303 AE9703 QR772
AE9401 Sta. EULALIA QR720

3.1. Year by year analysis

3.1.1 Regression adjustments
In Table 3 we present the adjusted coefficients and the corresponding R? for the years

2002, 2003 and 2004. The results were obtained using Zig-Zag algorithm, after 4
interations.
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Table 3
Adjusted coefficients and R*: years 2002, 2003 and 2004

Poprawione wspélczynniki regresji i R*: Lata: 2002, 2003 i 2004

Year 2002 2003 2004

Rok ~ ~ ~
Genotype a B R? a Y] R? a Y] R?
Genotyp
S.VICENTE*AE8303 -1141.5 1.411  0.985 421.65 0.620 0.356  -305.69 1.064  0.856
COBER79-19 -908.54 1359 0.852  -115.41 1.202 0.694  -269.78 1.101 0.874
AE9403 -800.02 1.30 0.947  1020.59  0.347 0.321 69.26 1.036  0.949
AE9302 -646.85 1292 0.952 162.79 0.802 0.633  -340.35 1.064 0917
AE9301 -1040.67 1.277  0.953 114.02 0.731 0.755  -335.22 1.033 0.893
AE9401 -370.62 1.172 0972 234.64 0.843 0.441 560.14 0.881 0.873
S.MATEUS -408.15 1.144 0904 -376.41 1.218 0.847  -719.53 0980  0.867
TX88AB1494 -264.67 1.059  0.857 462.81 0.730 0.752  1069.64 0.734  0.785
AE9303 33233 1.042 0867  -322.89 1.685 0.961 729.17 0.926  0.899
S. VICENTE*COBER 173.75 1.01 0.784 55.86 0.793 0.387 555.73 0.923 0.832
AE9703 11.72 1.004 0876  -229.74  0.771 0432  -317.56 1.186  0.942
AE9402 -213.97 0994 00918 388.9 0.626 0.601 879.02 0.724  0.844
X2795/1JUIL1743 87.23 0984  0.798  -362.43 1.383 0.760  -426.55 1.102  0.851
AVON*S.MATEUS 572.03 0903  0.945 278.52 0.844 0.670 681.80 0.925 0.866
AE9702 -117.22 0.866  0.908 421.8 0.783 0.705  -142.46 1.079 0915
AE9701 98.79 0.837  0.820 983.05 0.347 0.759 992.15 0.709  0.848
COBER79-19*AVON 207.55 0.834 0938 115.31 0.530 0.761 299.46 0.820  0.850
Sta EULALIA 495.67 0.823  0.708 -3.34 1.125 0.490 -189.29 0982  0.826
87SA29 2091.39  0.692 0493  -869.55 1.952 0.801 -994.76 1.390 0916
QR720 1305.55 0.602 0525  -607.92 1.491 0.697 -41.33 0.985 0.899
ST. ALEIXO 998.58 0.598  0.723  -383.78 1.146 0935  -505.99 1.114  0.759
QR772 1145.6 0.566  0.649  -639.43 1.514 0.823  -580.82 1.072 0933

The ranges of environmental indexes were as follows:
For year 2002— [2444.77 ; 5225.95];

For year 2003 — [701.45 ; 1945.91];

For year 2004 — [1823.73 ; 4915.15].

3.1.2 Upper contour analysis

According to Mexia et al (1997), the representation of all the adjusted regression lines
defines a convex polygonal as the upper contour. The genotypes whose adjusted
regressions partake of the upper contour are dominant, and each dominant genotype has a
dominance range. Non dominant genotypes should be compared with the dominant ones to
test if they are significantly dominated, or not. In Figures 1, 2 and 3 we present the graphics
for the adjusted linear regressions to the years 2002, 2003 and 2004, respectively.

In 2002, considering the entire dominance range of environmental indexes
[2444.77 ; 225.95]; we observe two dominant genotypes: 87SA29 dominant in
[2447.77 ; 4496.37] and S.VICENTE*AE8303 dominant in [4496.37 ; 5225.95]. To see
which genotypes are dominated by 87SA29 in the leftmost range and by
S.VICENTE*AE8303 in the rightmost range, we made the following multiple
comparisons:

— at point 2444.77 we had to compare 87SA29 with the genotypes with lesser adjusted
slopes;
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— at point 4496.37 we had to compare 87SA29 with the genotypes with larger adjusted
slopes;
— at point 4496.37 we had to compare S.VICENTE*AE®8303 with all the other genotypes.
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—=— St ALEIXO
- -4~ Sta EULALIA
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—-+-— AE9302
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Fig. 1. Upper contour for oat genotypes in 2002
Rys. 1. Gérny kontur dla genotypéw owsa w 2002

In 2003, considering the entire dominance range of environmental indexes
[701.45;194591], we observe two dominant genotypes: AE9403 dominant in
[701.45; 1004.1] and AE9303 dominant in [1004.1 ; 1945.91].

To see which genotypes are dominated by AE9403 in the leftmost range and by AE9303
in the rightmost range, the following multiple comparisons were made:

— at point 701.45 we had to compare AE9403 with the genotypes with lesser adjusted
slopes;

— at point 1004.1 we had to compare AE9403 with the genotypes with larger adjusted
slopes;

— at point 1004.1 we had to compare AE9303 with the genotypes with lesser adjusted
slopes;

— at point 1945.91 we had to compare AE9303 with the genotypes with larger adjusted
slopes;

229



Amilcar Oliveira ...
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Fig. 2. Upper contour for oat genotypes in 2003
Rys. 2. Gérny kontur dla genotypéw owsa w 2003
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Fig. 3. Upper contour for oat genotypes in 2004
Rys. 3. Gorny kontur dla genotypéw owsa w 2004

In 2004, considering the entire dominance range of environmental indexes
[1823.73 ;4915.15], we observe two dominant genotypes: AE9303 dominant in
[1823.73 ;3715.37] and 87SA29 dominant in [3715.37 ; 4915.15].

To see which genotypes are dominated by AE9303 in the leftmost range and by 87SA29
in the rightmost range, we made out the following multiple comparisons:

— at point 1823.73 we had to compare AE9303 with the genotypes with lesser adjusted
slopes;
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— at point 3715.37 we had to compare AE9303 with the genotypes with larger adjusted
slopes;
— at point 3715.37 we had to compare 87SA29 with the genotypes with lesser adjusted
slopes;
3.1.3 Multiple comparison tests
Tables 4, 5 and 6 show the results on genotypes comparison in the years 2002, 2003 and
2004, respectively using Scheffé, Tukey and Bonferroni methods at the 5% level of
significance.

Table 4
Significantly dominated genotypes in 2002
Istotnie dominujace genotypy w roku 2002
Method 87SA29 87SA29 S.VICENTE*AES8303

Metoda x0=2444.77 xo =4496.37 xo = 4496.37
AE9702, AE9701, AE*9702, AE9701, COBER79-
COBER79-19¥*AVON 19*AVON, QR720,

ST ALEIXO, QR772

AE9301, S. MATEUS,
TX88AB1494,
S.VICENTE*COBER, AE9703,
AE9402, X2795/1JUIL1743,
AVON*S.MATEUS, AE9702,
AE9701, COBER79-19*AVON,
STA EULALIA, QR720,

ST ALEIXO, QR772

AE9301, S. MATEUS, TX88AB1494,

Scheffé QR720, ST ALEIXO, QR772

TX88AB1494, AE9402, AE9702,
Bonferroni  QR720, ST ALEIXO, QR772 AE9701, COBER79-19*AVON,
STA EULALIA

S. VICENTE*COBER, AE9703,  TXS88AB1494, AE9402, AE9702,
AE9402, X2795/IJUIL 1743, AE9701, COBER79-19*AVON,
Tukey  QR720, ST ALEIXO, QR772 )\ y N+ MATEUS, AE9702, STA EULALIA, QR720,
AE9701, COBER79-19*AVON, ST ALEIXO, QR772
STA EULALIA
Table 5

Significantly dominated genotypes in 2003
Istotnie dominujace genotypy w roku 2003

Method AE9403 AE9403 AE9303 AE9303
Metoda x0=701.45 x0=1004.1 xo=1004.1 x0=194591
Scheffé - - - -
S. MATEUS, ST. ALEIXO, QR772, QR720, S. MATEUS,
. S.VICENTExCOBER ST. ALEIXO,
Bonferroni -— ? S.VICENTExCOBER, -—

AE9703, AE9301,

COBER79-19x AVON AE9703, AE9301, COBER79-

19xAVON, AE9701
Tukey --- - — -
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Table 6
Significantly dominated genotypes in 2004
Istotnie dominujace genotypy w roku 2004
Method AE9303 AE9303 87SA29
Metoda xo=1823.73 x0=3715.37 x0=3715.37
Scheffé --- --- -
QR772, QR720, COBER79-19, ST ALEIXO,
Bonferroni AL A9T0% STA EULALIA, AE9401, AE9302, S. VICENTE x
oo COBER, AE9702, S.VICENTEXAES8303, AE9403, AE9701

Tukey -—- -—- AE9702

3.2 Over years analysis

3.2.1 Regression adjustments

Table 7 contains the adjusted coefficients and the corresponding R?. These results were
obtained using the Zig-Zag algorithm, after 4 iterations. The genotypes are presented
according to decreasing adjusted slopes order.

Table 7
Adjusted coefficients and R*
Poprawione wspélczynniki regresji oraz R*

Genotype — Genotyp a p R
AE9703 -564.36 1.19 0911
S.VICENTE*AE8303 -457.06 1.178 0914
AE9302 -407.0 1.168 0.934
87SA29 140.16 1.164 0.775
COBER79-19 -213.72 1.146 0.871
AE9301 -469.20 1.103 0.937
AE9403 -72.43 1.09 0.929
S. VICENTE*COBER -73.83 1.079 0.853
AE9401 39.98 1.046 0913
S. MATEUS -345.86 1.031 0.845
X2795/1JUIL1743 17.53 1.003 0.851
AVON*S.MATEUS 274.11 1.002 0.918
AE9303 611.61 0.978 0.899
COBER79-19*AVON -191.61 0.938 0911
TX88AB1494 345.51 0913 0.860
St. ALEIXO 9.95 0.909 0.802
AE9402 182.15 0.898 0.894
Sta EULALIA 230.58 0.888 0.791
QR720 298.62 0.885 0.797
AE9702 227.41 0.862 0.85
QR772 214.82 0.839 0.819
AE9701 539.32 0.763 0.83

In our problem the range of environmental indexes was [701.45 ; 5225.95].

3.2.2 Upper contour analysis

Figure 4 shows a graphic for the adjusted linear regressions over the years 2002, 2003
and 2004.
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Considering the entire dominance range of environmental indexes over years,

[701.45 ; 5225.95], we

find two dominant genotypes: AE9303 dominant in

[701.45 ; 2534.68] and 87SA29 dominant in [2534.68 ; 5225.95].
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Fig. 4. Upper contour for oat genotypes
Rys. 4. Gorny kontur dla genotypéw owsa
Table 8
Significantly dominated genotypes
Istotnie dominujace genotypy
Method AE9303 AE9303 87SA29
Metoda Xo=701.45 Xo=2534.68 Xxo=2534.68
AE9301, S. MATEUS,
X2795/1JUIL1743, COBER79-
Scheffé AE9301, S. MATEUS 19*AVON, TX88AB1494, St. ALEIXO,
AE9402, Sta EULALIA, QR720,
AE9702, QR772, AE9701
AE9703, S.VICENTE*AE8303, AE9302, AE9703, 8. VICENTE*AE8303,
AE9302, COBER79-19, AE9301,
COBER79-19, AE9301, AE9403, S.
COBER79- AE9403, S. VICENTE*COBER,
VICENTE*COBER, AE9401, S.
L9*AVON, MATEUS, X2795/1JUIL1743 AE9401, 8. MATEUS,
Bonferroni St. ALEIXO, > g X2795/1JUIL1743, AVON*S.MATEUS,
AVON*S.MATEUS, COBER79-
AE9402, 19*AVON. TX88AB1494. St. ALEIXO AE9303, COBER79-19*AVON,
AE9702, QR772 i 0 . > TX88AB1494, St. ALEIXO, AE9402,
AE9402, Sta EULALIA, QR720, Sta EULALIA, QR720, AE9702, QR772
AE9702, QR772, AE9701 ? ’ ’ ’
AE9701
AE9301, S. MATEUS,
AE9703, S.VICENTEXAES8303, X2795/1JUIL1743, COBER79-
Tukey AE9302, AE9301, SMATEUS, 19*AVON, TX88AB1494, St. ALEIXO,
X2795/1JUIL1743 AE9402, Sta EULALIA, QR720,

AE9702, QR772, AE9701
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To see which genotypes are dominated by AE9303 in the leftmost range and by 87SA29 in
the rightmost range, we made the following multiple comparisons:
— at point 701.45 we had to compare AE9303 with the genotypes with lesser adjusted slopes;
— atpoint 2534.68 we had to compare AE9303 with the genotypes with larger adjusted slopes;
— at point 2534.68 we had to compare 87SA29 with the genotypes with lesser adjusted slopes;

3.2.3 Multiple comparison tests

Table 8 contains the results on genotype comparison using Scheffé, Tukey and Bonferroni
methods, at the 5% level of significance.

3.3 Synthesis on multiple comparisons

A global analysis on multiple comparisons year by year and over years is presented in Table

9.
Table 9
Global analysis on the multiple comparisons
Synteza na podstawie testow wielokrotnych
Year by year Over years
Genotypes —Genotypy 2002 | 2003 | 2004 | NyD | Nyd 2002/2003/2004
AE9703 d d d 0 3 d
S.VICENTE*AE8303 R d 1 1 d
AE9302 d 0 1 d
87SA29 L R 2 0 R
COBER79-19 d 0 1 d
AE9301 d d 0 2 d
AE9403 L d 1 1 d
S. VICENTE*COBER d d d 0 3 d
AE9401 d 0 1 d
S. MATEUS d d 0 2 d
X2795/1JUIL1743 d 0 1 d
AVON*S.MATEUS d 0 1 d
AE9303 R L 2 0 L
COBER79-19*AVON d d d 0 3 d
TX88AB1494 d 0 1 d
St. ALEIXO d d d 0 3 d
AE9402 d 0 1 d
Sta EULALIA d d 0 2 d
QR720 d d 0 3 d
AE9702 d d 0 2 d
QR772 d d d 0 3 d
AE9701 d d d 0 3 d
Number of dominant genotypes at 2 5 5 5
the 5% level of significance
Number of dominated genotypes at
the 5% level of significance 15 8 14 20

NyD — number of years in which the genotype was dominant
Nyd — number of years in which the genotype was dominated

d — significantly dominated genotype, at 5% level of significance
R — dominant genotype at the rightmost range

L — dominant genotype at the leftmost range

The data show that considering both kinds of analysis, year by year and over years, we
always have two dominant genotypes at the 5% level of significance. In 2002 we have 15
dominated genotypes, in 2003 — 8 dominated genotypes, and in 2004 — 14 dominated
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genotypes, while the over years analysis resulted in 20 dominated genotypes, at the 5%
level of significance.

4. CONCLUSION

According to the JRA year by year, in the year 2002 the genotypes
S.VICENTE*AES8303 and 87SA29 could be recommended as the preferable ones in
program evaluation; in 2003 the best genotypes were AE9403 and AE9303; in 2004 we
should select 87SA29 and AE9303. In the over years analysis we can see that 87SA29 and
AE9303 are the recommendable genotypes.

It can be concluded that it is not a good way to select genotypes based on the year by
year analysis alone. It is seen that, for example in 2002, the genotype 87SA29 was dominant
at the leftmost range, whereas in 2003 it was neither dominant nor dominated, not too
relevant. However, in 2004, this genotype could be again dominant, and according to the
over years on analysis it is one of the best two genotypes.

Genotype AE9303 was neither dominant nor dominated in 2002, and it was dominant
in 2003 and 2004 and can be recommended in the over years analysis.

It is also to be pointed out that the over years analysis is likely to be very discriminate
in what concerns significantly dominated genotypes, but very important in selection of
dominant genotypes. The results of the over year analysis show that only two types of
genotypes have been identified: dominant genotypes and dominated genotypes.

In a plant breeding program we should take into account the results of both analyses to
draw proper conclusions. The year by year analysis is important, but when taken alone, it
may cause the risk of discarding good genotypes. Comparatively, over years analysis is
very important in selecting the most promising genotypes, but in the case of our studies it
was not flexible enough to distinguish intermediate oat genotypes.
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Ocena wartosci testerow w krzyzowaniach
topcrossowych kukurydzy (Zea mays L.)

Estimation of value of testers in topcrossing maize (Zea mays L.)

Przedmiotem analiz bylo potomstwo 6 linii wsobnych kukurydzy (réznych dla kazdego roku)
krzyzowanych z odmioma testerami (uktad czynnikowy). Cztery testery charakteryzowaly si¢ ziarnem
szklistym (flint) a cztery ziarnem zgboksztaltnym (dent). Do$wiadczenia zatozono, w kolejnych dwoch
latach, metoda blokéw niekompletnych w dwoch powtdrzeniach. W okresie wegetacji roslin okreslono:
odporno$¢ na krzewienie (w skali 9°), rosliny nie porazone przez gtowni¢ oraz rosliny stojace przed
zbiorem (W stopniach Blissa). Po zbiorze oceniono: zawarto$¢ suchej masy w ziarnie i plon ziarna z
poletka. Przeprowadzono analize wariancji GCA i SCA i oszacowano efekty dla obu zdolnosci
kombinacyjnych korzystajac z programu EKSPLAN. Zdolno$¢ kombinacyjng liczono osobno dla
testerow flint i dent. W obu ukladach przeprowadzono obliczenia z 4, 3, i 2 testerami w grupie,
eliminujac kolejno najstabsze testery. Biorac pod uwage koszty testowania i ilo$¢ informacji
uzyskanych o testowanych liniach stwierdzono, ze optymalny jest uktad z 3 testerami. Stwierdzono
przewage addytywnego dziatania gendéw nad dziataniem nieaddytwnym dla wigkszosci badanych cech.
Najlepszymi liniami w$rod uzytych testerow flint okazaty si¢ linie K154 (udziat tylko w dosw. z 2003
r.) 1 K296 (udziat tylko w dosw. z 2004 r.) ze wzgledu na wysoka dodatnig wartos¢ efektu GCA dla
plonu ziarna oraz K376 z powodu wysokich warto$ci GCA dla zawarto$ci suchej masy w ziarnie. W
grupie testerow dent w roku 2003 najlepsza byta linia K182 z dodatnim efektem GCA dla plonu ziarna,
aw 2004 linia S335 z dodatnim efektem dla suchej masy w ziarnie.

Stowa kluczowe: kukurydza, linie wsobne, testery, warto§¢ informacyjna, zdolno$¢ kombinacyjna

The analysis concerned the offspring of 6 inbred lines of maize (different for each year) crossed
with 8 testers using factorial design (North Carolina Design II). Four flint type and four dent type testers
were applied. The experiments were carried in two successive years using incomplete block design with
two replications. During the plants vegetation data were recorded for: resistance to tillering (in 9° scale),
plants uninfected by smut and erect plants before harvest (both values in Bliss degrees). After harvest
dry matter content of grain and grain yield from plot were assessed. Analyses of general and specific
combining ability were done and their effects were estimated. The combining ability was assessed
separately for flint type and dent type testers, with 4, 3 and 2 testers in a group, eliminating successively
the weakest testers. Analysis of the cost of testing and the amount of information obtained on the tested
lines showed that the design with 3 testers is likely to be optimal. The advantage of additive gene action
over non-additive one was found for the majority of traits studied. K154, K296 and K376 lines from
flint type testers, and K182 and S335 lines from dent type testers appeared to be most valuable.

Key words: combining ability, inbred lines, information value, maize, testers
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WSTEP

Obecna hodowla kukurydzy opiera si¢ na wykorzystaniu zjawiska heterozji u odmian
mieszancowych, polegajacym na wigkszej bujnosci wzrostu i zywotnosci u pierwszego
pokolenia mieszancow migdzyliniowych. Poczatek tej metodzie dali niezaleznie od siebie
w pierwszych latach dwudziestego wieku dwaj Amerykanie Shull i East (Ruebenbauer,
1964).

Nowoczesne rolnictwo i sektory produkcji z nim zwigzane stawiajg wysokie wyma-
gania mieszancom kukurydzy. Dla uzyskania wysokoplennych mieszancéw o dobrej
jakosci niezbedne s odpowiednio dobrane linie wsobne. Dostep do réznych genetycznie
materiatdw wyjsciowych, ich grupowanie i trafha ocena linii pod wzglgdem przydatnosci
do tworzenia najlepszych mieszancow pozwala uzyska¢ najwigkszy efekt heterozji w
postaci wysokosci i jakosci plonu. Posiadanie dobrych linii wsobnych ma zasadnicze
znaczenie nie tylko dla uzyskania duzego efektu heterozji w mieszancach, ale tez dla
tworzenia nowych jeszcze lepszych linii kolejnych cykli chowu wsobnego i mozliwosci
wyboru dobrych testeréw do ich oceny hodowlanej (Kuriata i Topolski, 2006). Wedtug
szacunku Kiesselbacha, sposrod okoto 100 tys. linii (zbadanych do 1951r.) tylko mniej
wigcej 60 bylo na tyle wartosciowych by mozna je bytlo wykorzysta¢ w produkcji
mieszancow handlowych (Allard, 1968).

Dla zdobycia informacji o warto$ciach linii w krzyzowaniach ocenia si¢ ich zdolno$¢
kombinacyjng. Ocena ta dokonywana jest z zastosowaniem metod do$wiadczalnych i
parametrow statystyczno genetycznych (Hoffman i in., 1979). Do parametrow tych zalicza
si¢ 0g6lng (GCA) i swoistg (SCA) wartos¢ kombinacyjna.

Ogdlna wartos¢ kombinacyjna jest to srednia wartos¢ cechy ilosciowej mieszancow,
uzyskanej przez krzyzowanie badanej formy w licznych kombinacjach, a wigc jest to
srednia warto$¢ gamet jednego z rodzicoéw - sita ich addytywnego oddziatywania.

Addytywne dziatanie genow ma charakter ustalony i stanowi o genetycznym
uwarunkowaniu cechy. Im wyzsza jest czes¢ addytywna wariancji, tym wyzsza jest
wariancja GCA.

W swietle powyzszego linie o wysokiej ocenie GCA sa liniami o najlepszej zdolnosci
przekazywania najkorzystniejszych cech potomstwu.

Swoista warto§¢ kombinacyjna wyraza roznice pomiedzy przewidywana ogodlng
wartoscig kombinacyjna, a rzeczywistg wartoscig okreslonej kombinacji krzyzéwkowe;.

Odnosi sie wiec do pojedynczych kombinacji krzyzéwkowych, ktorych warto$¢ moze
by¢ nizsza lub wyzsza od ogdlnej wartosci kombinacyjnej i jest cze$cig nieaddytywnych
efektow dziatania gendw (Ubysz-Borucka i in., 1985).

Sktadniki wariancji nieaddytywnej (SCA): dominacji i interakcji nieallelicznych
(epistazy) sa wysoce niestabilne. Znajac warto$¢ wariancji ogdlnej i swoistej wartosci
kombinacyjnej mozna okresli¢ wartos¢ ich wzajemnego stosunku, a to daje mozliwosé
oceny sposobu dziatania genéw warunkujacych dana ceche (Lipinska, 1985). Ocena SCA
ma znaczenie dla hodowli odmian mieszancowych, poniewaz pozwala na znalezienie
najlepszych kombinacji, w ktorych jest taczona wysoka zdolnos¢ GCA i1 SCA.

238



Artur Topolski

Na wyzszym poziomie wsobnosci dos¢ powszechnie stosuje si¢ najbardziej wydajny,
jezeli chodzi o ilo$¢ testowanych linii, uktad krzyzowania czynnikowego (Wegrzyn, 1996).
Uklad czynnikowy linia x tester pozwala na obliczenie zaréwno GCA jak i SCA.
Konieczno$¢ dazenia do coraz to lepszych, zréznicowanych genetycznie materiatow przy
otwarciu na rézne dostgpne zasoby stwarza problemy przy ich wlasciwej ocenie i grupo-
waniu.

Materiaty wyjsciowe pochodza czesto ze zrodet, o ktorych nie mamy petnej informacji
(np. mieszance i linie innych firm, populacje o pochodzeniu ktoérych mamy czesciowe
informacje). Wlasciwy dobor partnerow rodzicielskich ogranicza rozmiary programow
krzyzowan, rownoczes$nie zwigkszajac ich efektywno$¢. Doswiadczenia polowe sg jednym
z drozszych etapow hodowli. Okreslenie optymalnej liczby testerow, a zatem liczby
obiektow do badania w doswiadczeniach, pozwala uzyska¢ dobrg odpowiedZ na temat
zdolnosci kombinacyjnej badanych linii przy niezbyt wysokich kosztach.

Jeszcze jednym aspektem badania zdolnosci kombinacyjnej jest pytanie czy stosowac
testery o wysokiej zdolnosci GCA, czy o mniejszej w obawie przed przykrywaniem przez
te pierwsze efektu badanych linii (Kaczmarek i in., 1992). Obecnie wiadomo, ze
szczegolnie w ostatnich etapach badania powinno si¢ stosowaé testery o wysokiej
zdolnos$ci GCA. Wymieni¢ tu dwa powody:

— interesujg nas takie linie, ktore sg zdolne dawa¢ wysoki efekt heterozji z najlepszymi
partnerami,

— potaczenie, przy doborze takich testerow, wysokiego efektu GCA 1 SCA daje
mozliwos$¢ znalezienia gotowych formut mieszancow.

Celem badan byla ocena wartosci informacyjnej testerow w krzyzowaniach
topcrossowych w doswiadczeniach czynnikowych z 2, 3 i 4 testerami.

MATERIALY I METODY

Materialem badawczym w kolejnych 2 latach bylo 48 mieszancow (roéznych dla
kazdego roku), powstatych ze skrzyzowania w uktadzie czynnikowym linia x tester (North
Carolina II Design) 12 linii matecznych Ss (po 6 dla kazdego roku) z 8§ testerami. Wsrod
uzytych testerow w kazdym roku byty 4 linie o ziarnie szklistym typu flint oraz 4 formy
zgboksztattne typu dent.

W 2003 roku w grupie testerow flint uzyto linie: K188, K194, K376, K154 i w grupie
testerow dent linie: K182, K324, S335, K192. Badane linie mateczne S¢ to: dwie formy semi-
dent i cztery dent.

W roku 2004 w grupie testerow flint zamieniono lini¢ K154 na lini¢ K296, a w grupie
testerow dent lini¢ K192 na K231. Jako pozostate testery uzyto linie identyczne jak w 2003
roku. Badane linie mateczne S to: po jednej formie flint i semi-dent oraz 4 formy dent.

Linie wykorzystane jako testery nalezaly do najlepszych z hodowli w Smolicach i
Kobierzycach. Linie mateczne pochodzily z: dwoch krzyzowek wstecznych (2 linie),
dwdch mieszancow rodzicielskich (4 linie) i czterech mieszancéw handlowych (6 linii).

Doswiadczenia zatozono metoda blokow niekompletnych w 2 powtorzeniach na czarnej
ziemi, kl. 1. Zmianowanie na polu do§wiadczalnym bylo nastepujace: kukurydza, pszenica
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jara, bobik. Przed siewem nasiona zaprawiono mieszaning zapraw Vitawax i Promet. W
czasie wegetacji roslin przeprowadzono obserwacje liczby roslin porazonych przez
glowni¢ guzowatg (Ustilago majdis), odporno$¢ na krzewienie ro$lin (na kolejnych
dziesieciu roslinach w skali 9 stopniowej, gdzie 9 = 0 lub 1 roslin krzewiacych), liczba
ros§lin wyleglych przed zbiorem. Okre$lono na podstawie tych obserwacji % ro$lin nie
porazonych przez glowni¢ oraz % roslin stojacych przed zbiorem. Do obliczen
statystycznych obie te warto$ci przeksztalcono na stopnie Blissa. Po zbiorze ziarna
oznaczono procentowg zawarto$¢ suchej masy metoda podsuszkowa i obliczono plon
ziarna przy wilgotnosci 15%.

Na uzyskanych wynikach przeprowadzono analize wariancji dla ogolnej i swoistej
zdolnoséci kombinacyjnej (GCA i SCA) metoda klasyfikacji krzyzowej dla linii oraz
testerow, a nastgpnie wykorzystujac $rednie oszacowano ogolne i swoiste efekty. Do
sprawdzenia hipotez zerowych moéwiacych o zerowych efektach GCA linii i testerow oraz
zerowych efektach SCA badanych mieszancow stosowano statystyke F. Testowane linie
zestawiono w dwoch grupach: z testerami flint i testerami dent. Kolejne uktady testowania
byly prowadzone z 4, 3 1 2 testerami a eliminowane byty kolejno najstabsze testery w
kazdej grupie. Dla poréwnania wyniki zestawiono w tabelach.

Na podstawie poroéwnania $rednich kwadratow dla GCA i SCA okre$lono sposoby
dziatania genow dla badanych cech.

WYNIKI

Srednie kwadraty z analiz wariancji dla zdolno$ci kombinacyjnych uktadow z 4, 3 i 2
testerami flint i dent w poszczegolnych latach przedstawiono w tabelach 1-4.

Tabela 1
Analiza wariancji zdoInosci kombinacyjnych dla badanych cech w ukladzie z testerami flint 2003 roku
Variation analysis of combining abilities for all features in configuration with flint type testers in 2003

. . . . Sredni kwadrat — Mean square
o, Liczba testerow | Liczba stopni ” > - oy oy
Zrodto . plon zawarto$¢  |odporno$¢ na|glownig - rosliny| rosliny
; . w uktadzie swobody
zmiennosci Number of testers | Degrees of ziarna | suchej masy | krzewienie zdrowe stojace
Variability in conficuration frfe dom grain dry matter tillering |smuted - healthy | erected
g yield content resistance plants plants
GCA linii 4 5 5,86%*  14,89%* 1,22%* 188,15* 35,02
GOA of lines 3 5 5,69%*  12,08%* 1,36 135,65 38,46
2 5 4,75%%  4.48** 1,61 145,41 11,29
GCA testers 4 3 9,40%*  30,82%* 0,42 114,42 56,64
GOA of tostars 3 2 8,87F%  41,58% 0,47 173,21 100,12
2 1 9,19%*  13,20%* 0,75 14,13 138,86
SCA 4 15 0,53 2,30* 2,14%* 45,85 69,35
mieszancow 3 10 0,33 2,63* 1,84* 48,,56 76,66
SCA of hybrids 2 5 0,27 0,97 0,46 134,21 14,63
Blad 4 20 0,46 0,58 0,23 49,04 43,82
Er?or 3 14 0,25 0,64 0,33 70,23 31,23
2 8 0,23 0,61 0,35 68,72 32,25

* Istotno$¢ na poziomie o = 0,05; Significant at o. = 0.05
** Istotno$¢ na poziomie o = 0,01; Significant at o = 0.01
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Tabela 2

Analiza wariancji zdolnos$ci kombinacyjnych dla badanych cech w ukladzie z testerami dent 2003 roku
Variation analysis of combining abilities for all features in configuration with dent type testers in 2003

Liczba testerow

Liczba stopni

Sredni kwadrat — Mean square

Zrédio zmiennogei | W uktadzie swobody Plon zawgrtos'c' odporn(')s'c"na glownia - rosliny ros'.liny
Variability Number. of Degrees of ziarna suchej masy krgew1_en1e zdrowe stojace
testers in freedom grain dry matter tll}enng smuted - healthy | erected
configuration yield content resistance plants plants
GCA linii 4 5 7,35%*  6,67** 2,22 93,08 66,67
GCA of lines 3 5 4,19%* 3,56 2,73* 106,57 26,23
2 5 1,58* 1,91 2,40 58,17 8,60
X 4 3 2,46%  20,86** 2,28 195,37 232,00%*
OCA testerbw 3 2 2515 1,01 221 126,51 349,45+
2 1 0,29 0,90 1,79 103,47 370,49%*
SCA mieszaficow 4 15 0,87 0,88 1,59 44,14 21,57
SCA of hybrids 3 10 0,60 0,99 1,65 31,56 24,81
2 5 0,22 0,83 1,33 16,61 39,92
Blad 4 20 0,44 0,89 0,99 76,42 34,59
Error 3 14 0,47 1,18 0,57 61,85 22,10
2 8 0,45 1,09 0,83 67,55 21,675
* Istotno$¢ na poziomie o = 0,05; Significant at o= 0.05
** Istotno$¢ na poziomie o= 0,01; Significant at o = 0.01
Tabela 3

Analiza wariancji zdoInosci kombinacyjnych dla badanych cech w ukladzie z testerami flint 2004 roku
Variation analysis of combining abilities for all features in configuration with flint type testers in 2004

Liczba testerow

Liczba stopni

Sredni kwadrat — Mean square

. . . .| wukfadzie plon zawarto$¢  |odporno$¢ na|glownia - rosliny| rosliny
Zrodto zmiennosci swobody . . e .
S Number of ziarna | suchej masy | krzewienie zdrowe stojace
Variability . Degrees of . I
testers in freedom grain dry matter tillering |smuted - healthy | erected
configuration yield content resistance plants plants
GCA linii 4 5 4,33%%  12,8]1** 35,86%* 78,00 62,20
GCA ()‘?ﬁnes 3 5 3,63 16,22%* 40,02%%  122,92% 153,80*
2 5 3,22%%  13,39%* 28,83%* 187,37* 39,96
GCA testerd 4 3 5,20%%  42,96%** 22,77%* 328,26%* 26,69
GOA of tostars 3 2 478%%  31,88%* 14,00%%  486,83** 5,12
2 1 4,31%% 4] 30%* 13,05* 8,82 1,03
SCA mi L 4 15 0,83 3,73%* 4,15% 108,22%* 56,91
fmieszancow 3 10 0,63 2,72%% 231 160,56** 35,86
SCA of hybrids
2 5 0,22 1,17* 2,71 180,47* 30,34
Blad 4 20 0,27 0,28 1,51 46,60 44,04
Er?or 3 14 0,31 0,23 1,76 27,23 43,92
2 8 0,32 0,20 1,51 39,85 25,68

* Istotno$¢ na poziomie o = 0,05; Significant at o= 0.05
** Jstotno$¢ na poziomie o= 0,01; Significant at o = 0.01

W roku 2003 zmniejszenie liczby testerow powodowato, ze dla odpornosci na krze-
wienie, glowni — ro$liny zdrowe i wylegania przed zbiorem, zmienno$¢ $rednich kwad-
ratow dla GCA byla nieistotna (tab. 1 i 2). Zasadniczy wpltyw na to mial przebieg pogody.
Wystepujace na poczatku czerwca i sierpnia okresy braku opaddéw potaczone z wysokimi
temperaturami powodowaly wolniejszy przebieg wegetacji, co skutkowato mniejszym
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krzewieniem roslin i wolniejszym rozwojem gltowni, a warunki wilgotno$ciowe gleby nie
sprzyjaly wystepowaniu wylegania korzeniowego.

W doswiadczeniach przeprowadzonych w 2004 roku analiza wariancji wykazata istotne
zroznicowanie dla wickszosci cech we wszystkich uktadach. Najmniej cech wykazuje
jednak istotno$¢ w uktadzie z 2 testerami (tab. 3 i 4).

Tabela 4
Analiza wariancji zdolnosci kombinacyjnych dla badanych cech w ukladzie z testerami dent 2004 roku
Variation analysis of combining abilities for all features in configuration with dent type testers in 2004

Liczba testeréw | Liczba Sredni kwadrat — Mean square :

Zrédto w uktadzie stopni zawarto$¢ | odpornos¢ na glovapla . s
zmiennos$ci Number of swobody | plon ziarna | suchej masy | krzewienie rosliny ros'hny
Variability testers in Degrees of | grain yield | dry matter tillering zdrowe stojgce

. . smuted - |erected plants
configuration freedom content resistance healthy plants

GCA Tinii 4 5 9,93%* 25,99%* 13,79%* 152,54%* 479,42%*
GCA of lines 3 5 7,72%* 12,26%* 15,12%* 180,25%* 361,06%*

2 5 6,33%* 9,08** 7,78 84,58* 392,49%*
GCA testeréw 4 3 0,72 22,11%* 18,59%* 78,81% 342,97**
GCA of testers 3 2 1,02 11,73%* 18,30* 70,43* 465,94%*

2 1 0,46 3,92 6,36 121,55* 8,24
SCA 4 15 0,80 3,10%* 3,94 59,32%%* 80,77
mieszancow 3 10 1,08 1,58 3,52 51,00% 77,91
SCA of hybrids 2 5 0,53 1,77 4,74 22,40 74,67
Blad 4 20 0,55 0,83 2,49 12,81 43,44
Er?or 3 14 0,55 0,83 3,09 14,88 41,92

2 8 0,52 0,90 2,19 17,53 26,56

* Istotno$¢ na poziomie o = 0,05; Significant at o= 0.05
** Jstotno$¢ na poziomie o = 0,01; Significant at o = 0.01

Poza wplywem warunkéw meteorologicznych, ogdlnie mozna stwierdzi¢ (dla obu lat),
ze najmniejsza ilos¢ istotnych efektow dla cech wystepuje dla uktadéw z 2 testerami, a
eliminacja testerow nie zawsze wptywala na zmniejszenie ilosci istotnych efektow.

Wisrod testerow flint wyr6zni¢ nalezy linig K376 za dodatni efekt GCA dla zawarto$ci
suchej masy (s.m.) w ziarnie, a lini¢ K154 (biorgcg udziat w testowaniu tylko w 2003 r.)
i linie¢ K296 (ktora miata udzial w testowaniu w 2004 r.) za dodatni efekt GCA dla plonu
ziarna (tab. 5).

Wisrod testerow dent najwigkszymi pozytywnymi efektami GCA wyrdznialy sie: linia
K182 dla plonu ziarna i linia S335 dla zawartoséci s.m. w ziarnie (tab. 6).

Zestawienie porownan tych testerow, ktore powtarzaty si¢ w latach 2003-04 wykazuje,
ze mimo innego zestawu testowanych linii 1 interakcji genotypy x lata ich ogoélna ocena
jest podobna. Wagi efektow genotypowych poszczegdlnych testerow sa troche zmienione
ale ogodlne kierunki dziatania tych efektow w uktadach sg zblizone (tab. 51 6).

Na przyktadzie wyr6znionych linii widac jak trudno jest potaczy¢ wszystkie korzystne
warto$ci GCA w jedna calos¢. U wigkszosci z tych linii, poza K154, stwierdzono inne
niekorzystne efekty GCA, a u linii K182, zarowno korzystny efekt dla glowni jak i
niekorzystny dla krzewienia (w 2004 r.). Mozna jednak poleci¢ te linie jako testery,
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poniewaz dla zasadniczych cech wnosza do testowania wysoce istotng pozytywna ogolng
warto$¢ kombinacyjng.

Efekty ogolnej wartosci kombinacyjnej testeréw flint
Effects of general combining ability of the flint testers

Tabela 5

2003

zawarto$¢ suchej

odporno$¢ na

glownia -roéliny

plon ziarna L zdrowe roéliny stojace
tester L masy krzewienie
grain yield d L . smuted - healthy erected plants
ry matter content tillering resistance plants
K154 1,26%* 0,11 -0,26 1,22 -3,39
K188 -0,82%* 0,06 -0,05 -0,75 1,04
K194 0,04 -2,17%* 0,17 3,64 1,09
K376 -0,48* 1,99%* 0,14 4,11 1,26
2004
K296 0,94%** -0,37* -1,80%* -3,19 -0,32
K188 -0,44%* -0,51%* -0,22 7,12%* -1,91
K194 -0,57** -1,93%* 1,68%* 1,54 1,89
K376 0,07 2,82%* 0,33 -5,47** 0,34
* Istotno$¢ na poziomie o = 0,05; Significant at o= 0.05
** Istotno$¢ na poziomie o= 0,01; Significant at o = 0.01
Tabela 6

Efekty ogélnej wartosci kombinacyjnej testerow dent
Effects of general combining ability of the dent testers

2003

zawarto$¢ suchej

odporno$¢ na

glownia -roliny

plon ziarna L zdrowe rosliny stojace
tester L masy krzewienie

grain yield L . smuted - healthy erected plants

dry matter content tillering resistance plants
S335 -0,04 0,51 0,18 -4,25 3,13
K182 0,48* 0,34 -0,69 4,28 -5,69%*
K192 -0,65%* 1,16%* 0,32 4,73 4,46*
K324 0,22 -2,02%* 0,19 -4,75 -1,90
2004

S335 0,11 1,71%* -0,07 -3,54%* -6,95%*
K182 0,22 0,38 -2,01%* 3,58%* -0,90
K231 -0,40 -0,57* 1,10* -1,31 6,86%*
K324 0,07 -1,52%* 0,98* 1,28 0,99

* Istotno$¢ na poziomie o = 0,05; Significant at o= 0.05
** Istotno$¢ na poziomie o= 0,01; Significant at o = 0.01

Biorgc pod uwage koszty testowania i ilo$¢ informacji uzyskanych o testowanych
liniach najbardziej optymalny wydaje si¢ by¢ uklad z 3-ma testerami (tab. 7-10). Wyniki
te sg zbiezne z wnioskami uzyskanymi przez Kaczmarka i wsp. (1992) dla analizy wartos$ci
informacyjnej testerow w do$wiadczeniach topcrossowych z zytem.

W badaniach wykazano tez celowo$¢ stosowania w testowaniu podziatu na grupe
testerow flint 1 dent. Niektore linie miaty korzystny efekt tylko z jedng grupa testeréw np.
1450-9 w 2003r. (tab. 71 9) 1 1560-17 w 2004 r. (tab. 8 i 10).
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Tabela 7
Efekty ogolnej wartosci kombinacyjnej dla testowanych linii z testerami flint 2003 roku
Effects of general combining ability of the tested lines with flint testers in 2003

Liczba o . Odpornos¢ Glownia - rosliny
Lini i Plon zi Zawarto$¢ suchej K S d Rodliny stoi
inia testerow on ziarna masy na krzewienie zdrowe oéliny stojace
Line Number of Grain yield Tillering Smuted - healthy | Erected plants
Dry matter content .
testers resistance plants
4 -1,94%* 3,02%* 0,41 2,21 -4,74
1291-2 3 -2,40%* 3,80%* 0,21 4,87 -8,53
2 -3,20%* 4,00%* 1,75 0,53 -5,90
4 -2,21%* 3,14%* 0,18 11,52%* -2,86
1360-5-2 3 -2,17%* 2,49%* 0,36 12,62 0,30
2 -1,46% 0,44 -0,75 15,91 2,11
4 1,22%* -2,19%* -0,88%** -9,80%* 1,65
1450-9 3 1,31* -2,06* -0,87 -11,80 0,28
2 0,93* -1,87* -0,75 -17,65 -1,58
4 1,00* -0,66 -0,86%* 3,39 -1,80
1470-8 3 1,10* -0,67 -1,10 0,38 -0,84
2 1,30* 0,74 -0,25 18,05 -1,68
4 0,98* -1,43%* 0,48 -1,97 3,72
1470-12 3 0,96* -1,31% 0,18 0,17 4,49
2 0,83* -1,88%* -1,25 1,19 4,95
4 0,95* -1,89%* 0,67* -5,35 4,04
1470-15 3 1,20%* -2,25%* 1,23 -6,24 4,30
2 1,60%* -1,43* 1,25 -12,03 2,10
* Istotno$¢ na poziomie o = 0,05; Significant at o= 0.05
** Jstotno$¢ na poziomie o = 0,01; Significant at o = 0.01
Tabela 8

Efekty ogolnej wartosci kombinacyjnej dla testowanych linii z testerami flint 2004 roku
Effects of general combining ability of the tested lines with flint testers in 2004

Liczba . . | Odporno$¢ na | Glownia - rosliny
Linia testerow Plon ziarna Zawartos¢ suchej krzewienie zdrowe Rosliny stojace
Line |Number of Grain yield masy Tillering Smuted - healthy | Erected plants
Dry matter content .
testers resistance plants

4 -1,02%* 1,92%* -1,67%* 0,24 091
1390-19 3 -1,16%* 2,13%* -2,73%* -0,47 2,52

2 -1,21%* 2,34%* -3,25%* 4,73 0,67

4 -0,25 1,03** 2,07%* 421 -5,68
1417-3 3 0,08 1,93%* 2,59 6,68** -9,75%*

2 -0,48 1,26%* 2,82%* 8,97* -6,09

4 0,48* -0,62%* -3,68%* -4,73 0,85
1560-5 3 0,60* -0,76%* -4,23%* -7,53%* -0,52

2 0,96* -0,47 -3,96%* -9,27* -2,24

4 -0,72%* 0,48* 2,07** 1,61 4,07
1560-10 3 -0,71* 0,22 2,56%* 3,16 7,26*

2 -0,60 0,84* 2,48%* 5,23 3,66

4 0,92+* -1,14%* -0,21 -3,03 -1,34
1560-17 3 0,94** -1,42%* -0,10 -2,84 -1,96

2 1,15%* -0,89%* 0,25 -5,96 0,13

4 0,59** -1,66%* 1,42%* 1,70 1,20
1565-24 3 0,26 -2,10%* 1,90%* 1,01 2,45

2 0,18 -3,08%* 1,66* -3,70 3,88

* Istotno$¢ na poziomie o = 0,05; Significant at o= 0.05
** Istotno$¢ na poziomie o= 0,01; Significant at o = 0.01
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Tabela 9

Efekty ogolnej wartosci kombinacyjnej dla testowanych linii z testerami dent 2003 roku
Effects of general combining ability of the tested lines with dent testers in 2003

Liczba Zawartos¢ suchej Odpornos¢ na | Glownia - rosliny
Linia testerow Plon ziama krzewienie zdrowe Rosliny stojace
Line |Number of Grain yield masy Tillering Smuted - healthy | Erected plants
Dry matter content .
testers resistance plants
4 -2,26%* 2,21%* 1,02 4,83 -6,06
1291-2 3 -2,65%* 2,89 1,20 5,36 -6,53
2 -1,72* 2,24 -0,42 1,34 541
4 -2,05%* 1,89%* 0,82 2,88 -2,47
1360-5-2 3 -1,80* 2,45 2,23%* 7,11 -3,08
2 -1,93* 3,76 2,58 6,59 -3,64
4 1,07** -0,39 0,09 -6,99 0,02
1450-9 3 1,65* -0,48 0,80 -7,06 -2,94
2 2,51* -1,39 1,08 -3,57 -2,06
4 1,46%* -0,61 -0,14 3,51 9,03
1470-8 3 1,57* -1,22 -0,45 -0,69 6,08
2 1,78* -2,60 0,58 -2,27 1,49
4 0,42 -1,29% -1,80 -2,62 3,71
1470-12 3 -0,04 -1,91 -2,63%* -6,46 433
2 -0,86 -0,88 -2,42 -7,34 2,59
4 1,36%* -1,82%* 0,00 0,39 -4,23
1470-15 3 1,27* -1,73 -1,15 4,73 2,13
2 0,22 -1,12 -1,42 4,26 -3,79
* Istotno$¢ na poziomie o = 0,05; Significant at o= 0.05
** Istotno$¢ na poziomie o = 0,01; Significant at o = 0.01
Tabela 10

Efekty ogoélnej wartosci kombinacyjnej dla testowanych linii z testerami dent 2004 roku
Effects of general combining ability of the tested lines with dent testers in 2004

Liczba " . " Glownia -rosliny
Linia testerow Plon ziara Zawartos¢ suchej | Odp Ornosce na zdrowe Rosliny stojace
Line |Number of] Grain yield masy . kr.zeW1e{11e Smuted -healthy Erected plants
Dry matter content | Tillering resistance
testers plants

4 -1,57%* 1,91%* -1,27* -1,49 -4,45
1390-19 3 -1,71%* 1,23%* -2,30%* -5,27%* -5,77*

2 -2,28%* 2,10%* -1,03 -5,05 -5,43

4 -0,17 1,76%* 1,58* 9,34%* -17,06**
1417-3 3 -0,01 1,10* 1,51 10,57** -15,91%*

2 -0,43 1,01 1,92* 10,29%* -16,94**

4 0,40 0,06 -2,18%* -2,81% 4,82
1560-5 3 0,29 0,05 -1,91%* -2,47 3,78

2 0,65 -0,04 -2,88% -0,74 1,32

4 -1,15%* 0,32 0,75 -0,04 10,91%**
1560-10 3 -1,11%* 0,33 1,13 0,28 13,03**

2 -0,96* -0,02 0,13 2,14 14,31%**

4 1,17%* -0,83* -0,18 -1,06* 7,78**
1560-17 3 1,21%* 0,09 0,22 0,24 10,12%*

2 1,89%* -0,48 -0,02 -2,72 13,57**

4 1,32%* -3,21%* 1,30* -3,94%* -2,00
1565-24 3 1,34%* -2,79%* 1,34 -3,34 -5,24

2 1,13* -2,57** 1,88 0,36 -6,83*

* Istotno$¢ na poziomie o = 0,05; Significant at o= 0.05
** Istotno$¢ na poziomie o= 0,01; Significant at o = 0.01
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Postep w hodowli mieszancow kukurydzy jest $cisle zwigzany z intensyfikacja hodowli
linii wsobnych o duzych korzystnych efektach GCA i rdéznorodno$cig posiadanego
materiatu (Allard, 1968; Krolikowski i Adamczyk, 2000). R6éznorodnosc¢ ta daje mozliwosé
sumowania w mieszancach efektow gamet rodzicéw (linii wsobnych) w réznych loci.

llorazy srednich kwadratow GCA i SCA byly wigksze od 1 (poza jednym przypadkiem
— tab. 1: odp. na krzewienie). Swiadczy to o zdecydowanie addytywnym sposobie
dziatania genow, co pozwala na skuteczng selekcje linii. Podobne wyniki uzyskano w
innych badaniach (Kadhubiec i in., 2000; Kuriata i Topolski, 2006).

WNIOSKI

1. Najlepszymi wérod uzytych testeréw flint okazaly si¢ linie: K154 1 K296 ze wzgledu
na wysokg dodatnig wartos¢ efektu GCA dla plonu ziarna oraz linia K376 ze wzglgedu
na wysokg warto$¢ GCA dla zawarto$ci suchej masy w ziarnie. W grupie testeréw dent
nalezy wyrozni¢ lini¢ K182, wykazujacag wysoka dodatnig warto$¢ efektu GCA dla
plonu ziarna i dodatni efekt GCA dla ro$lin nieporazonych przez gtowni¢ w 2004 roku
oraz lini¢ S335 za wysokg dodatnig warto$¢ efektu GCA dla zawartosci suchej masy w
ziarnie.

2. Najbardziej optymalnym dla testowania efektow ogdlnej wartosci kombinacyjne;j
okazat si¢ uktad krzyzowania z trzema testerami. Dal on dostateczng ilo§¢ informacji
wartosciach o badanych genotypach i jest optymalny ze wzgledu na koszty
prowadzenia doswiadczen. Eliminacja testerow do tej liczby nie pogarszata mozliwosci
roéznicowania linii ze wzgl¢du na efekty GCA dla badanych cech.

3. Niektoére z badanych linii wykazuja lepsze efekty GCA z jedna grupa testerow, co
potwierdza shusznos¢ testowania z podzialem testeréw na grupy flint i dent.

4. Na podstawie porownania Srednich kwadratow dla ogdlnej i swoistej zdolno$ci
kombinacyjnej wykazano przewage addytywnego dziatania genow dla wigkszosci
badanych cech, co $wiadczy o mozliwosci poprawy tych cech w nast¢gpnych cyklach
hodowli linii wsobnych.
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Charakterystyka fenotypowa samosiewow
rzepaku ozimego (Brassica napus L.)
wystepujacych w poinocnych regionach Polski*

Phenotypic characteristics of winter oilseed rape volunteers (Brassica napus L.)
occurring in northern regions of Poland

W ostatnich latach obserwuje si¢ na plantacjach rzepaku ozimego wystgpowanie roslin o budowie
morfologicznej odbiegajacej od budowy morfologicznej typowej dla roslin rzepaku. Jednoczesnie
w roznych rejonach Polski pojawiaja si¢ problemy z utrzymaniem jakos$ci surowca olejarskiego dla
przemystu tluszczowego. Z tego wzgledu podjeto badania majace na celu wyjasnienie czy przyczyna
tego sa samosiewy. Badania obejmowaly 122 samosiewy pobrane z plantacji rzepaku ozimego
podwojnie ulepszonego w sezonie 2005/2006 w trzech wojewodztwach: zachodniopomorskim,
pomorskim, warminsko-mazurskim. Samosiewy podzielono na dwie grupy roslin: o morfotypie
rzepaku i morfotypie rzepiku. Jako wzorce do badan wybrano odmiany uprawiane na plantacjach, z
ktorych pochodzity samosiewy: Californium, Castille, Lisek i Rasmus oraz odmiany rzepiku ozimego
Ludowy i Brachina. Na podstawie pomiaru ploidalno$ci roslin metoda cytometrii przeptywowej (FCM)
okreslono wzgledng zawarto$¢ jadrowego DNA, ktora dla roslin rzepikopodobnych wyniosta srednio
50,8, a dla roslin rzepakopodobnych 117,7. Rosliny rzepikopodobne charakteryzowaly si¢ wysoka
zawarto$cig kwasu erukowego ($rednio 39,6%) i sumy glukozynolanow ($rednio 97,5 umol-g™! nasion).
W grupie roslin o morfotypie rzepaku obok genotypéw podwdjnie ulepszonych, stwierdzono
samosiewy o podwyzszonej zawartosci kwasu erukowego (powyzej 40%) i sumy glukozynolandéw
(powyzej 100,0 pumol-g' nasion). Wyniki te wskazujg na dlugotrwate przezywanie w glebie, we
wtornym stanie spoczynkowym, nasion tradycyjnych i niskoerukowych odmian rzepaku, ktore sa
zrodtem samosiewow zanieczyszczajacych plantacje produkcyjne.

Stowa kluczowe: cechy morfologiczne, glukozynolany, kwas erukowy, ploidalnos¢, rzepak
(Brassica napus L.), samosiewy

* Badania wykonano w ramach projektu badawczego w 6. Programie Ramowym UE ,,Sustainable introduction of GMOs
into European agriculture” Nr kontraktu SSPE-CT-2004-501986 oraz umowy nr 1/POZ z Zaktadami Tluszczowymi
,Kruszwica” S.A. —, Badanie prob nasion rzepaku oraz nasion z roslin rzepakopodobnych”
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The occurrence of plants with abnormal morphology has been observed on oilseed rape (B. napus)
plantations in the last few years. Simultaneously, the problems with maintaining the quality of raw
material for oil industry appear in various regions of Poland. Therefore, the investigations aiming at
explanation of this phenomenon have been undertaken. The investigations included 122 volunteers
collected from winter oilseed rape fields in the growing season 2005/2006. The plantations were
selected in three voivodeships: Western Pomerania, Pomerania and Warmia-Mazuria. The volunteers
were divided into two groups: plants with morphotype of oilseed rape and plants with morhotype of
turnip rape. The following cultivars of double low winter oilseed rape cultivated in the field of origin
of volunteers were chosen as standard: Californium, Castille, Lisek, Rasmus as well as winter turnip
rape (B. campestris) Ludowy and Brachina. On the basis of measurement of ploidy level, which was
carried out using flow cytometry, average relative DNA content 117.7 was stated for oilseed rape-like
plants and for turnip rape-like plants it had an average value 50.8. Plants with turnip rape morphotype
were characterized by high erucic acid (mean 39.6%) and high total glucosinolates content (mean 97.5
umol-g™' of seeds). Oilseed rape-like volunteers were double low genotypes or older oilseed rape
genotypes with high erucic acid content (above 40%) and total glucosinolates content (above 100.0
pmol-g~! of seeds). These results indicate that the seeds of traditional or low erucic varieties persist for
a long time (almost 20 years) in the soil seed bank at the stage of secondary dormancy and these are the
source of volunteers polluting plantations of oilseed rape.

Key words: erucic acid, glucosinolates, morphological traits, oilseed rape (Brassica napus L.), ploidy,
volunteers

WSTEP

Samosiewy rzepaku wystepuja we wszystkich strefach klimatycznych gdzie uprawia si¢
rzepak. Powstajg one w wyniku osypywania si¢ nasion przed zbiorem, ze wzgledu na tatwo
pekajace tuszczyny oraz glownie podczas zbioru, kiedy w korzystnych warunkach
pogodowych osypuje sie od kilku do okoto 15% plonu nasion (Tys, 2005; Sausse i in., 2006).
Cz¢$¢ osypanych nasion kietkuje na powierzchni gleby zaraz po zbiorze plantacji ale znaczna
ich ilo$¢ zasila glebowy bank nasion zachowujac zdolnos¢ do kietkowania, gdy znajda sie¢ w
odpowiednich warunkach, do 10 i wigcej lat (Lutman i in., 2005 a; Squire, 2005). Zachowanie
przez tak dhugi okres zdolnosci do kietkowania jest wynikiem wystgpowania cechy zdolnosci
do wtornego stanu spoczynku nasion. Wigkszo$¢ odmian rzepaku ozimego i jarego posiada t¢
ceche. Badania wykazaty, ze zdolno$¢ do wtdrnego stanu spoczynku moze dotyczy¢ kilku- do
kilkudziesigciu procent nasion poszczegolnych odmian (Momoh i in., 2002; Gulden i in., 2004;
Gruber i Claupein, 2005; Lutman i in., 2005 b) i cecha ta ma charakter dziedziczny (Gruber,
Claupein, 2004).

W ostatnich latach problem samosiewow rzepaku w rzepaku nasila si¢. Przyczyng coraz
liczniejszego wystepowania samosiewow jest znaczacy wzrost powierzchni uprawy rzepaku
zwlaszcza po wprowadzeniu do uprawy odmian podwojnie ulepszonych tj. bezerukowych i
niskoglukozynolanowych. W ciagu ostatnich 25 lat produkcja $wiatowa nasion rzepaku
potroita si¢, a w krajach dawnej Unii Europejskiej (15) wzrosta 4,5 krotnie, w Polsce 4-krotnie
(Bartkowiak-Broda, Ogrodowczyk, 2007). W niektorych gospodarstwach wielkoobszarowych
udziat rzepaku w strukturze zasiewow przekracza 25%.

Od wprowadzenia do uprawy w Polsce podwdjnie ulepszonych odmian rzepaku ozimego i
jarego uptyneto prawie 20 lat, a pomimo to w réznych rejonach kraju pojawiajg si¢ problemy
z utrzymaniem czystosci plantacji, co powoduje pogorszenie jakosci surowca do przerobu.
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W niektorych partiach nasion dostarczanych do punktow skupu wystepuje kwas erukowy
i glukozynolany w ilo$ciach przekraczajacych obowigzujaca w Polsce dopuszczalng norme dla
materialu konsumpcyjnego pochodzacego z odmian podwojnie ulepszonych (odpowiednio 1%
i 25 umol-g! nasion). Jedng z przyczyn tego zjawiska mogg by¢ wystepujace na plantacjach
rzepaku samosiewy odmian tradycyjnych (wysokoerukowych i wysokoglukozynolanowych) i
niskoerukowych oraz rosliny o budowie morfologicznej znacznie odbiegajacej od budowy
typowej dla roslin rzepaku, tzw. rzepakochwasty.

Z tego wzgledu podjeto probe charakterystyki fenotypu roslin wystepujacych jako
samosiewy na plantacjach rzepaku ozimego w Polsce poéinocnej. Zbadanie zwlaszcza cech
jakos$ciowych przyczyni si¢ do wyjasnienia czy samosiewy powoduja pogarszanie jakosci
plonu rzepaku w badanym regionie.

MATERIAL I METODY

Obiektem badan byty 122 ro$liny pobrane wiosng 2006 roku jako samosiewy na plantacjach
rzepaku ozimego podwojnie ulepszonego w wojewodztwach: zachodniopomorskim (gminy:
Pyrzyce, Widuchowa, Banie, Balice), pomorskim (gminy: Pszczotki, Suchy Dab, Swiecie) oraz
warminsko-mazurskim (gminy: Gizycko, Korsze, Bartoszyce). Samosiewy pobrane z pola w
fazie poczatku wydhuzania pgdu gtéwnego (30 — w skali BBCH — wg BASF AG) posadzono
na polu Zaktadu Genetyki i Hodowli Roslin Oleistych w Poznaniu w celu obserwacji budowy
morfologicznej roslin oraz uzyskania z nich nasion. W nasionach z izolowanych roslin zbadano
zawarto$¢ kwasow tluszczowych i glukozynolanow. Wzorzec do badan stanowity odmiany
rzepaku ozimego (B. napus) podwojnie ulepszonego uprawiane na plantacjach, z ktérych
pobrano samosiewy: Californium, Castille, Lisek i Rasmus oraz odmiany rzepiku ozimego
(B. rapa) — Ludowy i Brachina.

Sktad i zawarto$¢ kwasow thuszczowych w oleju z nasion oznaczono metodg estrow
metylowych opracowang przez Byczynska i Krzymanskiego (1969). Oznaczenie zawarto$ci
poszczegdlnych glukozynolanow wykonano metods chromatografii gazowej silylowych
pochodnych glukozynolanéw (Michalski i in., 1995). Ponadto okreslono ploidalnos¢ badanych
roslin metoda cytometrii przeptywowej (FCM — ang. flow cytometric method) (Dolezel,
1997). W tej metodzie dokonuje si¢ analizy ilosciowej wzglednej intensywnosci fluorescencji
emitowane] przez jadra komorkowe wybarwiane fluorochromem. Wynik uzyskuje si¢ w
formie graficznej z pikiem dominujagcym odpowiadajacym jadrom interfazowym w fazie G;
(2C DNA) cyklu komoérkowego (Rogalska in., 1999).

W przeprowadzonych badaniach kontrole stanowily pomiary wykonywane kazdorazowo
na poczatku i w polowie serii oznaczen prob DNA: z diploidalnych ro$lin rzepiku — odmian
Ludowy i Brachina oraz allotetraploidalnych ro$lin rzepaku — odmian Castille, Californium,
Lisek i Rasmus. Analizy wzglednej zawarto$ci DNA jadrowego — ploidalnosci wykonano dla
93 roslin rzepakopodobnych i 29 rzepikopodobnych, poréwnujac na wykresie lokalizacj¢ ich
piku G, z pikiem G roslin kontrolnych. Na wykresie wzglednej zawartosci DNA jadrowego
wyizolowanego z mtodych liSci odmian wzorcowych rzepaku pik dominujacy G; w kanale
fluorescencji odpowiada wartosci dla: Californium 118,4, Castille 116,9, Liska 115,6 oraz
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odmiany Rasmus 114,3 (tab. 1). Pik dominujacy G, dla rzepiku odmiany Ludowy wynosi 49,4,
a dla odmiany Brachina 51,0.

Wykres typu boxplot ilustrujacy podstawowe statystyki opisowe badanych zmiennych w
formie charakterystycznych skrzynek otrzymano za pomocg pakietu statystycznego Genstat
(Genstat 5 Committee, 1993). Pozioma linia w $rodku skrzynki charakteryzuje mediang,
natomiast gora i dot odpowiednio gérny i dolny kwartyl.

WYNIKI

Morfologiczne zréznicowanie roslin

Na podstawie obserwacji morfologicznych roslin w fazie rozety, pobranych na plan-
tacjach rzepaku ozimego w trzech wojewoddztwach dokonano podziatu badanego materiatu
na dwie zasadnicze grupy: rosliny o morfotypie rzepaku (93) oraz rosliny o morfotypie
rzepiku (29). Dla oceny budowy morfologicznej roslin brano pod uwagg takie cechy jak:
barwe i ksztalt lisci, wystepowanie na dolnej i gornej stronie blaszki lisciowej wloskow
zgodnie z opisem botanicznym podanym przez Musnickiego i wsp. (1999).

Rosliny rzepikopodobne posiadaty rozety o krotkich miedzywezlach, a liScie rozetowe
o krotkich ogonkach mialy ksztalt lirowaty z glebokimi wcigciami blaszki liSciowej
(rys. 1). Liscie byly trawiasto-zielone z wloskami rozmieszczonymi na goérnej i spodniej
stronie blaszki liSciowe], co nadawato im charakterystyczng dla lisci rzepiku szorstkosé¢
(rys. 2). Roéliny te znacznie r6znity si¢ od roslin o morfotypie rzepaku, ktore miaty zwarte
rozety o lirowatych liciach osadzonych na dtugich ogonkach. Barwa lisci byla biekitno-
zielona, a ich powierzchnia nieowlosiona. Zr6éznicowanie w budowie morfologicznej obu
grup roslin byto widoczne takze w dalszych fazach rozwojowych.

Rys. 1. RoSlina rzepikopodobna w stadium rozety  Rys. 2. Li§cie rozetowe rosliny rzepikopodobnej
Fig. 1. Turnip rape-like plant at the rosette stage z licznymi wloskami na blaszce lisciowej
Fig. 2. Rosette leaves of turnip rape-like plant with
numerous hairs on the leaf blade

Sklad chemiczny nasion
W nasionach zebranych po samozapyleniu ro$lin zbadano zawarto§¢ kwasow
thuszczowych 1 glukozynolanéw. Na podstawie wynikow analiz chemicznych nasion

252



Alina Liersch ...

badane ro$liny podzielono na 4 grupy roznigce si¢ cechami jako$ciowymi: rzepak
podwojnie ulepszony ,,00”, rzepak niskoerukowy o wysokiej zawartosci glukozynolanow
»OWG”, rzepak wysokoerukowy o niskiej zawartosci glukozynolanow ,,WEQ” oraz rzepak
wysokoerukowy i1 wysokoglukozynolanowy ,,WEWG” (tab. 1). 30,3% badanych ro$lin
stanowity rosliny w typie rzepaku ,,0WG”. Odnotowano wysoki, wynoszacy 39,3% udziat
roslin o sktadzie chemicznym nasion typu ,, WEWG”.

Tabela 1
Zawarto$¢ kwasu erukowego, sumy glukozynolan6w w nasionach oraz wzgledna zawarto$¢ jadrowego
DNA w samosiewach rzepaku ozimego
Erucic acid, total glucosinolate content in seeds and relative DNA content of nuclei in volunteers of
oilseed rape

Wzgledna zawarto$¢ jadrowego

Suma glukozynolanow DNA
Kwas erukowy [pumol-g ™! nasion] — numer kanatu fluorescencji
. Erucic acid [%] Total glucosinolate content Relative content of nucleic
- Liczeb- 1
Roslina . [umol-g™' of seeds] DNA
nosé¢
Plant — fluorescence channel number
Number

sred- | zakres | wspotczynnik | $red- | zakres | wspotczynnik | sred- | zakres | wspotczynnik
nia | range | zmienno$ci | nia | range zmienno$ci | nia | range zmiennosci

mean coefficient of | mean coefficient of | mean coefficient of
variability variability variability
Rosliny o morfotypie rzepaku — Oilseed rape-like plants

Rzepak ,,00”
Oilseed rape 2 0,0 0 — 19,6 134~ 44,7 119,0 114.6- 5,2

00” 25,8 1234
Rzepak
L,OWG” 39,4 112,0-
Oilseed rape 37 0,08 0-1,8 — 73,0 108.8 24,9 117,7 128.0 2,6
, 0HG”
Rzepak
»WE0” 10,3—- 115,2—
Oilseed rape 6 24,5 27455 66,2 12,7 16.5 17,8 117,9 123.1 2,3
,HEQ”
Rzepak
»WEWG” 26,8 51,2—
Oilsced rape 48 25,7 17,6-49,6 50,4 72,0 102.8 25,9 116,4 128.0 8,6
,HEHG”
Castille 0,0 — — 12,4 — — 1169 — —
Californium 0,0 — — 14,8 — — 1184 — —
Lisek 0,0 — — 9,9 — — 1156 — —
Rasmus 0,0 — — 9.9 — — 1143 — —

Rosliny o morfotypie rzepiku — Turnip rape-like plants

Rzepik 26,6— 42,5~ 46,1-
Turnip rape 29 39,9 478 11,7 90,9 135.4 21,8 50,8 119.1 25,9
Brachina 39,5 — 443 — — 51,0 — —
Ludowy 39,5 — 43 — — 494  — —
,,00” — rzepak niskoerukowy, niskoglukozynolanowy (podwdjnie ulepszony)
,,00” — low erucic, low glucosinolate oilseed rape (double low)

. OWG” — rzepak bezerukowy, wysokoglukozynolanowy (jednozerowy)
LEWG” — low erucic, hight glucosinolate oilseed rape

»WEO0” — rzepak wysokoerukowy, niskoglukozynolanowy

,,HE0”— high erucic, low glucosinolate oilseed rape

»WEWG” — rzepak wysokoerukowy, wysokoglukozynolanowy
.HEHG” — high erucic, high glucosinolate oilseed rape
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Badane samosiewy rzepaku podzielono ze wzgledu na zawarto$§¢ kwasu erukowego

i glukozynolandéw kierujac si¢ standardami jakosciowymi dla nasion ,.konsumpcyjnych”

rzepaku, ktore decydujg o ich przydatnosci do dalszego przetwoérstwa w przemysle

olejarskim:

—,,00” — rzepak podwdjnie ulepszony o zawartosci kwasu erukowego do 2% w oleju
z nasion i zawarto$ci glukozynolanéw alkenowych do 25umol-g! nasion;

— ,0WG” — rzepak niskoerukowy (do 2% kwasu erukowego w oleju z nasion)
o wysokiej, ponad 25 umol-g! nasion zawarto$ci glukozynolanow alkenowych;

— ,,WE0” — rzepak wysokoerukowy (ponad 2% kwasu erukowego w oleju z nasion), ale
o niskiej zawarto$ci glukozynolanéw alkenowych, nie przekraczajacej 25 umol-g’!
nasion,;

— ,,WEWG” — rzepak wysokoerukowy (ponad 2% kwasu erukowego w oleju z nasion)
oraz wysokoglukozynolanowy (ponad 25 umol-g™! nasion).

Rosliny w typie rzepiku stanowig oddzielna grupe i ich udzial w badanej populacji

wynosi 23,8%.

kwas erukowy
erucic acid (%)

50 1

g

301

201

T

N L

(o] owG WEC WEWG rzepik

,,00” — rzepak niskoerukowy, niskoglukozynolanowy (podwdjnie ulepszony)

,,00” — low erucic, low glucosinolate oilseed rape (double low)

,OWG” — rzepak bezerukowy, wysokoglukozynolanowy (jednozerowy)

LEWG” — low erucic, hight glucosinolate oilseed rape

»WEQ” — rzepak wysokoerukowy, niskoglukozynolanowy

,,HEO0”— high erucic, low glucosinolate oilseed rape

»WEWG” — rzepak wysokoerukowy, wysokoglukozynolanowy

-HEHG” — high erucic, high glucosinolate oilseed rape
Rys. 3. Boxplot zawartosci kwasu erukowego w nasionach samosiewow rzepaku
Fig. 3. Boxplot of erucic acid content in seeds of volunteers of winter oilseed rape
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Opis grup jak na rysunku 3
Description as in Fig. 3
Rys. 4. Boxplot calkowitej zawartos$ci glukozynolan6w w nasionach samosiewéw rzepaku
Fig. 4. Boxplot of total content of glucosinolates in seeds of volunteers of winter oilseed rape

Zawarto$¢ kwasu erukowego w nasionach rzepikopodobnych wynosita od 26,6 do
47,8%. Zawartos¢ sumy glukozynolanow w nasionach znaczaco przekraczata zawartosc
tych zwigzkow typowa u odmian podwdjnie ulepszonych rzepaku ozimego i wynosita od
42,5 do 135,4 pmol-g! nasion. Sktad chemiczny nasion ro$lin o budowie morfologicznej
odbiegajacej od budowy typowych roslin rzepaku byt zblizony do sktadu chemicznego
nasion tradycyjnych odmian rzepaku lub rzepiku (tab. 1).

Zawarto§¢ kwasu erukowego u 50% roslin rzepakopodobnych ,,WE0” wysoko-
erukowych o niskiej zawartosci glukozynolandéw oraz w typie ,, WEWG” rzepaku wyniosta
od ponad 10 do blisko 38% kwasu erukowego, a u roslin o morfotypie rzepiku od 37 do
42% (rys. 3). Rysunek 4 ilustruje zakres zmiennosci jaki otrzymano dla zawarto$ci
glukozynolanow w nasionach badanych samosiewéw o morfotypie rzepaku oraz o
morfotypie rzepiku. 50% roslin rzepakopodobnych o wysokiej zawartosci glukozynolanow
(. OWG” i ,,WEWG”) zawierato od 60 do 90 umol-g"' nasion, a ro$lin rzepikopodobnych
od 78 do ponad 100 pmol-g™! nasion.

Badania cytometryczne

Metoda cytometrii przeptywowej (FCM) pozwolita na weryfikacje¢ czy badane rosliny
sg rzepakiem czy rzepikiem lub formg mieszancowg powstata poprzez krzyzowanie
rzepiku i rzepaku.
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A — rzepak Brassica napus L. odm. Castille
A — oilseed rape Brassica napus L. cv. Castille
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B — rzepik Brassica campestris L. odm. Ludowy
B — turnip rape Brassica campestris L. cv. Ludowy
Rys. 5. Wzgledna zawarto$¢ jadrowego DNA

Fig. 5. Relative content of nucleic DNA
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Wzgledna zawarto$¢ DNA jadrowego dla roslin o budowie morfologicznej odpowia-
dajacej ros$linom rzepaku zawierata si¢ w przedziale od 112,0 do 128,0 (rys. 5A).
Lokalizacja jego byla zblizona do umiejscowienia piku G; rzepaku. Natomiast dla roslin
rzepikopodobnych stwierdzono lokalizacj¢ piku dominujagcego w kanatach fluorescencji
od 46,1 do 50,1, a wigc zblizonych do piku G; form referencyjnych rzepiku (rys. 5 B). W
badanym materiale nie stwierdzono lokalizacji piku dominujacego G; w kanale
fluorescencji posrednim mi¢dzy rzepakiem a rzepikiem. Wynik niezgodny z obserwacjami
morfologicznymi otrzymano dla czterech roslin okreslonych na podstawie budowy
morfologicznej jako rzepakopodobne, a lokalizacja ich piku dominujacego G, byta zbiezna
z pikiem G charakterystycznym dla rzepiku — odmiany Ludowy oraz jednej rosliny
rzepikopodobnej, ktérej zawartos¢ jadrowego DNA wyniosta 119,1 co wskazuje na
genotyp odpowiadajacy rzepakowi (tab. 1).

Wzgledng zawarto$¢ jadrowego DNA dla wszystkich wyrdznionych grup roslin
o morfotypie rzepaku oraz rzepikopodobnych ilustruje rysunek 6. Wszystkie ro$liny
rzepakopodobne niezaleznie od sktadu chemicznego nasion umieszczone sa w gornej
czesci wykresu ze wzgledng zawartoscig jgdrowego DNA przekraczajacg 110. Natomiast
ro$liny o morfotypie rzepiku znajduja si¢ w dolnej czesci wykresu, z warto§ciami
wzglednej zawarto$ci jadrowego DNA nie przekraczajacymi 50.

wzgledna zawarto$¢ jadrowego DNA
relative content of nucleic DNA

1844l

80 1

60 1

%

T T T T T
o0 OWG WEC WEWG rzepik

Opis grup jak na rysunku 3
Description as in Fig. 3
Rys. 6. Boxplot poziomu ploidalnos$ci samosiewéw rzepaku
Fig. 6. Boxplot of ploidy level of winter oilseed rape volunteers

257



Alina Liersch ...

DYSKUSJA

Pierwsze informacje o wystepowaniu na plantacjach rzepaku ozimego roslin o morfo-
typie nietypowym dla rzepaku w Polsce pojawily si¢ pod koniec lat dziewiecdziesiatych.
Szczegotowe analizy rzepakochwastow wykonane przez Wojciechowskiego i wsp. (2000)
uwzgledniajgce zarowno cechy morfologiczne, liczbe chromosomow w komorkach
somatycznych i generatywnych, ocen¢ zywotnosci i wielkosci ziaren pytku oraz oceng
stopnia samoniezgodnosci pozwolity stwierdzi¢, ze badane rosliny byly rzepikiem, badz
potomstwem mieszanca powstalego w wyniku spontanicznego krzyzowania rzepaku
z rzepikiem. Charakteryzowaly si¢ one wysoka zawartoscig kwasu erukowego i gluko-
zynolanow. Poplawska i Bartkowiak-Broda (2004) takze badaty przyczyny pogarszania si¢
jakosci nasion konsumpcyjnych rzepaku. Oceniono ro$liny zebrane z pola po plantacji
rzepaku ozimego odmiany Lisek oraz populacje roslin uzyskanych po wysiewie nasion
zebranych z tej plantacji. Na podstawie obserwacji morfologicznych dokonano podziatu
badanego materiatu roslinnego na dwie grupy: rosliny o morfotypie rzepaku oraz rosliny o
morfotypie rzepiku. Na podstawie analizy wzglednej zawartosci DNA jadrowego roslin
rzepikopodobnych stwierdzono wystgpowanie takze form posrednich pomig¢dzy rzepikiem
a rzepakiem, ktore powstaly w wyniku niekontrolowanego krzyzowania migdzy-
gatunkowego pomigdzy tymi gatunkami (Poptawska, Bartkowiak-Broda, 2004). Stwier-
dzono rowniez podwyzszong zawarto$¢ kwasu erukowego i glukozynolanow w nasionach.
Szczegotowa  charakterystyke zawartoSci kwasow  tluszczowych  w nasionach
rzepakochwastow podaja Aleksandrzak i wsp. (2007). Rzepakochwasty o morfotypie
rzepaku wykazywaly jedynie §ladowa zawartos¢ kwasu erukowego, natomiast w rzepa-
kochwastach w typie rzepikowym przekraczala ona 30%. W prezentowanych wynikach
badan samosiewéw w wojewodztwach pdinocnej Polski obserwowano przekroczenie
normy zawarto$ci kwasu erukowego wymaganej dla nasion konsumpcyjnych zaréwno w
grupie ro$lin rzepako- jak i rzepikopodobnych.

Uzyskane wyniki, zwlaszcza dotyczace cech jako$ciowych pokazuja, ze w glebowym
banku nasion znajduja si¢ nasiona réznych typow rzepaku: podwojnie ulepszone, bezeru-
kowe, tradycyjne i formy posrednie, prawdopodobnie powstale w wyniku krzyzowania si¢
samosiewow pochodzacych z odmian tradycyjnych lub niskoerukowych z odmianami
podwojnie ulepszonymi. Wskazuje to na dtugi okres wtornego spoczynku nasion odmian
tradycyjnych i niskoerukowych w glebie, ktory trwal nawet do 20 lat. Mozliwos¢ taka
potwierdzajg liczne badania odnosnie tej cechy nasion rzepaku (Momoh i in., 2002; Gruber,
Claupein, 2004; Lutman i in., 2005 a). Cecha ta jest cecha dziedziczna, podlegajaca
modyfikujacemu wptywowi $rodowiska (Gulden i in., 2004) i stwarzajaca wiele
probleméw zwigzanych z uprawa rzepaku.

Wyniki przedstawione w pracy pokazaty, ze samosiewy poszczegdlnych typow odmian
krzyzowaty si¢ z nowymi typami odmian i migedzy soba, na co wskazuja formy posrednie
odnosnie zawartosci kwasu erukowego i glukozynolanow. Obserwacje te przeprowadzone
na nielicznej populacji samosiewdéw wskazuja, ze skala problemu samosiewdéw w
uprawach rzepaku moze by¢ duza. Ponadto dodatkowy problem jak sie¢ wydaje stwarzaja
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nasiona rzepiku czgsto wysiewanego jako poplon, takze zachowujace w glebie zdolno$¢ do
kietkowania przez dtugi czas.

Dotychczasowe badania prowadzone przez autoréw niniejszej publikacji, jak i innych
cytowanych w dyskusji dotyczyly tylko plantacji produkcyjnych. Wedtug informacji
otrzymanych z Zaktadéw Przemystu Tluszczowego przypadki dostarczenia surowca nie
odpowiadajgcego normie jakosciowej zdarzajg si¢ i uwaza si¢, ze konieczne jest zbadanie
przyczyn tego zjawiska.

Na podstawie przeprowadzonych badan wlasnych i innych autoréw mozna stwierdzic,
ze rzepikochwasty wystepuja rzadziej niz rzepakochwasty, zatem glowng przyczyna
zanieczyszczen plantacji rzepaku sg te ostatnie, a nie rzepikochwasty.

PODSUMOWANIE

Typowa dla nasion chwastow cecha dlugotrwatego zachowania zywotno$ci w glebo-
wym banku nasion w udomowionym gatunku jakim jest rzepak powoduje, ze ro$lina ta
moze raz wystgpowac jako roslina uprawna raz jako chwast, zwlaszcza w uprawie tego
samego gatunku.

W okresie poprzedzajgcym wprowadzenie do uprawy odmian jako$ciowych rzepaku,
tj. niskoerukowych i podwojnie ulepszonych problem ten nie wystgpowal. Jednakze moze
si¢ on jeszcze nasili¢ gdy do uprawy zostang wprowadzone rozne typy odmian, np. o
zréznicowanych proporcjach kwasoéw tluszczowych w oleju z nasion, GMO itd. Zapew-
nienie koegzystencji r6znych typéw odmian zwtaszcza w Europie bedzie trudne. Zdolnos¢
nasion do wtérnego spoczynku okazuje si¢ by¢ istotng cecha decydujaca o mozliwosci
koegzystencji r6znych typow odmian. Zatem waznym celem selekcyjnym moze by¢
hodowla odmian nie posiadajacych zdolnosci do przechodzenia nasion we wtorny stan
spoczynku lub charakteryzujacych si¢ ograniczong zdolnoscia do wtornego stanu
spoczynkowego nasion. Hodowla w tym kierunku pozwolitaby na ograniczenie w przy-
szto$ci przeptywu gendw pomiedzy réznymi typami odmian poprzez nasiona.
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Ocena stabilnosci plonowania populacyjnych
1 mieszancowych odmian rzepaku ozimego

Evaluation of yield stability of open-pollinated and hybrid cultivars
of winter oilseed rape

Materialem badawczym byly plony odmian rzepaku ozimego z do$wiadczen porejestrowych
przeprowadzonych na terenie Dolnego Slaska w latach 2005-2007 w Kroécinie Matej, Naroczycach,
Pawlowicach, Tarnowie Slaskim, Tomaszowie Bolestawieckim i Zybiszowie. Badano cztery odmiany
populacyjne: Bazyl, Bojan, Cabriolet i Californium oraz pi¢¢ odmian mieszancowych: Baldur, Kronos,
Mazur, Pomorzanin, Titan. Do analizy stabilno$ci plonowania wykorzystano parametryczne
i nieparametryczne metody. Sposrod metod parametrycznych zastosowano: wspolczynnik regresji
i odchylenie od prostej Eberharta i Russella, statystyke stabilnosci Shukli, ekowalencje Wrickego
i ztozony miernik stabilnosci Hansona. Do oceny stabilnosci rolniczej wykorzystano dwa mierniki
stabilno$ci Hithna, metod¢ Kanga oraz nowa metod¢ oparta na rangach grup jednorodnych
i wspotczynniku zmiennoséci. Nie stwierdzono istotnej réznicy migdzy plonowaniem odmian
mieszancowych i populacyjnych. Na standardowym poziomie agrotechniki parametryczne testy Shukli
i Wrickego wykazaly najwyzsza stabilno$¢ plonowania odmiany populacyjnej Californium i
mieszancowej Titan. Podobne wyniki uzyskano na intensywnym poziomie uprawy. Metoda rang grup
jednorodnych i wspotczynnikéw zmienno$ci wykazata najwyzsza stabilno$¢ rolnicza wysokoplennych
odmian mieszancowych Baldur, Kronos i Titan oraz populacyjnej Cabriolet.

Stowa kluczowe: adaptacyjnos$¢ odmian, miary parametryczne, miary nieparametryczne, plon, rzepak,
stabilno$¢ plonowania

Post registration yield trials including winter oilseed rape cultivars were carried out in Lower Silesia
in the years 2005-2007 at the following locations: Kroscina Mata, Naroczyce, Pawlowice, Tarnow
Slaski, Tomaszéw Bolestawiecki and Zybiszéw. Four open-pollinated cultivars: Bazyl, Bojan,
Cabriolet, and Californium and five hybrids: Baldur, Kronos, Mazur, Pomorzanin and Titan were used.
Evaluation of yield stability was based upon parametric and non-parametric methods. The following
parametric procedures were applied: linear regression coefficient (bi), variance of the regression
deviations (S%i), Shukla’s stability variance( %), Wricke’s ecovalence (Wi?) and Hanson’s statistic
(Di). To assess yielding stability two Hiihn’s measures (Si!, Si?), Kang’s parameter (RS) and a new
measure of stability based on homogeneous group ranks were used. No significant differences were
found between the open-pollinated and hybrid cultivars. According to Shukla’s and Wricke’s measures,
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the open-pollinated cultivar Californium and hybrid Titan showed the lowest variation across the
environments in the standard level (low input) of cultivation. The new method based on homogeneous
groups rank, which defines a dynamic concept of stability, identified the hybrids Baltazar, Kronos,
Titan and open-pollinated cultivar Cabriolet as the most stable.

Key words: cultivar adaptation, parametric and non-parametric measures, winter oilseed rape, yield
stability

WSTEP

W 2008 roku zarejestrowano jedenascie odmian rzepaku, w tym sze$¢ populacyjnych
1 pie¢ mieszancowych. W krajowym rejestrze nadal przewazaja odmiany populacyjne (44)
nad mieszancowymi (22).

Z powodu ich genetycznego zroznicowania odmiany mogg niejednakowo reagowac na
warunki srodowiskowe takie jak: niskie temperatury, jakos$¢ gleby, opady, wystgpowanie
fito i agrofagdw, nawozenie azotowe i stosowanie chemicznej ochrony roslin.

W zwigzku z duzym genetycznym zroznicowaniem odmian, znaczenia nabiera ocena
stabilno$ci plonowania i adaptacyjnosci, czyli zdolnosci odmian do wysokiego i stabilnego
plonowania w réznych s$rodowiskach. Stabilno$¢ plonowania mozna analizowaé i
zinterpretowac poprzez metody statystyczne. Metody te moga by¢ parametryczne, takie
jak: regresja, analiza wielozmienna, metoda skupien (Lin i Butler, 1990), multiplikatywne
np. addytywne efekty gtowne (Zobel i in., 1988; Gauch, 1992) lub metody niepara-
metryczne (Hithn, 1990 a, b; Kang, 1988), ktdére stuzg do analizy interakcji genotypowo-
srodowiskowej.

Wyrdznia si¢ dwa rodzaje interakcji: interakcje iloSciowa (interakcja zmienia si¢ pod
wzgledem wielkosci, a nie kierunku zréznicowania odmian w §rodowiskach) i interakcje
jako$ciowa (interakcja wystgpuje w postaci zmiany uszeregowania odmian Ww
poszczegblnych srodowiskach).

Do okreslenia stabilnosci odmian zaproponowano wiele metod parametrycznych i
nieparametrycznych (Becker i Leon, 1988; Hiihn, 1990 a, b; Mohammadi i in., 2007;
Sabaghania i in., 2006; Scapim i in., 2000). Parametryczne metody oparte sa na koncepcji
biologicznej stabilnosci plonowania. Aby uzyska¢ wiarygodne wyniki na podstawie metod
parametrycznych musza by¢ spelnione zalozenia, takie jak rozktad normalny btedu i
efektow interakcji ze srodowiskiem. Takiego wymogu nie ma przy metodach niepara-
metrycznych.

Metody nieparametryczne zaproponowane przez Hiithna (1990 a, b), Kanga (1988)
Thennarasu (1995) opieraja si¢ na rangach. Podobne uszeregowanie odmian pod wzgledem
wysokosci plonu, a tym samym rangi, §wiadczy o duzej zdolno$ci odmiany do adaptacji w
roznych srodowiskach, czyli o jej adaptabilnosci wedlug terminologii Tigerstedta (1994).

Celem badan byta ocena stabilno$ci plonowania odmian rzepaku ozimego za pomoca
czterech metod parametrycznych: Eberharta i Russella, ekowalencji Wrickego, statystyki
stabilnosci Shukli i miernika stabilno$ci Hansona oraz metod nieparametrycznych: dwdch
miernikéw stabilno$ci Hiithna, metody Kanga i nowej metody opartej na rangach grup
jednorodnych odmian i wspotczynniku zmiennosci.
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MATERIAL I METODY

Do oceny plonowania odmian rzepaku i analizy interakcji genotypowo-srodowiskowej
(stabilnosci plonowania) wykorzystano wyniki z doswiadczen Porejestrowego Doswiad-
czalnictwa Odmianowego (PDO) z dziewigcioma odmianami z lat 2005-2007. Wsrod
badanych odmian byly mieszance F; — Baldur, Titan, Kronos, mieszance ztozone Fi, —
Mazur i Pomorzanin oraz odmiany populacyjne: Bojan, Bazyl, Cabriolet, Californium.
Badania przeprowadzono w szesciu miejscowosciach Dolnego Slaska: Kroécina Mata,
Naroczyce, Pawlowice, Tarnéw Slaski, Tomaszéw Bolestawiecki i Zybiszow. Doswiad-
czenia zatozono metodg pasow prostopadtych na poletkach 15 m? w dwoch powtodrzeniach,
poréwnujac wariant standardowy (a;) z intensywnym sposobem uprawy roslin (a;). Na
poziomie intensywnym (ay) zastosowano wyzsze o 50 kg/ha nawozenie azotowe niz na
standardowym poziomie, pelng ochron¢ chemiczng przed chorobami grzybowymi,
regulator wzrostu oraz dolistne dokarmianie roslin preparatem wielosktadnikowym.
Nawozenie fosforowo-potasowe oraz inne zabiegi agrotechniczne byly takie same w
obydwu wariantach uprawy.

Wyniki doswiadczen opracowano statystycznie metodami parametrycznymi i niepara-
metrycznymi. Ze wzgledu na coroczng zmian¢ sktadu odmian w doswiadczeniach, do
analizy wybrano tylko dziewig¢¢ odmian z 3 lat badan i 6 miejscowosci uzyskujgc uktad
kompletnej klasyfikacji odmiany x miejscowosci.

W celu weryfikacji hipotez zerowych dla odmian, lat, miejscowosci, $srodowisk
(miejscowosci w latach) oraz interakcji odmian z latami badan, miejscowo$ciami i srodo-
wiskami wykonano analiz¢ wariancji dla doswiadczen wielokrotnych (Calinski i in.,
1987 a, b). Obliczenia wykonano wedlug programu Sergen 4. Po odrzuceniu hipotezy
zerowej dla interakcji genotypow ze §rodowiskami wykonano analiz¢ stabilnosci plono-
wania.

Metody parametryczne

1. Wspolczynnik regresji b; i odchylenie od prostej regresji S?; Eberharta

i Russella (1966)

Metoda Eberharta i Russella (1966) stuzy do oceny reakcji odmiany na zmienne
warunki §rodowiska. Do tego celu wykorzystywany jest liniowy wspotczynnik regresji b; i
wariancja odchylen od regresji S%i.

Z(Xz;‘ _fz’. _)_C.j +f)(f, _3?)

b, =1+

1
2 - - - 2 Y
Sy = E{Z(xy -X, =X, +x_')—(bl. —1) Z(xi/. —xu) }
gdzie:

x;— plon i-tej odmiany w j-tym $rodowisku,

x;, — $redni plon i-tej odmiany,

x.; — $redni plon w j-tym $rodowisku,
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x.. — $rednia ogodlna,

E — liczba $rodowisk.

W przypadku, gdy wspotczynnik regresji b; > 1 odmiany wykazujg lepsze przystoso-
wanie do dobrych warunkow Srodowiska. Natomiast, gdy b; < 1 odmiany sa przystosowane
do gorszych warunkow srodowiska. Warto$¢ b; = 1 wskazuje na przeci¢tng adaptabilnos¢
do réznych warunkoéw $rodowiska. Warto$¢ wariancji $%; = 0 okre$la odmiany najbardziej
stabilne, natomiast wysoka warto$¢ S, oznacza niskg stabilno$¢ odmian.

2. Statystyka stabilno$ci Shukli (1972)

Wariancja stabilnosci Shukli (1972) okresla wklad kazdej odmiany w interakcje
genotypowo-srodowiskowa.

= ! I\ — X, —x, —x +x |- X, =X, —X +x )
o, = (S—l)(t—l)(t—Z)[( l)z,-( g X X ) Z-Zj( g XX ) ]

gdzie:

s — liczba srodowisk,

t — liczba odmian.

Odmiany o wysokiej stabilnosci plonowania majg niskie wartoéci 2.

3. Ekowalencja Wrickego W; (1962)

Ekowalencja jest miernikiem wktadu kazdego genotypu do sumy kwadratow interakcji
genotypowo-srodowiskowej. Odmiany o wysokiej stabilnosci plonowania charakteryzuja
si¢ niskimi warto$ciami W;.

€

W = Z(xij —X, X X, )2

4. Miernik stabilnos$ci genotypowej Hansona D; (1970)

Miernik stabilno$ci genotypowej Hansona D; (1970) okresla udzial danego genotypu w
wariancji interakcji G x E. Reakcja genotypu na zmienne warunki Srodowiska, oszacowana
jest za pomocg wspotczynnika regresji b; Eberharta i Russella. Miernik stabilno$ci odmiany
wyraza odchylenie oczekiwanego plonu (Ej) od jej stabilnego plonu (Sy). Im nizsza warto$¢
miernika, tym wyzsza stabilno$¢ odmiany.

1
D, = I:Z(EU B Sij )2}2
gdzie:
EAij = (xl.j +x —x; —x_j)
S@/‘ =b, (x._,- - xu)
Metody nieparametryczne

1. Parametry Hiihna (1990)
W pracy zastosowano dwa mierniki stabilno$ci Hithna (1990):
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N-1 N
Z"’ij _’3‘/‘" 22 Z‘rfj —rij,‘

Sl _ > J=1j'=j+1

NN N(V-D

2

gdzie:

rjj — ranga i-tego genotypu w j-tym Srodowisku,
rij’— ranga na podstawie poprawionych wartosci x;’,
N — liczba srodowisk,

X’ = Xij - Xi .- X..

2. =)

! N -1

N
5= Z’”y‘ /N
=

7; — $rednia ranga dla i-tego genotypu.

Najnizsze warto$ci obydwu miernikow S;'oraz S $wiadczg o wysokiej stabilno$ci
odmian.

2. Metoda Kanga (1988)

Metoda Kanga (1988) oparta jest na rangach plonéw odmian i wariancjach stabilnosci
Shukli. Najwyzej plonujaca odmiana uzyskuje range 1. Rowniez wariancji stabilnosci
nadaje si¢ kolejne rangi. Najnizsza wariancja stabilnosci uzyskuje rangg 1. Rangi dla plonu
1 wariancji sg sumowane. Odmiany o najnizszej sumie punktéw rangowych sg stabilne i
najbardziej pozadane.

3. Metoda Rang Grup Jednorodnych i wspétczynnika zmiennosci (Rp) i V

Metoda oparta jest na wielokrotnym tescie rozstgpu Duncana i wspotczynniku
zmienno$ci. Grupom jednorodnym z poszczegdlnych doswiadczen nadaje si¢ kolejne
rangi. W przypadku zachodzenia grup jednorodnych na siebie oblicza si¢ Srednig warto§¢
rangi z grup, w ktorych wystepuje dana odmiana. Suma wszystkich rang dla odmiany z
doswiadczen stuzy do obliczenia $redniej rangi ogolnej (Rp). Odmiany o najnizszej
$redniej wartosci Rp i najnizszym wspolczynniku zmiennos$ci zaliczane sg do najbardziej
stabilnych i plennych.

gdzie:

WYNIKI BADAN I DYSKUSJA

Analiza wariancji dla syntezy wielolecia (tab. 1) umozliwita ocen¢ zmiennosci lat,
punktow doswiadczalnych, srodowisk 1 odmian oraz weryfikacje¢ nastepujacych hipotez:
— o braku interakcji odmian z punktami doswiadczalnymi,

— o braku wspotdziatania odmian z latami,
— o braku interakcji odmian ze §rodowiskami.
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Tabela 1
Srednie kwadraty zmienno$ci z analizy wariancji dla plonu rzepaku ozimego
Mean squares from ANOVA for yields of 9 winter oilseed rape cultivars

iy . L Liczba stopni Plon — Yield

Zro6dlo zmiennosci - - -

Source of variation swobody standardowy poziom uprawy | intensywny poziom uprawy

Degrees of freedom standard variant intensive variant

Lata (L) 2 1168,10% 1982,72%
Years
Micjscowosci (M) 5 469,86%* 272,08
Locations
Srodowiska (E) 9 302,17%* 373.36%*
Environments
Regres_]q wzgl;dem 1n'§erakc11 3 339,20%+ 312,58
Regression on interactions
Odchy?enle od regresji ) 1 5.0 859,56
Deviation from regression
Genotypy (G) 8 33,65%* 70,76%*
Genotypes
Interakcja genotypy x lata _(GL) 16 20.41%+ 16,73+
Genotypes X years interaction
Interakcja genotypy * miejscowosci (GM) 40 21 87 16,88%*
Genotypes X locations interaction
Interakcja genotypy x srodqw1ska (GE) 7 13,10%* 17.46%*
Genotypes X environments interaction
Regres_]e.l Wzglf;derp Srodowiska ] 9,20+ 10,01
Regression on environments
Odchy!eme od regresji 64 13,50 18,394
Deviation from regression
Blad doswiadczalny 153 443 496

Experimental error

Stwierdzono istotny wptyw warunkoéw glebowo klimatycznych na plonowanie odmian
w latach 2005-2007. Istotne wspoétdziatanie lat i miejscowos$ci wskazuje na zréznicowane
plonowanie w miejscowosciach i latach badan. Na poziomie standardowym wystepuje
regresyjna zalezno$¢ plonowania odmian wzgledem interakcji i srodowiska, natomiast w
warunkach intensywnej uprawy zmiany plonowania nie mozna wyjasnic regresjg liniowa.
Istotne odchylenie od regresji wskazuje na to, ze wystepuja odmiany istotnie odbiegajace
od liniowej zaleznosci regresyjnej 1 nie mozna tego opisac prostg zaleznoscig liniowa.

Na podstawie doswiadczen PDO wybierane sa najwlasciwsze odmiany do rekomen-
dacji dla okreslonego obszaru terytorialnego. Istotnymi kryteriami zalecania do uprawy sg
wysokos¢ 1 stabilno$¢ plonowania odmiany. W tabelach 2 i 3 przedstawiono $rednie plony
dziewieciu odmian rzepaku w latach 2005-2006 z szesciu, a w 2007 z pigciu miejscowosci.
Stwierdzono istotne zrdéznicowanie w plonowaniu odmian uprawianych na réznych
poziomach intensywnosci i w roznych latach i miejscowosciach. Istotna interakcja
genotypy x srodowiska wskazuje na potrzebe scharakteryzowania stabilnosci plonowania
odmian. Wyniki analiz stabilno$ci czterema metodami parametrycznymi dla poziomu
standardowego (a;) przedstawiono w tabeli 2, a dla poziomu intensywnego (az) w tabeli 3.
Wedtug metody Eberharta i Russella odmiany mieszancowe Baldur i populacyjne Bazyl i
Californium sg bardziej dostosowane do lepszych warunkow $rodowiska.
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Tabela 2
Parametryczne mierniki oceny stabilnos$ci plonowania odmian rzepaku na poziomie standardowym (ai)
Mean yields and estimates of parametric stability measures in standard variant

%i?:lljgra Plo;i(;ilgha) l;:)f)erhartll Russ;zlzl” Hanson D; Wricke W; Shukla 02
Baldur F, 47,81 1,19 -40,14 308,73 176,20 10,43
Titan F, 47,25 1,11 -17,37 368,57 144,60 4,49
Kronos F; 47,09 1,27 -0,62 442,41 410,56 12,05
Cabriolet 46,93 0,95 61,74 389,35 357,37 23,95
Bojan 45,57 1,01 13,64 523,52 476,47 24,19
Californium 45,46 1,24 -54,92 390,13 126,68 3,51
Pomorzanin F,; 44,63 1,10 124,93 323,13 469,13 15,09
Mazur Fiz 44,40 1,03 39,23 637,61 199,23 11,52
Bazyl 43,59 1,21 19,93 340,69 294,75 13,77

Tabela 3

Parametryczne mierniki oceny stabilnosci plonowania odmian rzepaku ozimego na poziomie
intensywnym (az)
Mean yields and estimates of parametric stability measures in intensive variant

%irlrtllljzf Plogl{i(edIZha) l])Eiberhatt|1 Russgzlldi Hanson D; Wricke W; Shukla 07
Baldur F, 53,18 1,38 -127,50 291,55 407,45 11,15
Titan F, 52,61 1,39 -109,40 633,39 310,51 8,44
Kronos F; 52,26 1,25 -99,30 477,35 516,57 6,87
Cabriolet 50,93 1,15 -12,38 457,15 470,53 23,42
Californium 49,88 1,12 -77,14 447,49 403,10 7,31
Bojan 49,54 1,06 -68,22 652,37 563,47 22,27
Mazur Fyz 49,32 1,28 -18,11 572,80 217,97 8,19
Bazyl 47,33 1,16 -50,81 504,28 465,31 7,94
Pomorzanin Fy; 47,11 1,34 81,08 575,57 506,66 12,26

Odmiana mieszancowa Kronos i populacyjna Bazyl majg niskie wariancje $%, co wskazuje
na ich wysokg stabilno$¢, natomiast mieszaniec Baldur i odmiana populacyjna Californium
wykazuja nizszg stabilno$¢ plonowania.

Wedlug metody Hansona najwyzsza stabilnoscig i plonowaniem wyro6znita si¢ odmiana
mieszancowa Baldur, natomiast mniej stabilny, ale wysokoplenny byl mieszaniec Titan.
Odmiana populacyjna Bazyl charakteryzowala si¢ niska stabilnoscig i plonowaniem. W
warunkach intensywnej uprawy odmiana mieszancowa Baldur réwniez byta stabilna i
wysokoplenna, natomiast mieszaniec Titan okazat si¢ mniej stabilny. Na uwagg zastuguje
odmiana mieszancowa Kronos odznaczajaca si¢ wysoka plenno$cia i wyzsza stabilno$cig
od mieszanca Titan. Obliczone warto$ci ekowalencji Wrickego wykazaty, ze odmiany
Titan, Baldur i Californium charakteryzowatly si¢ najwyzszg stabilnoscig w standardowych
warunkach uprawy, natomiast na intensywnym poziomie uprawy stabilne byly rowniez
mieszance Titan i Baldur.

Statystyka stabilno$ci Shukli 6> wskazuje rowniez, ze mieszaniec Titan i odmiana
populacyjna Californium sg najbardziej stabilne. Stosujac rézne metody parametryczne
uzyskuje si¢ wyniki, ktore nie sg w petni zgodne ze sobg i dlatego trudne do jednoznacznej
oceny stabilnosci poszczegdlnych odmian. Porownujac poszczegdlne metody uzyskano
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niskie korelacje pomig¢dzy nimi, jedynie wyzsza warto$¢ wspotczynnika korelacji uzyskano
mig¢dzy metodg Eberharta i Russella, a metodg Shukli (r = 0,67).

Wyniki badan uzyskane za pomocg metod nieparametrycznych przedstawiono w tabe-
lach 41 5. Oba wskazniki Hiithna sg wysoko skorelowane i mozna je stosowa¢ wymiennie.
Wedhug tych parametrow w warunkach standardowej uprawy na wyrdznienie zastuguja
odmiana mieszancowa Baldur i mieszaniec ztozony Pomorzanin, ktory byt jednak nizej
plonujacy. W warunkach intensywnej uprawy (tab. 5) najbardziej stabilna byta odmiana
populacyjna Californium. Wskazniki Hiihna nie sg bezposrednio powigzane z plonem i
oceniajg gtownie stabilno$¢ odmian.

Tabela 4
Nieparametryczne mierniki oceny stabilno$ci plonowania odmian rzepaku ozimego na poziomie
standardowym (ai1)
Mean yields and estimates of nonparametric stability measures in standard variant

Odmiana Plon (dt/ha) Hiihn K R

Cultivar Yield S! | S? ang D
Baldur F; 47,81 0,83 6,02 4 2,2
Titan F, 47,25 1,14 6,44 4 2,4
Kronos F, 47,09 1,19 7,24 8 2,6
Cabriolet 46,93 1,49 10,03 12 2,7
Bojan 45,57 1,42 8,36 14 32
Californium 45,46 0,90 4,99 7 3,1
Pomorzanin Fz 44,63 0,88 5,90 14 33
Mazur Fz 44,40 0,94 5,26 12 32
Bazyl 43,59 1,15 7,75 15 3,7

Tabela 5

Nieparametryczne mierniki oceny stabilnosci plonowania odmian rzepaku ozimego na poziomie
intensywnym (az)
Mean yields and estimates of nonparametric stability measures in intensive variant

Odmiana Plon (dt/ha) Hithn K R

Cultivar Yield S! [ S? ang D
Baldur F; 53,18 1,18 7,94 7 2,2
Titan F, 52,61 0,99 6,12 7 2,5
Kronos F, 52,26 1,00 6,24 4 2,5
Cabriolet 50,93 1,46 9,94 13 3,0
Californium 49,88 0,75 4,10 7 3,2
Bojan 49,54 1,57 8,99 14 34
Mazur Fz 49,32 1,10 6,01 11 3,3
Bazyl 47,33 0,93 7,01 11 42
Pomorzanin F, 47,11 0,86 5,82 16 4,0

Miara Kanga wykazywata wysoka wspotzaleznos$¢ z plonem (na poziomie a; r = 0,77,
anaar=0,72 ). Zarbwno na poziomie standardowym, jak i intensywnym najbardziej
pozadanymi byty odmiany mieszancowe Baldur i Titan.

W tabeli 6 zestawiono procent srodowisk, w ktorych odmiany wystapity w kolejnych
rangach Rp. Odmiany, ktore w stosunku do wszystkich srodowisk w najwyzszym procen-
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cie zaliczono do 1, 2 i 3 rangi charakteryzowatly si¢ najwyzsza rolnicza stabilnoscig. W
zwigzku z tym najbardziej pozadanymi odmianami byly Baldur, Titan i Kronos.

Tabela 6
Wspélezynniki zmiennosci, wartosci rang Rp oraz % Srodowisk, w ktérych odmiany wystapily w
poszczegolnych rangach (grupach jednorodnych)
Yield of winter oilseed rape cultivars and proportions of particular ranks

. Wspo6t. zm. % udziat odmiany w §rodowiskach
Odmiana P0210mv . P_lon Coefficient | Ranga Proportion of cultivar in environments
. agrotechniki Yield Lo -
Cultivar Variant (dt/ha) of variability| Rank ranga ranga ranga pozostate rangi
(V%) 1 2 3 remaining ranks
a 47,8 18,6 2,2 35 30 35
Baldur F, a 53,2 18,0 22 53 29 12 6
Titan F, a 47,3 17,6 2,4 29 47 12 12
a 52,6 19,0 2,5 41 18 24 7
Kronos F, a 47,1 21,0 2,6 35 24 24 17
a 52,3 17,0 2,5 29 24 41 6
Cabriolet a 46,9 17,0 2,7 53 6 12 29
a 50,9 17,0 3,0 47 6 12 35
Californium a 45,5 20,1 3,1 29 18 18 35
a 49,9 16,0 32 12 24 29 35
Bojan a 45,6 17,8 32 35 12 12 41
a 49,5 15,0 34 29 12 18 41
Pomorzanin Fiy a 44,6 21,4 33 24 18 24 35
a 52,6 19,0 2,5 41 18 23 18
Mazur F1 a 44,4 18,2 32 6 41 18 35
a 49,3 18,0 33 12 23 23 42
Bazyl a 43,6 21,3 3,7 24 12 6 58
a 49,5 15,0 34 29 12 18 41
Plon , Ranga . .
deha Srednia 4 Mean
478 Baldur R,
L]
Titan Fy
L]
25
Cabriolet Kronos Fe
L]
Srednia — Mean
3.0
452 Bojan o Mazur Fyz * californium
Pomorzanin F 4z *
3.5 1
436 Bazyl *
L1 40
16 17 18 19 20 21 22
Wspéiczynnik zmiennosci V (%}

Rys. 1. Polozenie odmian rzepaku w ukladzie wspélrzednych, rangi Rp i wspolczynnika zmiennosci na
standardowym poziomie agrotechniki
Fig. 1. Yield stability of winter oilseed rape cultivars based on ranks and coefficient of variability
in standard variant of cultivation
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Plon ’ :
W Ranga Sredni— Mean
204
53,0
Baldud F,
254 Kronos Fy Pomorzanin F1z.Tilan Fy
Srednia— Mean
Srednia— Mean
gm0 Cabriolet ®
Califoniure
MazurF 4z o
Bazyl sBojan
35
48,0
Ll 40
14.0 150 16.0 17.0 180 190 200
Wespolczynnik zmiennosci V (%)

Rys. 2. Polozenie odmian w ukladzie wspélrzednych: rangi (Rp) i wspétczynnika zmiennosci (V)
na intensywnym poziomie agrotechniki
Fig. 2. Yield stability of rye cultivars based on ranks and coefficient of variability in intensive variant
of cultivation

Metoda Rang Grup Jednorodnych i wspotczynnika zmienno$ci bierze pod uwage dwa
mierniki: range odmiany ze wzgledu na plon (Rp) oraz wspotczynnik zmiennosci (V)
i w zwigzku z tym pozwala na oceng rolniczej stabilno$ci odmiany. Na rysunkach 1 1 2
przedstawiono potozenia odmian w uktadzie wspotrzgdnych dla rangi i wspotczynnika
zmienno$ci. W warunkach standardowej uprawy (a;) do najbardziej stabilnych zaliczono
mieszance Titan i Baldur oraz odmiang populacyjng Cabriolet. W uprawie intensywnej (az)
najwyzszg stabilnoscig cechowata si¢ odmiana Kronos, natomiast mieszaniec Baldur byt
mniej stabilny, ale wyzej plonowat.

PODSUMOWANIE I WNIOSKI

Stwierdzono istotny wptyw warunkow glebowo-klimatycznych na plonowanie

badanych odmian rzepaku ozimego w latach 2005-2007.

1. Metody parametryczne daly rézne oceny odmian pod wzgledem ich stabilnosci.
Mierniki uzyskiwane za pomocg tych metod nie sa na ogot istotnie skorelowane z
plonem Wskazujg na biologiczng stabilno$¢ i mozna je zaleca¢ do stosowania w
przypadku wigkszego zainteresowania stabilno$cig niz plonem.

2. Wedlug metody Eberharta i Russella odmiany mieszancowe Baldur i Kronos oraz
populacyjne Bazyl i Californium sg bardziej dostosowane do lepszych warunkow
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srodowiska. Na podstawie wariancji Su?, stwierdzono rdéwniez, ze odmiana
mieszancowa Kronos i populacyjna Bazyl odznaczajg si¢ wysoka stabilnosSciag.

3. Metody Kanga oraz Rang Grup Jednorodnych wykazuja wysoka wspodlzaleznosé
z plonem i dlatego mozna je poleca¢ do oceny rolniczej stabilnosci plonowania odmian.

4. Wyniki analizy za pomocg metody Rang Grup Jednorodnych wskazujg na odmiany
mieszancowe Baldur i Titan, ktére charakteryzowaly si¢ nizszymi wspotczynnikami
zmienno$ci, $wiadczacymi o ich wysokiej stabilnosci. W warunkach intensywnej
uprawy mozna rowniez wyr6ézni¢ odmian¢ Kronos.
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Analiza genetyczna cech ilosciowych pokolenia
Fi rzepaku jarego (Brassica napus L.)

Genetic analysis of quantitative traits of F; generation of spring rape
(Brassica napus L.)

Przeprowadzono krzyzowanie dialleliczne (typ II wg Griffinga, 1956) pomigdzy 8 liniami
wsobnymi (Se) rzepaku jarego. Linie te wyselekcjonowano z 30 linii hodowlanych (SHR Borowo) w
oparciu o wyniki wielozmiennej analizy wariancji. Do§wiadczenie polowe z genotypami rodzicielskimi
oraz z mieszancami Fi przeprowadzono w latach 2002-2003. Wykonano analiz¢ genetyczng dziewigciu
cech ilosciowych. Dla wszystkich badanych cech w obu latach doswiadczenia istotne statystycznie (na
poziomie a = 0,01) okazaly si¢ efekty zwiazane z addytywnym dzialaniem genéw. Istotnosé
dominowania obserwowano prawie wylacznie w pierwszym roku do$wiadczenia. Wspotczynniki
odziedziczalnosci analizowanych cech ro6znity si¢ znacznie w obu latach do§wiadczenia: w drugim roku
byty one zawsze nizsze. Najwyzsze warto$ci wspolczynnikow h? stwierdzono dla wysokos$ci roslin
(0,71 w 2003 r. 1 0,30 w 2002 r.), natomiast najnizsze dla liczby tuszczyn z rosliny (odpowiednio 0,19
1 0,05).

Stowa kluczowe: analiza genetyczna, diallel, rzepak jary

Diallel crosses (Griffing’s type II) between 8 inbred lines of spring rape were made. The lines were
selected from 30 breeding lines (SHR Borowo) based on the results of multivariate analysis of variance.
Field experiments with parental genotypes and F1 hybrids were carried out in the years 2002 and 2003.
Genetic analysis of nine quantitative traits was done. Significant effects of additive genes were found
for all of the evaluated traits and for both years of the experiment. Significant dominance effects were
only observed in the first year of investigations. Coefficients of heritability differed greatly between
years of the experiment. These were always lower in the second year. The highest values of heritability
were found for plant height (0.71 in 2003 and 0.30 in 2002), whereas the lowest ones were recorded for
the number of pods per plant (0.19 and 0.05, respectively).

Key words: diallel, genetic analysis, spring rape
WSTEP

Rzepak jary (Brassica napus L.) jest najwazniejszym w warunkach klimatycznych
Polski jarym gatunkiem oleistym, szczegolnie po ostrej zimie i wymarzni¢ciu rzepaku
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ozimego. Znaczenie gospodarcze rzepaku jarego w Polsce jest mniejsze niz rzepaku
ozimego, gtownie za sprawa nizszego plonowania, duzej wrazliwo$ci na susze oraz
podatnos¢ na choroby i szkodniki. Plantacje rzepaku jarego zlokalizowane sg na ogot we
wschodnich oraz potudniowych — podgorskich rejonach kraju, gdzie przebieg zimy
stwarza znaczne ryzyko wymarzni¢cia rzepaku ozimego. Nasiona rzepaku jarego uzytkuje
sie, podobnie jak rzepaku ozimego, gldwnie jako surowiec dla przemystu tluszczowego i
paszowego. W krajach Europy Zachodniej rzepak jary staje si¢ coraz bardziej popularny, a
i w Polsce zarejestrowano w ostatnich latach wiele interesujgcych odmian populacyjnych i
mieszancowych. Trudno spodziewaé sig, zeby rzepak jary stanowil w Polsce powazna
konkurencje dla rzepaku ozimego, jednak jego uprawa na powierzchni kilkudziesigciu
tysigcy hektarow stanowilaby pewne zabezpieczenie surowcowe dla przemystu
olejarskiego (Watkowski, 1997).

Rzepak (zar6wno ozimy jak i jary) charakteryzuje si¢ niewielka zmiennoscig
genetyczng a brak w naturze dzikich przodkow tego gatunku utrudnia proces hodowli.
Efektywno$¢ hodowli zalezy przede wszystkim od wlasciwego doboru materiatu
wyjsciowego, co wigze si¢ ze znajomoscig zmiennosci genetycznej (przede wszystkim
cech ilosciowych) 1 sposobow dziedziczenia interesujacych hodowce cech. Prac doty-
czacych tych zagadnien u rzepaku jarego byto stosunkowo mato (Chay i Thurling, 1989),
a analizy oparte na krzyzowaniu diallelicznym dotyczyly glownie ogolnej zdolnosci
kombinacyjnej i heterozji (Luczkiewicz i in., 2006) lub innych cech niz komponenty plonu
(Dahanayake i Galwey, 1999).

Celem badan byla charakterystyka zmiennos$ci cech linii wsobnych rzepaku jarego,
ktorymi dysponuje polska hodowla tego gatunku oraz analiza genetyczna mieszancow F.

MATERIAL I METODY

Na podstawie obserwacji 30 linii wsobnych (S¢) rzepaku jarego, otrzymanych z
Hodowli Roglin Strzelce Sp. z o.0., Zakltadu Doswiadczalnego w Borowie, przepro-
wadzonych w 1999 i 2000 roku wybrano 8 linii najbardziej réznigcymi si¢ pod wzgledem
kilkunastu cech. Wyboru linii do do$wiadczenia polowego dokonano na podstawie
wielozmiennej analizy wariancji (MANOVA). Pomigdzy wybranymi liniami wykonano w
latach 2000 i1 2001 (w szklarni) krzyzowanie dialleliczne (typ II wg Griffinga, 1956) —
uzyskujac tacznie 56 mieszancow.

Mieszance F zostaly wysiane w Rolniczym Gospodarstwie Doswiadczalnym Akademii
Rolniczej w Dloni w latach 2002 i 2003. Doswiadczenia polowe zostaly zatozone w
uktadzie czesciowo zrownowazonej kraty kwadratowej (Cochran i Cox, 1957) z 64
obiektami (8 linii rodzicielskich i 56 mieszancéw Fi) w czterech powtdrzeniach. Kazde
doswiadczenie sktadalo si¢ z 256 poletek jednorzedowych dtugos$ci 1 m. Zastosowano
rozstaw¢ pomiedzy rzedami -0,5 m. W kazdym rzedzie analizowano 15 ros$lin. Podczas
wegetacji roslin i po zbiorze przeprowadzono pomiary biometryczne roslin: $rednicy szyjki
korzeniowej, wysokosci rosliny, liczby rozgalezien pierwszego rzedu, wysokosci do
pierwszego rozgatezienia, liczby tuszczyn z rosliny, liczby nasion z ro$liny, masy nasion z
ro$liny, masy 1000 nasion i liczby nasion w tuszczynie.
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Wykorzystujac program DGH2 (Kala i in., 1996) obliczono komponenty genetyczne,
odziedziczalno$¢ oraz spodziewany postep genetyczny.

WYNIKI I DYSKUSJA

Zmienno$¢ fenotypowa rzepaku uwarunkowana jest gtdwnie przez genotyp rosliny oraz
efekty interakcji genotyp x srodowisko (Grami i Stefansson, 1977; Hu, 1987; Brandle i
McVetty, 1988). Uwarunkowania genetyczne cech iloSciowych sg czgsto trudne do
ustalenia 1 dajg niejednoznaczne wyniki. W przeprowadzonych do$wiadczeniach
stwierdzono, ze addytywne dzialanie genéw bylo istotne w obu latach doswiadczenia dla
wszystkich badanych cech, a uwarunkowanie tych cech bylo zgodne z modelem
addytywno — dominujacym Mathera (tab. 1).

Tabela 1
Analiza wariancji komponentéw genetycznych dziewieciu cech rzepaku jarego w pokoleniu F1 (w
latach 2002 i 2003)
Analysis of variance of genetic components for nine traits of spring rape in F1 generation (years 2002
and 2003)
Parametr
Parameter| Rok Dominowanie Jeden kierunek Asymetria Addytywnos¢
Cecha Year Dominance One direction Asymmetry Additivity
Trait
Srednica szyjki korzeniowej 2002 0,01 0,11 0,01" 0,09"
Root neck diameter 2003 0,02 0,06 0,01 0,12"
Wysokos¢ rosliny 2002 38,26 317,53 10,57 450,38
Plant height 2003 54,26™ 474,77 75,30™ 156,90™
Liczba rozgatezien I rzedu 2002 0,97 7,417 0,70 4,79™
Number of branches 2003 0,75 2,76 0,42 1,72
Wysoko$¢ do I rozgatezienia 2002 14,76™ 9,95 12,60 97,15
Height to the first branch 2003 10,40 37,62 11,74" 28,77
Liczba tuszczyn z roliny 2002 517,11° 5054,28™ 215,44 1046,07™
Number of pods per plant 2003 718,35" 5930,53™ 876,33 737,70
Liczba nasion z ro$liny 2002 2,76 3,25™ 6278,02 8,22
Number of seeds per plant 2003 5,44 4,59 7,01 1,86™
Masa nasion z rosliny 2002 1,36™ 14,63 0,29 5,37
Seeds weight per plant 2003 3,55 29,98" 4,49 11,177
MTN 2002 0,14™ 0,29 0,07 1,56™
1000 seeds weight 2003 0,23 1,21 0,20 0,75"
Liczba nasion w tuszczynie 2002 1,22 3,59 0,46 441"
Number of seeds per pod 2003 1,16 4,88" 1,94 6,99"

* Istotne na poziomie o = 0,05; Significant at o = 0.05 level
** Istotne na poziomie o = 0,01; Significant at oo = 0.01 level

Wykazano réwniez, ze dominowanie, dominowanie jednokierunkowe, addytywnosé
byly statystycznie istotne w dziedziczeniu zdecydowanej wigkszosci cech w obu latach
doswiadczenia (szczegélnie w pierwszym roku badan). Dominowanie nie bylo
statystycznie istotne dla liczby nasion w tuszczynie w obu latach badan, natomiast w 2003
roku istotnosci dominowania nie wykazano dla $rednicy szyjki korzeniowej, liczby
rozgalezien 1 rzedu, liczby nasion z rosliny, masy nasion z rosliny oraz MTN.
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Dominowanie jednokierunkowe bylo nieistotne jedynie dla wysokosci do I rozgatezienia i
liczby nasion w tuszczynie w 2002 roku oraz S$rednicy szyjki korzeniowej i liczby
rozgatezien I rzedu w drugim roku badan. Asymetria w rozkladzie genéw warunkujacych
analizowane cechy ilosciowe u form rodzicielskich byta istotna w 27% rozpatrywanych
(cechy x lata) przypadkéw. Ocena $redniego stopnia dominowania wskazywata, ze w
zalezno$ci od badanej cechy stopien dominacji byt r6zny: najwigkszy dla $rednicy szyjki
korzeniowej w pierwszym roku do$wiadczenia (1,88), najmniejszy dla liczby nasion
w tuszczynie (0,34) (tab. 2).

Tabela 2
Analiza komponentow genetycznych Mathera, odziedziczalnos$¢ i spodziewany postep genetyczny dla 9
cech rzepaku jarego w pokoleniu F1 krzyzéwek diallelicznych (2002 i 2003 r.)
Analysis of Mather’s genetic components, heritability and expected genetic gain for nine spring rape
traits in F1 generation of diallel crosses (years 2002 and 2003)

Cecha| ¢ . ”
Trait Sredr.11(;a . Wysokosé Liczba Liczba Masa Liczba
szyjki .| Liczba. dol . . .
Wysokosé s . | tuszczyn | nasion nasion nasion w
korze- o rozgalezien| rozgatezie- - o o1 MTN .
.. | Rodliny . zro§liny | zro$liny | zrosliny luszczynie
niowej I rzgdu nia 1000 seeds
Plant . Number of | Number of|  Seeds . Number of
Root . Number of | Height to . weight
height pods per | seedsper | weight per seeds per
Neck branches | the first
Parametr . plant plant plant plant
diameter branch
Parameter
D 0,01 123,12 0,53 14,04 244 7919 0,51 0,23 1,01
X 147,22 X 8,81 324 21500 1,22 X X
F -0,01 14,82 -0,27 -3,44 1,44  -14710 -0,95 -0,15 -0,23
X 152,55 X 7,84 564 6186 0,42 X X
H 0,02 64,40 1,76 24,42 412 22640 1,15 0,13 0,12
! X 99,41 X 15,39 810 44070 291 X X
H 0,02 61,94 1,43 18,94 464 28100 1,42 0,13 0,50
§ X 60,82 X 10,47 503 23500 1,60 X X
" 0,05 138,92 3,24 435 2211 142200 6,40 0,13 1,57
X 207,71 X 16,46 2595 201000 13,11 X X
Sredni stopien 1,88 0,72 1,82 1,32 1,30 1,69 1,50 0,74 0,34
dominacji X 082 X 132 1,58 143 1,55 X X
Mean dominance
Odziedziczalnos¢ w 0,51 0,71 0,48 0,53 0,19 0,29 0,37 0,64 0,28
waskim sensie
Heritability in X 0,30 X 0,27 0,05 0,27 0,25 X X
narrow sense
Odziedziczalnos¢ w 0,73 091 0,78 0,75 0,43 0,54 0,59 0,75 0,36
szerokim sensie
Heritability in broad X 0,57 X 0,52 0,25 0,36 0,35 X X
sense
Spodziewany postep 0,1 14,5 1,0 4,6 13,7 109,8 0,9 0,6 0,7
genetyczny (20%)
Expected genetic X 10,5 X 2,7 10,0 127,0 1,0 X X
gain (20%)

X — Brak mozliwosci wyznaczania charakterystyk genetycznych; zmienno$¢ zwigzana z biedem jest wigksza od
zmiennosci rodzicow; No possibilities to calculate genetic characteristics; variability of error is higher than variability
of parents

D — Komponent addytywny; Additivity F — Komponent nieaddytywne; Nonadditivity

H, — Dominacja; Domination H? — Dominacja jednokierunkowa; One directional dominatio
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Sredni stopien dominacji w dziedziczeniu dziewigciu cech byt w obu latach zblizony.
W 2003 roku oszacowanie $redniego stopnia dominacji nie bylo mozliwe dla 4 cech
poniewaz $redni kwadrat dla bledu byl wickszy od s$redniego kwadratu dla linii
rodzicielskich. Naddominacja (H;>0) wystapita w dziedziczeniu wszystkich badanych
cech w pierwszym roku do$wiadczenia oraz w drugim roku doswiadczenia (dla cech, dla
ktorych istniata mozliwo$¢ wyznaczenia charakterystyk genetycznych). Wykonane
obliczenia wykazaly, ze cechy: wysoko$¢ rosliny (2002 i 2003), masa tysigca nasion i
liczba nasion w tuszczynie (2002 r.) uwarunkowane sa przez geny addytywne i geny
wykazujace czesciowa dominacje (Hx < D). Zhang i wsp. (1996) stwierdzili, ze masa 1000
nasion oraz plon nasion rzepaku byly kontrolowane zar6wno przez genotyp nasion (tj.
efekty addytywne i zwigzane z dominowaniem) oraz efekty mateczne.

Oszacowanie wspotczynnikow odziedziczalnosci dla wszystkich analizowanych cech
bylo mozliwe w pierwszym roku doswiadczenia. W drugim roku do$wiadczenia dla
czterech (z 9) cech $redni kwadrat dla bledu byt wigkszy od $redniego kwadratu dla linii
rodzicielskich, co uniemozliwito obliczenia h*>. Wspotczynniki odziedziczalno$ci (zardbwno
w szerokim, jak i waskim sensie) oszacowane w pierwszym roku do$wiadczenia byly
zawsze wyzsze anizeli w drugim roku do$wiadczenia (tab. 2). Najwyzsze wartosci
odziedziczalnosci w waskim sensie stwierdzono dla wysokosci roslin i masy 1000 nasion
(w 2002 roku). Najnizsze wartosci wspotczynnika odziedziczalno$ci stwierdzono dla
liczby tuszczyn i liczby nasion z rosliny (w obu latach do§wiadczenia).

Wyniki spodziewanego postgpu genetycznego wskazuja ze w badanej populacji
rzepaku jarego mozliwa jest zmiana takich cech, jak: wysoko$¢ roslin, wysokos$¢ do
pierwszego rozgalezienia, liczba tuszczyn z ro$liny, liczba nasion z rosliny oraz masa
nasion z rosliny (przy zatozeniu selekcji 20% roslin wykazujacych najwyzsze wartos$ci
cechy).

Postgp genetyczny dla wymienionych cech byl podobny w obydwu latach doswiad-
czenia.

WNIOSKI

1. Analiza wariancji umozliwita wyznaczenie charakterystyk genetycznych dla
wszystkich badanych cech w pierwszym roku do$wiadczenia i dla 5 (z 9) cech
w drugim roku do§wiadczenia.

2. Stwierdzono addytywne dzialanie genow w dziedziczeniu badanych cech w obu latach
doswiadczenia.

3. Dominowanie bylo statystycznie istotne w dziedziczeniu wszystkich cech ilosciowych
w pierwszym roku do$wiadczenia (poza liczba nasion w tuszczynie). Bylo to
najczesciej dominowanie jednokierunkowe.

4. Wspotczynniki odziedziczalno$ci roznily si¢ w zalezno$ci od roku doswiadczenia
i analizowanej cechy. Najwyzsze wspolczynniki odziedziczalno$ci w waskim sensie
otrzymano dla wysokosci ro§liny (h?= 0,711 0,30) i wysokosci do I rozgalezienia (0,53
10,27) — (odpowiednio w roku 2002 i 2003).
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5. Spodziewany postep genetyczny (przy 20% wyselekcjonowanych roslin) jest mozliwy
przy selekcji takich cech, jak: wysokos¢ roslin, wysokos¢ do I rozgaltezienia, liczba
luszczyn z ro§liny, liczba nasion z ro$liny oraz masa nasion z rosliny.
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Wplyw doboru testerow na oceng efektow GCA
lini1t wsobnych rzepaku jarego

Influence of testers selection on estimation of GCA effects in spring oilseed rape
inbred lines

Analiza hodowlana moze by¢ zrealizowana poprzez zastosowanie odpowiednich schematow
krzyzowan form rodzicielskich. U gatunkéw obcopylnych, gdy dysponujemy znaczna liczba linii
wsobnych prowadzi si¢ dos§wiadczenia z mieszafncami otrzymanymi w wyniku krzyzowania typu linia
x tester. Mozliwe jest wowczas przetestowanie wigkszej liczby linii anizeli w krzyzowaniach
diallelicznych. Istotnym jednak problemem jest wybor odpowiednich testerow, ktore najlepiej beda
réznicowac badane linie wsobne pod wzgledem analizowanej u mieszancow cechy. W omawianej
pracy jako przyktad stanowity wyniki czterech doswiadczen polowych z rzepakiem jarym. W kazdym
doswiadczeniu oceniano w pokoleniu F1 efekty GCA szesciu linii wsobnych krzyzowanych z dwoma
testerami (takze liniami wsobnymi). W pracy przedstawiono wyniki dla masy nasion z roéliny. Na
podstawie przeprowadzonych analiz mozna wskazaé testera G49, ktéry w najwiekszym stopniu
réznicowat badane linie wsobne rzepaku jarego pod wzglgdem masy nasion z rosliny.

Stowa kluczowe: GCA, linia x tester, masa nasion z rosliny, rzepak jary

Breeding values of important agricultural traits can be obtained e.g. by application of suitable
schemes of crossing parental forms. If the number of inbred lines is great, experiments with hybrids
obtained from line x tester crosses are usually performed. In this procedure, a number of inbred lines
tested is higher than that using diallel crosses. However, selection of testers differentiating the analyzed
inbred lines in respect of interested trait is often a large problem. In this work we deal with the results
from four field experiments with spring rape. We analyzed GCA effects of six inbred lines in Fi
generation after crosses with two testers (also inbred lines). The paper shows the results for seed weight
per plant. Statistical analysis allowed to distinguish tester G49 as the most useful in differentiation of
inbred lines in respect of this trait.

Key words: GCA, line x tester, seeds weight per plant, spring rape
WSTEP

Najwiekszym problemem w hodowli heterozyjnej jest znalezienie najlepszych genoty-
poéw rodzicielskich do krzyzowania, w wyniku ktorego w pokoleniu F; mieszancow
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otrzymujemy heterozje interesujacej hodowce cechy (najczesciej plonu). Wyboru rodzicow
dokonuje si¢ poprzez ocen¢ ogdlnej zdolnosci kombinacyjnej linii wsobnych (GCA), a
nastgpnie swoistej zdolnosci kombinacyjnej par linii (SCA).

Jednym ze sposobow oceny efektow GCA jest krzyzowanie typu linia x tester. Analiza
doswiadczen polowych, w ktorych obiektami sg mieszance powstate z takich krzyzowek
umozliwia wybor najlepszych linii do krzyzowania diallelicznego majacego na celu
oszacowanie SCA.

Istotnym zagadnieniem w krzyzowkach linia x tester jest znalezienie odpowiednich
testerow, ktore w najwickszym stopniu réznicowatyby linie wsobne pod wzgledem cechy
(cech) bedacej przedmiotem zainteresowania hodowcy. Uzycie zréznicowanych form
rodzicielskich jako testerow powoduje pewng poprawe $redniej dla populacji (Rawlings
i Thompson, 1962). Allison i Curnow (1966) sugeruja uzycie odmian niskoplonujacych
jako testerow. Niektorzy autorzy proponujg uzycie jako testerow mieszancow hetero-
zyjnych (Horner i in., 1976) lub linii wsobnych (Russell i Eberhart, 1975). W programach
hodowlanych wykorzystuje si¢ zazwyczaj 2-3 testery bez wzgledu na realizowany
program hodowlany. Testery powinny takze (poza réznicowaniem rozpatrywanej przez
hodowce cechy) dawac u mieszancow zblizone wyniki w oszacowania GCA linii.

Uzycie testerOw jest szczegoOlnie udokumentowane w badaniach nad kukurydza
(Jenkins i Brunson, 1932; Matzinger, 1953; Rawlings i Thompson, 1962; Allison i Curnow,
1966; Hallauer, 1975; Hallauer i Miranda, 1988; Russell i in., 1992; Menz i in., 1999).
Autorzy ci wnioskuja, iz wybor najlepszych testerow powinien wynika¢ z tatwosci ich
zastosowania, zdolno$ci klasyfikowania warto$ci linii, maksymalizacji korzysci gene-
tycznych oraz podniesienia spodziewanego S$redniego plonu populacji generowangj
uzyciem wybranych odmian. Jednakze, trudne jest zidentyfikowanie testeréw majacych
powyzsze whasciwosci.

Celem ninigjszej pracy byta ocena wptywu doboru testeréw na oceng efektow ogodlne;j
zdolno$ci kombinacyjnej linii wsobnych rzepaku jarego. Do realizacji celu pracy
zastosowano metode opartg na zmodyfikowanym efekcie ogélnej zdolnosci kombinacyjne;j
oraz przedstawiono wyniki dotyczace masy nasion z rosliny rzepaku jarego.

MATERIAL I METODY

W wyniku wcze$niejszych do$wiadczen polowo-szklarniowych z rzepakiem jarym
(Brassica napus L.) przeprowadzonych w Stacji Hodowli Strzelce w latach 1999 i 2000
wybrano osiem z trzydziestu genotypow: G04, G19, G32, G43, G49, G51, G58 oraz G62.
Byly one najbardziej zréznicowane ze wzgledu na dziewig¢ obserwowanych cechy.
Selekcja linii zostata przeprowadzona na podstawie wynikow wielozmiennej analizy
wariancji. Te osiem genotypoéw postuzyto do przeprowadzenia czterech doswiadczen
z mieszancami otrzymanymi w wyniku krzyzowania typu linia x tester. W kazdym
z doswiadczen analizowano mieszance begdace wynikiem skrzyzowania szesciu linii
z dwoma testerami. W doswiadczeniu 1 (DOSW1) testerami byly genotypy G58 i G62,
w doswiadczeniu 2 (DOSW2) — G49 i G51, w doswiadczeniu 3 (DOSW3) — G32 i G43,
a w doswiadczeniu 4 (DOSW4) — G04 oraz G19.
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Dos$wiadczenia polowe z mieszancami pokolenia F; zalozono w Rolniczym Gospo-
darstwie Do$wiadczalnym Akademii Rolniczej im. Augusta Cieszkowskiego (obecnie
Uniwersytet Przyrodniczy) w Dloni. Do§wiadczenia przeprowadzono w 2003 roku w
o$miu powtorzeniach w ukladzie blokow niekompletnych z grupowo podzielnymi
obiektami (GD) o parametrach v =12, =12, r =8, k=8, ;= 6, A,= 5. Ukltadem GD o
parametrach v, b, r, k, A1, 1> nazywamy taki plan doswiadczenia, w ktorym v obiektow jest
rozmieszczonych w b blokach o statej pojemnosci k, przy czym kazdy obiekt jest
replikowany r razy i w danym bloku moze wystgpi¢ co najwyzej raz. Ponadto, obiekty
mozna podzieli¢ na grupy o okre$lonej liczebnosci kazdg tak, ze kazda para obiektow z tej
samej grupy spotyka si¢ w A; blokach, a kazda para obiektow z roznych grup spotyka si¢
w A2 blokach (Brzeskwiniewicz i Luczkiewicz, 2000). Nasiona mieszancow wysiano na
poletkach jednorzedowych o dlugosci 1 m. Zastosowano rozstawe miedzy rzedami 0,5 m.
Do opracowan biometrycznych wybrano losowo 10 roslin z kazdego poletka. W pracy
przedstawiono wyniki dotyczgce masy nasion z ro§liny.

Efekt potomstwa y;; bedacego wynikiem skrzyzowania i-tej linii z j-tym testerem
mozna wyrazi¢ za pomoca nastgpujacego modelu liniowego:

yi=m+gi t+q; +s,.j,i:1,2,...,l;j:1,2,...,1,

gdzie m jest $rednig ogdlna, g; jest efektem ogodlnej zdolnosci kombinacyjnej dla i-tej
linii, g; jest efektem ogdlnej zdolnoséci kombinacyjnej dla j-tego testera, s; jest efektem
specyficznej zdolnosci kombinacyjnej dla i-tej linii i j-tego testera.

Powyzsze efekty moga by¢ zdefiniowane jako (patrz np. Ceranka i Kaczmarek, 1995):

1,1
gl tyl. lt}/..
1 1
=y 1
4= 77,7 1)

1
Sij :7{]'_gl'_qj_ﬁ7/.o9

gdzie
t / It
Yie =2 Vi Vaj = 2 Vij» Vou = 2 2V
j=1 i=1

i=1j=1
Dobro¢ testerow w poszczegdlnych doswiadczeniach oceniano za pomocg zmody-
fikowanego efektu ogolnej zdolnosci kombinacyjnej zaproponowanego przez
Brzeskwiniewicza i Luczkiewicza (2002):
1 1

u=7 ) _ , 2
g, h%M R )

tl
gdzie 7, = 27,-] z 1 <t.
j=1
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Z (1) oraz (2) mamy:

4
g" =lZ(g,- rq,+s;) 3)

L3

i stad estymator g" moze by¢ wyrazony jako

u_ 1Y
g',. :tlzl(gi—i_QJ-i-‘?ij 4)
j:
1 1 1 1 1
dzi A =P =P 1 8, =P, -8, —q;——P. dl
gdzie g, t?l 117 q; l?, h? 1 8,=7;-8 -9, lt? a

i=12,...Lj=1L2,...,t
Z (2) mozna wyrazi¢ alternatywnie formute dla g"
1

1
“_ oo 5
g tI?,(.) lt?.., (%)

4 It
gdzie 70y =D 75 i P =D D 7y
j=1 i=1 j=1
Zauwazmy, ze §;i* dany wzorem (4) i/lub (5) jest funkcja podzbioru wszystkich
testerow. Dla danego t; mamy ( ttl) podzbiorow testerow i stad liczba G¥ jest rowna 2¢ —

2, a z §; jest rowna 2¢ — 1. Otrzymujemy zatem 2° — 1 rankingéw dla linii. Algorytm
wyboru odpowiedniego rankingu zastosowany w niniejszej pracy nazwa¢ mozna metoda
mini-max. Zostal on dokladnie opisany w pracy Brzeskwiniewicza i Luczkiewicza (2005).

WYNIKI

Dla kazdego z czterech przeprowadzonych doswiadczen wykonano analiz¢ wariancji
dla masy nasion z ro$liny rzepaku jarego w pokoleniu F; mieszancow. Jedynie w DOSW4
nie bylo podstaw do odrzucenia hipotezy zerowej o braku réznic pomie¢dzy obiektami (tab.
1). W tabeli 2 przedstawiono wartosci $rednie dla masy nasion z rosliny rzepaku
z analizowanych dos$wiadczen. Wynika z nich, ze w poszczegdlnych doswiadczeniach
(z wyjatkiem DOSW4) najwyzsze wartosci $rednie otrzymano dla linii przy wykorzystaniu
tego samego testera. W przypadku DOSW1 byta to linia G43 ($rednie réwne 11,62 1 17,60
dla, odpowiednio, testerow G58 1 G61), a dla DOSW2 i DOSW3 byta to linia G61 (wyniki
przedstawiono w tabeli 2).
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Tabela 1
Srednie kwadraty z analizy wariancji dla masy nasion z rosliny mieszancow Fi rzepaku jarego ( wyniki
z czterech doswiadczen)
Mean squares from analysis of variance for seeds weight per plant in F1 spring oilseed rape hybrids
(four experiments data)

Zrbdto zmienosci Stopnie swobody ¢y 1 EXPER1[DOSW2 EXPER2DOSW3 EXPER3{DOSW4 EXPER4
Source of variation Degrees of freedom
Bloki 11 47,88 60,99 96,52 106,42
Blocks
Genotypy 11 74,36* 72,51%% 75,32%% 34,78
Genotypes
Bm(.i 73 37,82 26,12 23,52 23,90
Residual
* Istotne na poziomie 0,05; Significant at level 0.05
** Istotne na poziomie 0,01; Significant at level 0.01
Tabela 2

Srednie warto$ci masy nasion z rosliny (w gramach) dla mieszancéw F1 rzepaku jarego (w wyniki
z czterech doswiadczen)
Mean values for seed weight per plant (in grams) in F: spring oilseed rape hybrids (four experiments

data)

Lini Testery — Testers
L‘inn‘: DOSW1 EXPERI DOSW2 EXPER2 DOSW3 EXPER3 DOSW4 EXPER4

G58 | Gel G4 | G5l G32 | G43 Go4 |  GI19
G04 9,44 6,75 7,29 5,58 6,12 9,07
G19 11,40 9,83 13,06 9,04 7,48 12,89
G32 7,28 9,13 11,14 735 6,16 9,87
G43 11,62 17,60 7,07 10,33 8,68 13,93
G49 9,51 15,73 9,75 6,56 9,64 11,47
G51 10,89 14,45 6,82 10,68 7,51 10,62
G58 9,95 10,09 8,81 11,79 11,27 11,74
G61 17,08 14,57 10,64 17,74 725 13,33

Z tabeli 3 i 4 mozemy oceni¢ GCA" dla linii w podzbiorze testerow. W tabeli 3
przedstawiono wartosci uogolnionych GCA dla poszczegdlnych linii badanych w czterech
doswiadczeniach. Testerami najmniej rdéznicujacymi badane linie, pod wzglgdem
analizowanej cechy, byly G04 i G19 (DOSW4). Jest to wynik, ktorego nalezalo sig
spodziewa¢ w konteks$cie braku istotnych statystycznie réznic pomigdzy mieszancami w
do$wiadczeniu DOSW4 (tabela 1). Doswiadczenie DOSW2 charakteryzowato sie
najwigkszym zréznicowaniem g}*. Dlatego tez w dalszej czgsci pracy rozwazano, ktory z
dwu testerow uzytych do krzyzowan w DOSW2 bardziej réznicowat analizowane linie. W
tabeli 4 przedstawiono GCA" dla linii otrzymanych w DOSW2, gdzie §*(G49) i

G#(G51) wynosza, odpowiednio, g/ (G49)= 8+ Qgao +Siga0 181 (GSl)z 8 +qgsi 8651 -
Testerem najbardziej roznicujgcym linie w rozpatrywanych doswiadczeniach jest G49.
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Tabela 3

Zmodyfikowane efekty ogélnej zdolnosci kombinacyjnej (g}‘) dla masy nasion z roSliny rzepaku jarego

(wyniki z czterech do$wiadczen)

Effects of general combining abilities for seeds weight per spring rape plant after modification

(g})- Four experiments data

Au

g, DOSW1 EXPER1 ‘ DOSW2 EXPER2 | DOSW3 EXPER3 DOSW4 EXPER4

G04 -3,0414 -3,7807 -2,2667 X

G19 -0,5245 0,8372 0,3243 X

G32 -2,9308 -0,965 X -2,1105

G43 3,4743 -1,5087 X 1,1827

G49 1,4865 X -1,7096 0,4362

G51 1,536 X -1,1129 -1,0574

G58 X -0,1914 0,437 1,3821

G61 X 5,6085 43279 0,1669
max—min 6,5157 9,3892 6,5946 3,4926

Najbardziej interesujgcym, pod wzglegdem masy nasion z ro$liny, jest mieszaniec
bedacy wynikiem skrzyzowania linii G61 z testerem G49. Natomiast najmniej obiecujacy
jest G04xG51 (tab. 4). Wyniki uzyskane w doswiadczeniu 4 $wiadcza, iz zastosowane tam
testery nie roznicowaly badanych linii.

Tabela 4

Zmodyfikowane efekty ogélnej zdolnosci kombinacyjnej (g%*) dla poszczegolnych testerow w DOSW2

Modified effects of general combining abilities (g}") for each tester ( Exper2)

Testery — Testers

AU

9,(6) 9. (649) 9. (651)
G04 -2,9253 -4,6361
G19 2,8439 -1,1695
G32 0,9276 -2,8576
G43 -3,1394 0,122
G58 -0,2648 -0,118
G61 6,8636 4,3534

max—min 10,003 8,9895
DYSKUSIJA

Efekt heterozji w pokoleniu F; wystgpuje jedynie przy wlasciwym doborze
komponentow rodzicielskich, najczgsciej linii wsobnych, ktore otrzymuje si¢ poprzez linie
podwojonych haploidow lub na drodze chowu wsobnego. W wyniku takiego procesu
uzyskuje si¢ wysoce homozygotyczne linie. Ustalone linie o znanych warto$ciach
kombinacyjnych moga by¢ wykorzystywane przez wiele lat do produkcji mieszancow F;.
Podstawa doboru linii wsobnych do krzyzéwek heterozyjnych jest ocena efektow ogolnej
zdolnos$ci kombinacyjnej, a nastgpnie efektow swoistej zdolnosci kombinacyjnej. Efekty
GCA moéwig nam takze o stopniu dzialania efektow addytywnych w ksztaltowaniu intere-
sujacej hodowce cechy ilosciowej (najczesciej plonu). Istotnos¢ efektow addytywnych
wskazuje takze czy efektywnos¢ selekcji w populacjach mieszancowych wybranych linii

284



Jan Bocianowski ...

moze by¢ skuteczna. Wiasciwy dobor testerow w ocenie efektow ogolnej zdolnosci
kombinacyjnej ma kluczowe znaczenie w selekcji najlepszych linii rodzicielskich.

Przedstawione w pracy wyniki dotyczace oceny wplywu doboru testerow na oceng
efektow ogodlnej zdolnosci kombinacyjnej linii wsobnych rzepaku jarego traktowane sg
jako wstepne. Konieczna jest ich weryfikacja w do§wiadczeniach prowadzonych z wigksza
liczba linii i testerdw, w kolejnych latach i by¢ moze w réznych lokalizacjach.

WNIOSKI

1. Tester G49 zastosowany w doswiadczeniu DOSW2 w najwickszym stopniu réznicowat
linie wsobne rzepaku jarego pod wzgledem masy nasion z rosliny.

2. Metoda oceny przydatnosci testerow do testowania efektow GCA linii wsobnych
oparta na zmodyfikowanym efekcie ogolnej zdolnosci kombinacyjnej moze by¢
szczegolnie przydatna w sytuacji, kiedy przedmiotem zainteresowania jest cecha, pod
wzgledem ktorej zroznicowanie genetyczne powszechnie stosowanych testerow jest
niewielkie.
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Ocena zroznicowania genetycznego 1 zawartosci
neurotoksyny B-ODAP w wybranych gatunkach
z rodzaju Lathyrus

Estimation of genetic variability and of p-ODAP neurotoxin content in chosen
species of the genus Lathyrus

Celem pracy bylo zbadanie zrdznicowania genetycznego pomiedzy wybranymi gatunkami z
kolekcji rodzaju Lathyrus z wykorzystaniem polimorficznych losowo amplifikowanych fragmentow
DNA oraz ocena zawartosci kwasu B-N-oxalyl-L-a-B-diaminopropionowego (B-ODAP). Materiat do
badan stanowily rosliny reprezentujace cztery gatunki: L. sativus, L. cicera, L. tingitanus i L. gorgoni.
Przeprowadzono reakcje RAPD-PCR dla 28 dziesigcionukleotydowych starterow o losowej sekwencji,
otrzymujac polimorfizm na poziomie 97%. Obliczone wspolczynniki podobienstwa wg Nei’a
pomigdzy gatunkami przyjmowaty wartosci od 0,21 dla pary L. tingitanus - L. cicera do 0,53 dla
L. sativus - L. cicera. Najwyzsze podobienstwo wewnatrz gatunkéw obserwowano u roslin z gatunku
L. sativus (0,84), najmniejsze u L. tingitanus (0,38). Uzyskane wyniki przedstawiono w postaci
dendrogramu. Analiza zawartosci B-ODAP przeprowadzona zostata z wykorzystaniem specyficznej
reakcji z aldehydem o-ftalowym (OPT) i pomiaru absorbancji przy 425 nm. Najwyzsza zawartos¢
neurotoksyny w suchej masie nasion wykryto u L. tingitanus i L. gorgoni wynosita ona u obu tych
gatunkow ponad 1g/kg s.m. Ponad dwadzie$cia razy nizsza zawarto$¢ f-ODAP odnotowano u jednej z
form kolekcyjnych nalezacej do gatunku L. sativus.

Stowa kluczowe: Lathyrus, p-ODAP, podobienstwo genetyczne, RAPD

The aim of the study was to estimate of genetic variability among species chosen from the Lathyrus
collection with the use of polymorphic random amplified DNA fragments and to analyze f-N-oxalyl-
L-a-B-diaminopropionic acid content (3-ODAP) of seeds. Plants of four species: L. sativus, L. cicera,
L. tingitanus and L. gorgoni were evaluated. RAPD-PCR reaction for twenty-eight 10- nucleotide
primers (with random sequence) showed 97% polymorphism. Coefficients of genetic similarity,
calculated according to Nei’s method, ranged from 0.21 for a pair L. tingitanus - L. cicera to 0.53 for
L. sativus - L. cicera. The highest intraspecies similarity was observed for accessions of L. sativus
(0.84), and the lowest one for accessions of L. tingitanus (0.38). Content of f-ODAP neurotoxin was
analyzed with the use of specific reaction with o-phthalaldehyde (OPT) and absorbance measured at by
425 nm. The highest content of neurotoxin in dry matter of seeds (1g/kg d.m.) was found in L. tingitanus
and L. gorgoni. Comparatively, the content of neurotoxin recorded for seeds of one of the accessions
derived from L. sativus was 20- fold lower.
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WSTEP

Rodzaj Lathyrus nalezacy do rodziny Fabaceae obejmuje ponad 180 gatunkow,
zaré6wno jednorocznych jak i wieloletnich. W Polsce reprezentowany jest przez okoto 15 z
nich, a do bardziej znanych naleza: groszek pachnacy (Lathyrus odoratus L.), groszek
takowy (Lathyrus pratensis L.) i ledzwian le$ny (Lathyrus sylvestris L.). Jednak tylko dwa
gatunki majg znaczenie uzytkowe, jest to ledzwian siewny (L. sativus L.) uprawiany dla
nasion i paszy oraz wycofany w latach 60. lgdzwian afrykanski (L. tingitanus L.),
stosowany glownie jako roslina pastewna. Z innych gatunkéw waznych z punktu widzenia
upraw na swiecie wymieni¢ nalezy rowniez L. cicera, L. ochrus i L. sylvestris.

Gatunki z rodzaju Lathyrus, zwlaszcza ledzwian siewny, jest bardzo odporny na stres
suszy i moze by¢ z powodzeniem uprawiany na terenach o srednich rocznych opadach od
380 do 650 mm, a jednoczesnie bardzo dobrze znosi silne opady potaczone z czasowym
zalewaniem (Campbell 1 in., 1994). Bardzo dobrze rozwinig¢ty system korzeniowy
dochodzacy nawet do 1,5 m glebokosci (Dziamba, 1997) i wystepujaca u straczkowych
zdolno$¢ do wigzania azotu atmosferycznego umozliwia jego uprawe na glebach niskiej
klasy. Ledzwian charakteryzuje tez niska podatno$¢ na choroby i szkodniki (Dziamba,
1997). Z racji wyzej wymienionych zalet Lathyrus sativus uznany zostal za rosling
modelowa dla zréwnowazonego rolnictwa ( Vaz Patto i in., 2006).

Czynnikiem ograniczajgcym wprowadzenie ledzwianu do szerszej uprawy jest
zawarto$¢ zwiazkow antyzywieniowych, a w szczegolnosci kwasu B-N-oxalyl-L-a-B-
diaminopropionowego (-ODAP), ktéry znany jest ze swojego neurotoksycznego dziatania
na osrodkowy uktad nerwowy ludzi i zwierzat (Hanbury i in., 2000). Wiele krajéw nisko
rozwini¢tych, gdzie ledzwian jest spozywany bez wstepnej obrobki termicznej, zakazato
jego uprawy (Campbell i in., 1994). Dlugotrwala dieta zawierajagca 30-50% nasion
ledzwianu siewnego wywotuje zespo6t objawdw znany pod nazwa neurolatyryzmu (Spencer
i in., 1993; Studzinski i Grela, 1997) na ktoéry skltadajg si¢ takie dolegliwosci, jak:
sztywnos¢ miegsni szkieletowych konczyn dolnych, ogdlna stabo$¢ mig$niowa oraz
porazenia spastyczne migsni ndg (Spencer i in., 1986). Ostatnia opisana epidemia
latyryzmu miata miejsce w 1997 roku w Etiopii i dotkneta blisko 2000 Iudzi (Getahun i in.,
1999). Jest to choroba endemiczna ograniczajaca si¢ do rejonow, ktore uprawiajg ledzwian
na wigksza skale, a sg to: Indie, Bangladesz, Etiopia i Nepal (Hanbury i in., 2000). Prace
zmierzajace do obnizenia zawartosci f-ODAP prowadzone sa juz od wielu lat zarbwno
przy wykorzystaniu krzyzowan, jak i indukowanych mutacji (Briggs i in., 1983; Campbell
i Briggs, 1987; Roy i in., 1993; Addis i Narayan, 1994; Rybinski, 2003). Uzyskane tymi
drogami linie o obniZonej zawarto$ci neurotoksyny nie zawsze byly stabilne (Addis i
Narayan, 1994; Santha i Mehta, 2001). Zasadne s3, zatem dalsze prace zmierzajace do
catkowitego lub chociaz czgsciowego pozbawienia ledzwianu kwasu B-N-oxalyl-L-o-p-
diaminopropionowego.

Celem pracy bylo zbadanie zroéznicowania genetycznego wewnatrz i pomig¢dzy
wybranymi gatunkami z kolekcji rodzaju Lathyrus z wykorzystaniem polimorficznych
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losowo amplifikowanych fragmentow DNA (RAPD) oraz ocena zawartosci w nasionach
kwasu f—N-oxalyl-L-a-B-diaminopropionowego (f—ODAP).

MATERIAL I METODY

Materiat do badan (tab. 1) stanowity wyréwnane fentypowo rosliny uzyskane po trzech
cyklach rozmnozen szklarniowych, reprezentujace cztery gatunki z rodzaju Lathyrus:
L. sativus, L. cicera, L. tingitanus i L. gorgoni pochodzace z Polski, Grecji i1 Izraela (tab.
1). Dla kazdego gatunku badane byly po trzy akcesy a wyjatek stanowit L. gorgoni,
reprezentowany przez dwa akcesy. Do badan zbierano liscie z 5 ro$lin dla kazdego z
akcesow tworzac w ten sposdb probe zbiorcza.

Tabela 1
Material roslinny
Plant material
Gatunek Odmiana / numer akcesyjny Kraj pochodzenia Zr6dto nasion
Species Cultivars/ accession number Country of origin Source of seeds
. Derek Polska Nochowo
Lathyrus sativus Krab Poland
Mutant AR Lublin
LAT/206/79 Greci
Lathyrus cicera LAT/207/84 Grr:g: 2
LAT/208/79
Nieznany
LAT/109/74 Unknown
L Nieznany IPK Gatersleben,
Lathyrus tingitanus LAT/110/79 Unknown Niemey
LAT/140/75 Polska Germany
Poland
LAT/101 grr::iz
Lathyrus gorgoni
LAT/166 Izrael

Analize¢ polimorfizmu DNA prowadzono z uzyciem markerow RAPD. Potrzebny do
badan DNA izolowano z 15 dniowych siewek rosngcych w szklarni metodg CTAB (Murray
i Thompson, 1980, z modyfikacjami). Liscie rozkruszone w cieklym azocie ucierano z
buforem CTAB z dodatkiem 0,4% [-merkaptoetanolu i poddawano dziataniu RNazy A w
temperaturze 20°C przez 30 minut. Nastgpnie, dwukrotnie dodawano mieszaning
chloroform oktanol (24:1) po pierwszym podaniu probowki ogrzewano w 65°C przez 25
minut, po drugim podaniu wytrzasano i odwirowywano przez 10 minut w 11 tys. rpm. Z
fazy wodnej przez 12—-16 godzin wytragcano DNA przy uzyciu 95% etanolu o temperaturze
—20°C. DNA umieszczono nastgpnie na 10 minut w octanie sodu z 76% etanolem. Tak
przygotowane DNA rozpuszczono w buforze TE.

Reakcje RAPD-PCR przeprowadzano przy uzyciu 28 dziesigcionukleotydowych
starterow wedtug nastepujacego schematu: 94°C przez 3 min, 36°C przez 1 min, 72°C
przez 2 min, 40 cykli: 94°C — 50s, 36°C — 60s i 72°C — 120s, a nastgpnie 94°C przez 2
min, 36°C przez 1 min oraz 72°C przez 10 min. Produkty amplifikacji rozdzielano w 1,5%
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zelu agarozowym zawierajacym bromek etydyny w stezeniu 0,5 mg/L przy napigciu 110
V przez 100 minut. Obecno$¢ prazka oznaczono symbolem 1, a jego brak symbolem 0.
Wyniki analizowane byly przy uzyciu programu UVIMAP w funkcji Nei i Li (1979):
2N,
GS, = v
N, +N;

gdzie 2Nj; oznacza liczbg prazkow wystepujacych w obu genotypach, natomiast V; oraz
N; oznaczajg liczbe prazkow charakterystycznych dla danego genotypu. Wartos¢ GSj
oznacza indeks podobienstwa pomigdzy dwoma badanymi genotypami. Uzyskane wyniki
przedstawiono w formie dendrogramu.

Zawarto$¢ neurotoksyny B-ODAP okreslano wedlug metody opracowanej przez Rao
(1978), a zmodyfikowanej przez Briggs i wsp. (1983). Pot grama zmielonych nasion
bedacych mieszankg z pigciu roslin danej akcesji poddano homogenizacji i ekstrakcji w
60% etanolu przez 30 min i przefiltrowano. Ekstrakt podzielono na dwie proby, z ktorych
jedna hydrolizowano przez 30 minut z uzyciem 3N KOH w celu przeksztalcenia ODAP w
DAP (kwas diaminopropionowy). Do obu prob w celu wywotania reakcji barwnej dodano
odczynnik  OPT (aldehyd o-ftalowy, 95% etanol, merkaptoetanol, bufor
boranowopotasowy) i1 ogrzewano w tazni przez 2 godziny w temperaturze 40°C. Wartos¢
absorpcji mierzono na Spekolu 11 przy dlugosci fali 425 nm, pomiar powtarzano
trzykrotnie dla proby $lepej oraz proby badanej. Krzywa wzorcowa uzyskano z kolejnych
rozcienczen kwasu diaminopropionowego.

WYNIKI I DYSKUSJA

Badania dotyczace zroznicowania genetycznego pomigdzy czterema gatunkami
z rodzaju Lathyrus prowadzono z wykorzystaniem reakcji RAPD — PCR. W wyniku
uzycia 28 starterow uzyskano 257 prazkow, z ktorych 251 (97,6%) byto polimorficznych.
Srednia liczba produktéw amplifikaciji uzyskanych przy uzyciu kazdego startera wynosita
13, a $rednia liczba prazkéw polimorficznych 12,7. Podobny wynik uzyskat Chtourou-
Ghorbel i wsp. w 2002 (95,3%) a duzo nizszy polimorfizm (50%) wykazat Croft (1999).
Tak wysoki stopien polimorfizmu uzyskany w naszych badaniach byt efektem kierun-
kowego doboru starterow. Na rysunku 1 przedstawiono przykladowy obraz rozdziatu
zamplifikowanych fragmentow DNA dla startera TCCCGCCTAC.

Prazki gatunkowo specyficzne obserwowano u wszystkich gatunkéw jednak z rézng
czestoscia, tylko jeden taki marker wyrdzniono u L. cicera i L. tingitanus, trzy u L. dativus,
natomiast u L. gorgoni bylo ich az pigtnascie, co stanowi ponad 5,8%. Wysokie
podobienstwo genetyczne L. sativus i L. gorgoni pokrylo si¢ z najwyzsza liczba wspolnych
specyficznych dla tych gatunkow markerow: 7 co stanowi 2,7%. Wysokie podobienstwo
L. sativus 1 L. gorgoni przedstawil w swoich badaniach Croft i wsp. (1999).

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11
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Rys. 1 Wyniki rozdzialu fragmentéw RAPD u badanych gatunkéw z rodzaju Lathyrus dla startera
TCCCGCCTAC (M- marker wielko$ci, 1-3 - L. sativus, 4-6 - L. cicera, 7-9 - L. tingitanus, 10-11 - L. gorgoni)
Fig. 1. Results of RAPD analysis for cosen species of genus Lathyrus using primer TCCCGCCTAC (M-

DNA ladder, 1-3 - L. sativus, 4-6 - L. cicera, 7-9 - L. tingitanus, 10-11 - L. gorgoni)

Najwyzsze wspoOlczynniki podobienstwa wewnatrz gatunku obserwowane byly dla
ro$lin L. sativus (od 0,80 do 0,84), najnizsze (0,39-0,58) u L. tingitanus. Obliczone
wspotczynniki podobienstwa pomiedzy gatunkami przyjmowaty wartosci od 0,17 dla pary
L. tingitanus - L. gorgoni do 0,65 dla L. sativus - L. cicera. Wysokie podobienstwo
pomigdzy L. sativus i L. cicera opisat Chtourou-Ghorbel i wsp. (2002) a takze Belaid i wsp.
(2006). W tabeli 2 przedstawiono zakresy wspolczynnikow podobienstwa genetycznego
wewnatrz 1 pomiedzy badanymi gatunkami Lathyrus. Dendrogram obrazujacy
podobienstwo genetyczne badanych gatunkow przedstawiono na rysunku 2.

Tabela 2
Zakresy wspolczynnikéw podobienstwa genetycznego wewnatrz i miedzy badanymi gatunkami rodzaju
Lathyrus
Ranges of coefficients of genetic similarity for intra- and interspecies comparisons in genus Lathyrus
| L. sativus | L. cicera | L. tingitanus | L. gorgoni
L. sativus 0,80-0,84
L. cicera 0,40-0,65 0,45-0,71
L. tingitanus 0,22-0,38 0,21-0,44 0,39-0,58
L. gorgoni 0,39-0,45 0,41-0,53 0,17-0,45 0,76

Badania dotyczace zroznicowania genetycznego pomig¢dzy czterema gatunkami
Lathyrus prowadzono z wykorzystaniem techniki RAPD. Metoda ta wymaga przepro-
wadzania reakcji PCR, co réwnocze$nie pozwala na uzycie $ladowych ilosci DNA.
Z powodu zastosowania losowych dziesi¢cionukleotydowych sekwencji w starterach byto
mozliwe zbadanie praktycznie catego genomu. Technika RAPD zaliczana jest rowniez do
tanich 1 szybkich metod identyfikacji polimorfizmu genetycznego i znalazta szerokie
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zastosowanie zarOwno przy badaniu sprzezenia markerow z cechami uzytkowymi, takimi
jak odpornos¢ na patogeny, w badaniach ewolucyjnych, uzupetnianiu map genetycznych,
a w szczegolnosci do oceny podobienstwa i dystansu genetycznego. W prezentowanej
pracy wykorzystano markery RAPD do badania podobienstwa genetycznego zaréwno
wewnatrz gatunkow, jak 1 migdzy nimi.

10

I I 1
025 040 055 0.70 085

Rys. 2 Hierarchiczne grupowanie gatunkow z rodzaju Lathyrus na podstawie podobienstwa genetycznego
Fig. 2. Hierarchical grouping of species from genus Lathyrus on the basis of genetic similarity (1-3 -
L. sativus, 4-6 - L. cicera, 7-9 - L. tingitanus, 10-11 - L. gorgoni)

Pod wzglegdem zawartosci B-ODAP wyrdéznic mozna dwie grupy akcesow. Do
pierwszej z nich zaliczy¢ mozna L. sativus i L. cicera o niskiej $redniej zawartosci
B-ODAP wynoszacej 0,26 g/kg s.m., natomiast do drugiej L. tingitanus i L. gorgoni
o $rednich wartosciach wynoszacych 0,96 1 0,97 g/kg s.m. Zakres zmienno$ci zawartosci
B-ODAP miedzy akcesami w obrgbie L. sativus 1 L. cicera wynosit kolejno: od 0,05 do
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0,42 g/kg s.m.i0d 0,16 do 0,31 g/kg s.m., a dla L. tingitanus i L. gorgoni od 0,83 do 1,04
g/kg s.m. 1 od 0,83 do 1,10 g/kg s.m. Zawartos¢ w nasionach neurotoksyny B-ODAP w
odniesieniu do kazdego obiektu kolekcyjnego przedstawiono szczegdtowo na rysunku 3.

1,20

1,00

0,80

0,60

0,40 -

0,20 -

0,00 -

sativus1
sativus2
sativus3
ciceral
cicera?
cicera3
tingitanus1
tingitanus2
tingitanus3
gorgoni1
gorgoni2

Rys 3. Zawartos$¢ p-ODAP (g/kg s.m.) w nasionach badanych gatunkéw z rodzaju Lathyrus
Fig. 3. Content of B-ODAP (g/kg d.m.) in seeds of analyzed species of Lathyrus genus

W badaniach pod uwagg wzigto zawarto$¢ neurotoksyny B-ODAP jako kluczowego
zwigzku antyzywieniowego w rodzaju Lathyrus. Analizy z ostatnich lat wskazujg, iz
zawarto$¢ kwasu p-N-oxalyl-L-a-B-diaminopropionowego moze bardzo si¢ r6znic
zarowno pomie¢dzy gatunkami Lathyrus, jak i wewnatrz nich, a sam wplyw srodowiska nie
jest tak istotny jak genotyp (Hanbury i in., 1999). Badania Hussain i wsp. (1997) dowiodly,
ze stres suszy lub wysokiego zasolenia gleby moze wplywaé na wzrost zawartosci [3-
ODAP. Wedtug Hanbury (2000) nasiona L. sativus zawieraja wigkszg ilos¢ p-ODAP niz
L. cicera. W naszych badaniach $rednia zawarto$¢ neurotoksyn byla zblizona w obydwu
tych gatunkach, a zbyt mala liczba akceséw nie pozwala na potwierdzenie powyzszego
wniosku. Wyzsza zawarto$¢ f-ODAP w nasionach L. tingitanus i L. gorgoni w porownaniu
z L. sativus 1 L. cicera moze mie¢ zwigzek migdzy innymi ze znacznie nizszg popularnoscia
tych gatunkdéw w uprawie i mniej intensywnymi pracami prowadzonymi nad genetycznym
udoskonaleniem tych gatunkéw. Obecnie w wielu osrodkach naukowych prowadzone sa
intensywne prace nad uzyskaniem form lgdzwianu siewnego wolnych od neurotoksyn lub
przynajmniej o ich §ladowej zawartosciach w nasionach. Zagadnienie to jest o tyle ztozone,
ze wszystkie przeanalizowane dotad obiekty w $wiatowych zasobach genowych
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charakteryzowaly si¢ obecnoscig B-ODAP, aczkolwiek przy zréznicowanym, czesto
wysokim poziomie zawartosci. Analizujagc obiekty kolekcyjne ledzwianu siewnego
Campbell (1997), wykazal, iz zawartos¢ B-ODAP wynosita od 0,22 do 7,2 g/kg s.m., a 18
linii charakteryzowato si¢ zawartoscig ponizej 1 g/kg s.m., natomiast 24 linie powyzej 4
g/kg s.m. Stad uzyskanie rekombinantow pozbawionych neurotoksyn, czy o ich sladowej
zawarto$ci w nasionach jest bardzo utrudnione i tylko nieliczne prace wskazuja na taka
mozliwos¢ (Jeswani i in., 1970; Campbell, 1987; Mehra i in., 1995). Inni autorzy sugeruja
wykorzystanie zmienno$ci somoklonalnej (Roy i in., 1993; Santha i Mechta, 2001).
Bardziej efektywne wydaje si¢ wykorzystanie w tym celu metody indukowanych mutacji
(Waghmare 1 Mehra, 2000; Rybinski i Grela, 2007), a w dalszej perspektywie metod
inzynierii genetycznej (Vaz Patto i in., 2006).

WNIOSKI

1. Na postawie uzyskanych wspotczynnikow podobienstwa genetycznego mozna
wnioskowaé, iz poziom zrdéznicowania genetycznego badanych gatunkéw byt
niejednakowy.

2. Najmniejsze podobienstwo genetyczne wewnatrz gatunkéw obserwowano u
L. tingitanus, a najwigksze u L. sativus , natomiast migdzy gatunkami najmniejsze
podobienstwo genetyczne stwierdzono migdzy L. tingitanus i L.sativus.

3. Niska zawartos$cig p-ODAP charakteryzowaty si¢ materialy kolekcyjne L. sativus i L.
Cicera, a wyraznie wyzsza L. tingitanus 1 L. gorgoni.
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Analiza podobienstwa rodzin mieszancowych
truskawki powtarzajacej owocowanie
pod wzgledem wielkosci 1 jakosci plonu owocow

Analysis of the similarities between hybrid families of everbearing strawberry
in relation to fruit yield and quality

W pracy podjeto probe wyznaczenia zwigzkéw pomiedzy plonem owocoéw truskawki
powtarzajacej owocowanie i cechami jakosci owocow. Uzyte do analizy statystycznej dane (wyniki)
oceny polowej 1280 siewek, nalezacych do 32 rodzin mieszancowych pochodzily z Instytutu
Sadownictwa i Kwiaciarstwa w Skierniewicach. Zmienno$¢ obiektow badano z uzyciem analizy
sktadowych glownych, a nastgpnie zastosowano hierarchiczng analize¢ skupien metoda Warda do
wydzielania 3 grup jednorodnych.

Stowa kluczowe: hierarchiczna analiza skupien, analiza skladowych glownych, cechy jakosci
owocow, plon owocdw, truskawka powtarzajaca owocowanie

The paper describes the attempt made to determine the relationships between fruit yield and quality
of everbearing strawberry. The results of field evaluation of 1280 strawberry seedlings belonging to 32
hybrid families came from the Institute of Pomology and Floriculture in Skierniewice. Variability of
the experimental objects was evaluated using the principal components analysis. Afterwards, Ward’s
hierarchical clustering method was applied to distinguish homogeneous groups of objects.

Key words: hierarchical cluster analysis, principal components analysis, characteristics of fruit
quality, fruit yield, everbearing strawberry

WSTEP

Liczne prace majace na celu tworzenie nowych odmian truskawki skupiajg si¢ migdzy
innymi na wyodrebnieniu form rodzicielskich, w duzym stopniu zréznicowanych
genetycznie. Otrzymane w wyniku krzyzowania diallelicznego potomstwo stanowi bogaty
i bardzo zroéznicowany material genetyczny. Material ten poddawany jest kilkuletniej, w
warunkach polowych, ocenie cech o duzym znaczeniu gospodarczym (plon owocow i jego
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jakos$¢, a takze podatnos$¢ na choroby lisci). Czg$¢ z tych cech oceniana jest za pomoca
doktadnych pomiaréw (plon i §rednia masa owocow), cechy opisujace jakos¢ owocoOw oraz
podatnos¢ na choroby, z uwagi na duza czaso- i pracochtonno$¢ oraz wysokie koszty
doktadnych badan analitycznych, z reguly okreslane sa tylko bonitacyjnie. Analiza
potomstwa przy uzyciu réznych metod statystycznych pozwala na okreslenie m.in.
warto$ci hodowlanej uzytych do krzyzowan form rodzicielskich, zmienno$ci i
odziedziczalno$ci badanych cech uzytkowych, a takze okreslenia zwigzkow pomigdzy
tymi cechami. Znajomo$¢ tych parametrow statystycznych pozwala na zwigkszenie
efektywnosci prowadzonych prac hodowlanych. Problemem, ktory pojawia si¢ na etapie
analizy danych, jest dobor technik i metod statystycznych, ktére pozwolg na kompleksowe,
a zarazem jak najbardziej szczegolowe przedstawienie zwigzkéw pomigdzy badanymi
cechami. Pomocnymi tu sg metody statystyki wielowymiarowej, sa one wykorzystywane
coraz czgSciej i nie stanowig juz problemu obliczeniowego, dlatego tez chgtnie sa
stosowane do analizy danych fenotypowych z badan roslin rolniczych (Teklu i in., 2007;
Mguis i in., 2008) i sadowniczych (Gurrieri i in., 2001; Wu i in., 2003). Metody
wielowymiarowe sg takze stosowane do analiz zmienno$ci ro$lin na podstawie markerow
biochemicznych i molekularnych DNA (Bulinska-Radomska, 2000; Fuentes i in., 2008).

Celem badan byto zastosowanie analizy korelacji prostych oraz analizy skladowych
gtéwnych do charakterystyki zwigzkéw pomigdzy plonem owocoOw oraz cechami jego
jako$ci w zbiorze segregujacych rodzin pelnego rodzenstwa, stanowigcych rodziny
mieszancowe truskawki powtarzajacej owocowanie. Wydzielono takze i opisano grupy
rodzin mieszancowych wielocechowo jednorodnych, (o duzym podobienstwie wielo-
cechowym) za pomoca hierarchicznej analizy skupien.

MATERIAL I METODY

Materiatem badawczym byly siewki truskawki powtarzajacej owocowanie w pokoleniu
Fi, nalezace do 32 rodzin mieszancowych, uzyskanych z krzyzowan o$miu form
rodzicielskich, w niekompletnym uktadzie diallelicznym wedlug II metody Griffinga
(1956). W tym ukladzie krzyzowan wykonano krzyzowania wprost (26 kombinacji
krzyzowan) i wsobne (6 kombinacji krzyzowan) — (tab. 1). Do§wiadczenie polowe
zatozone zostalo w uktadzie losowanych blokow w 4 powtoérzeniach (poletkach) z 10
roslinami na kazdym poletku, na polu doswiadczalnym Sadu Pomologicznego Instytutu
Sadownictwa i Kwiaciarstwa w Skierniewicach. Ro$liny byly uprawiane zgodnie z
zaleceniami, powszechnie stosowanymi w nowoczesnej technologii uprawy odmian
powtarzajacych owocowanie. Zabezpieczono rosliny przed mrozem poprzez okrywanie
wlokning P-17 oraz usuwano rozwijajace si¢ wiosng kwiatostany tzw. pierwszego
owocowania, a pozostawiono je dla uzyskania owocowania letnio-jesiennego
kwiatostanow wyrastajacych po 1 czerwca. Takie zabiegi nie sg stosowane w tradycyjnej
uprawie polowe;j.
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Tabela 1
Uklad krzyzowan o$miu form rodzicielskich truskawki powtarzajacej owocowanie
The crossing design of eight parental forms of everbearing strawberry
?/irrril;at;la Ostara Selva Geneva M%rzi(sies Capitola Yolo Calypso giliﬂiet
Ostara — 1= 2 3 4 5 6 7
Selva 8 9 — 10 11 12 13
Geneva 14 15 16 17 18 19
Mara des Bois 20 21 22 23 24
Capitola 25 — 26 27
Yolo 28 29 30
Calypso 31 32

Red-gauntlet —
*Numery obiektoéw — rodzin mieszancoéw; Number of objects — hybryd families

Obserwacje roslin (siewek) badanych potomstw wykonano w drugim i trzecim roku po
posadzeniu (lata 1999-2000). Wykonano pomiary plonu handlowego owocow na roslinie
(g) oraz $redniej masy owocu (g), a takze ocen¢ bonitacyjng pigciu cech okreslajacych
jako$¢ owocodw: barwe skorki, barwe migzszu, polysk, jedrnosé oraz tatwosé oddzielania
kielicha od owocu, zwanej potocznie odszypulkowaniem (skala 0-5, gdzie 0 oznacza
bardzo niska warto$¢ badanej cechy, zas 5 okresla bardzo wysoka wartos¢ tej cechy).
Oceng indywidualng przeprowadzono dla 1280 siewek.

W celu okreslenia zwigzkow pomigdzy cechami w zbiorze obiektow (rodzin petnego

rodzenstwa) oraz do klasyfikacji tych obiektow na grupy jednorodne, uzyte zostaty
wielowymiarowe metody statystyczne. Analizy wykonano na $rednich z 40 roslin (4
poletka x 10 roslin) dla badanych cech, uzyskanych dla kazdej rodziny pelnego rodzenstwa
w drugim roku obserwacji (1999). Zastosowano analize sktadowych gléwnych (ang.
Principal Component Analysis, PCA) oraz analiz¢ skupien wedlug metody Warda. Te
metody pozwalajg na komplementarne opisanie zwigzkéw wielocechowych i przejrzysta
hierarchiczng klasyfikacje badanych obiektow. Wielowymiarowe metody sg
oprogramowane w wigkszosci programoéw statystycznych. W niniejszej pracy do analiz
wykorzystano pakiet statystyczny SPSS, ktory jest uniwersalnym narzgdziem stosowanym
w wielu réznych dziedzinach nauki (Gatnar, 1995; Anonim, 1999). Analiza sktadowych
gtéwnych shuzy do redukcji wymiardw przestrzeni opisujacej obiekty oraz do okreslenia
zwigzkow pomiedzy badanymi cechami. Metoda ta pozwala na redukcje liczby
obserwowanych p zmiennych X = [x; ... x, |, poprzez wyrazenie ich zmiennoS$ci za pomocg
sktadowych gtownych z;, ¥_ varx; = ¥1_ varz; = 4, + -+ Ap.
A+ + g
A1+t p
mozna zastgpi¢ zmienne X ... X, sktadowymi gtéwnymi z; ... zy, ktore wyjasniajg dx<100%
catkowitej zmienno$ci danych (Morrison, 1990; Sieczko i in., 2004).

Grupowanie obiektow w jednorodne grupy rozlaczne wykonano za pomoca
hierarchicznej analizy skupien z uzyciem metody Warda. Odleglos¢ d miedzy skupieniami
A oraz B traktowana jest jako kwadrat odlegtosci migdzy srodkami cigzkosci skupien a
obiektami poszczegolnych skupien. Wyznaczenie odleglosci pomigdzy obiektami odbylo

Jezeli dla pewnego k < p wskaznik &, = jest dostatecznie bliski jednosci, to
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si¢ przy uzyciu kwadratu odleglosci euklidesowej, gdzie odlegto$¢ miedzy obiektami x iy,
opisana jako suma kwadratéw réznic pomiedzy i-tymi cechami d(x,y) = Y;(x; — y;)?
(Ward, 1963).

WYNIKI I DYSKUSJA

Wykonano analiz¢ danych dla plonu handlowego z rosliny, $redniej masy jednego
owocu oraz zestawu cech okreslajacych jako$é owocow, ocenionych w skali bonitacyjne;j.
Aby okresli¢ site zwigzkow pomiedzy badanymi zmiennymi wykonano analiz¢ korelacji.
Tabela 2 przedstawia macierz wspotczynnikow korelacji pomi¢dzy badanymi cechami.
Plon handlowy jako jedyna cecha nie byt skorelowany istotnie z zadng pozostata badang
zmienng. Najsilniejszy zwigzek wystapit pomigdzy barwa skorki 1 migzszu. Odszyput-
kowanie, czyli tatwos$¢ oddzielania kielicha od owocu miata zwigzek ujemny z wigkszoscig
cech.

Tabela 2
Macierz wspélczynnikéw korelacji R pomiedzy cechami badanych obiektéw truskawki powtarzajacej
owocowanie
Matrix of correlation coefficients R between traits of everbearing strawberry

Intensywnos$é Srednia masa Plon Odszyputko- o
1 owocu . Jedrmosé i
potysku Averace handlowy wanie WOchw Barwa skorki
Intensity of rag Marketable Adherence owo Skin colour
lossiness welght yield (g/plant)|  of calyx Fruit firmness
g of 1 fruit (g)
Srednia masa 1 owocu 0.477%
Average weight of 1 fruit (g) i
Plon handlowy « %
Marketable yield (g/plant) 0,520 0,522
Odszyputkowanie %
Adherence of calyx -0,234 -0.441 0,087
JedmoS¢ owocow 0,382* 0,538* 0,202 -0,694*
Fruit firmness
Barwa skérki 20,125 0.372* 0,044 0411% 0.517*
Skin colour
Barwa miazszu 0,187 0,705% 0,258 -0,476* 0,661* 0,781%*

Flesh colour
*Istotnos¢ korelacji przy o = 0,05
*Signifficance of correlation at oo = 0.05

Analiza skladowych glownych pozwolita na wydzielenie dwoch pierwszych
sktadowych, ktore w sumie wyjasniaty 72,7% ogdlnej zmienno$ci badanych cech
(sktadowa 1 — 43,7%; sktadowa 2 — 29%) — (tab. 3). Redukcja siedmiu wymiaréow do
dwoch pozwala na wstepng analize zwigzkoéw badanych cech obiektow w przestrzeni
dwoch pierwszych sktadowych. Pierwsze sktadowe gldwne czesto sg nazywane ,,super
cechami” z powodu okreslenia duzej czes$ci zmiennosci i reprezentowania kilku cech. Na
rysunku 1 za pomocg ,,+” zaznaczone jest polozenie badanych cech w przestrzeni dwoch
pierwszych skladowych. Silny zwiazek z pierwsza sktadowa, ktora wyjasnia 43,7% ogolne;j
zmienno$ci maja takie cechy, jak: jedrnos¢, barwa migzszu, barwa skorki, srednia masa 1
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owocu (wykazujace zwigzek dodatni) i odszypultkowanie, ktére wykazuje zwigzek ujemny.
Z rysunku 1 mozna odczytaé, iz wraz ze wzrostem oceny jedrnosci, oraz intensywnosci
barwy maleje tatwo$¢ odszyputkowania. Silne dodatnie korelacje (fenotypowg i
genotypowa) pomiedzy jedrnoscia owocoéw a trudnoscig oddzielania od nich kielicha
stwierdzil w swoich badaniach Hortynski (1987). Biorac pod uwage, ze analizowang w tej
pracy cecha byla tatwos$¢ (a nie trudnos$¢) oddzielania kielicha od owocu, opisywane
ujemne korelacje tych dwoch cech sg zgodne z wynikami cytowanego autora. Ujemna
korelacja intensywnosci barwy owocow i tatwosci oddzielania kielicha od owocu byta
wczesniej obserwowana takze w innych badaniach jednego z autoréw (Masny, dane
niepublikowane). Znajomo$¢ zwigzkéw miedzy cechami jest bardzo istotna w
prowadzeniu prac hodowlanych, ktore staraja si¢ sprosta¢ wymaganiom klientow
dotyczacych truskawek deserowych, dostgpnych poza sezonem ich tradycyjnego
dojrzewania w gruncie. Z drugg sktadowa, ktéra wyjasnia 29% ogodlnej zmiennosci,
zwiazek ma potysk owocow, plon handlowy i $rednia masa 1 owocu. Hansche i wsp. (1968)
rowniez stwierdzili dos¢ silng korelacje genotypowa pomigdzy plonem owocdéw a ich
wielkosécig (wspotczynnik korelacji r wynosit 0,65-0,7), wskazujacg, ze pojedynki
odznaczajgce si¢ silng sklonno$cia do wytwarzania duzych jagdd posiadajg takze
genetyczng zdolno$¢ do obfitego plonowania.

Tabela 3

WartoSci wlasneii dla dwéch pierwszych skladowych gléwnych oraz wspélczynniki korelacji 7,
i

The eigenvalues 711- for the first two principal components and correlation coefficients 7, =
[

Cechy 2 Z;
Traits Vzx, "zx,
Intensywno$¢ potysku
Intensity of glossiness 0,072 0.853
Srednia masa 1 owocu
Average weight of 1 fruit (g) 0,595 0.641
Plon handlowy
Marketable yield (g/plant) 0,013 0,850
Odszyputkowanie
Adherence of calyx -0,756 -0,053
Jqdmosc OWOCOW 0.802 0298
Fruit firmness
Ba?wa skorki 0.847 0,153
Skin colour
Barwa miazszu
Flesh colour 0.877 0,225
Wartosm wiasne 4, 1,-3,06 22 =203
Eigenvalues
Procent wyjasnionej wielocechowej zmiennosci obiektow 5.7 29

The percentage of variation explained multivariate objects

Wraz z obserwacja cech plonu i jako$ci owocow badano takze wiele innych cech, ktore
w tej pracy nie byly analizowane. Cechg, ktéra wptywa na potysk jest plon handlowy, wiec
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jak mozna odczyta¢ z wykresu stanowi on jeden zestaw w drugiej sktadowej. Wczesniejsze
badania autorow pracy wskazuja rowniez na istotny zwigzek potysku owocow i chorob
grzybowych (bialej i czerwonej plamistosci oraz maczniaka prawdziwego). Podczas
interpretacji zwigzkow cech ze sktadowymi nalezy pamigtac o cz¢$ci wyrazanej przez nich
zmienno$ci. W badanym przypadku pierwsza sktadowa wyjasnia ponad dwukrotnie
wiekszg 0golng zmienno$¢ niz druga sktadowa, wigc i wptyw zwigzanych z nig cech jest

wigkszy.
L i 12 b
2.0 Fid = :
3 1
1 3 .".ﬂ ‘r
!\ & 10
\ 23 :
\\ A . J(
AT . 16 =
10 5 03' PolyEi =~ j';__ e
pas arlier . A
Lot = \\Préqn?.&awvth . <Srednia masa 1 owocu
s R 13 .
o ,, e O 24 Jedmnos~
) ! 2 5 P 17 o s s %
E I v , O BarwaMiazszu 5.
0.0 -
= 0 i o BErWESHETT e
- i Ods:_yrp-uﬂ:.oivmle ) 4 0 b %
- 1 [ it = A
n | 611 o' My ¥
1
: S @ !
! 7 ¥ !
i o e . 29 !
4.0+ I|. J’f \ ! ) i Jl
- \ i
- 27
- R AL S o
[y L {f
\.\ “ #
A" -
\ 14 -
-2 (= ) £
2,0 ¥ O L7
w ‘. - -
T T T T
20 A0 00 10 20
Skiadowa 1

Metoda Warda
= Zmienne
1

=

QO3

Rys. 1. Wykres pierwszych dwéch skladowych giéwnych dla badanych cech wraz z obiektami z
podzialem na 3 grupy przy uzyciu metody Warda
Fig. 1. The first two principal components for traits along with objects with distribution in 3 groups
according to Ward’s method

W dalszym etapie badan przeprowadzono hierarchiczng analiz¢ skupien metoda Warda
w celu podziatu 32 obiektéw na grupy jednorodne. Uzyskano dendrogram (rys. 2), ktory
przecigto w miejscu znacznego zwigkszenia si¢ wartoSci wigzania co pozwolito na
podzielenie obiektow na 3 grupy jednorodne. Podzial uzyskany nie jest podziatem opartym
na testowaniu statystycznym i nalezy go traktowac jako wstepny. Z podzialu mozna
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zauwazy¢, iz rodziny mieszancoéw uzyskane po skrzyzowaniu z rodzicem (odmiang) Ostara
tworza grupe jednorodng na bardzo niskim poziomie wigzania, ktory wigze si¢ z
odlegtosciami pomigdzy dang grupa obiektow. W takiej grupie jednorodnej znajdujg si¢
obiekty podobne do siebie pod wzgledem wszystkich badanych cech i majacych niska
warto$¢ odleglosci pomigdzy soba.

5
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Rys. 2. Dendrogram podzialu obiektéw z uzyciem metody Warda
Fig. 2. Dendrogram using Ward’s Method
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Na rysunku 3 przedstawiono w formie wykresu babelkowego przeskalowane odleglosci
kwadratu euklidesowego. Na przecigciu linii pomigdzy obiektami wystepuje koto
(,,babelek™), ktérego $rednica jest tym wicksza im wigksza jest warto$¢ odleglosci
pomiedzy obiektami. Na przekatnej, gdzie wystepuje porownanie obiektu z samym soba
brak jest znacznika, odleglo$¢ wiec wynosi 0. Kwadrat odlegtosci euklidesowej jest miarg
niepodobienstwa (odlegtosci), gdzie wraz ze wzrostem odlegtosci wielocechowej warto§¢
miary ros$nie. Odwrotna sytuacja miataby miejsce przy interpretacji z uzyciem miar
podobienstwa (bliskosci), gdzie wraz z oddalaniem si¢ obiektow w przestrzeni
wielocechowej warto§¢ miary by malala.

Kwadrat odlegtosci Euklidesowe;j
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Rys. 3. Warto$ci kwadratu odleglos$ci Euklidesowej pomiedzy 32 obiektami
Fig. 3. Values of squares of Euclides distances between the 32 objects

Na przedstawionym rysunku 3 mozna zauwazy¢ grupe jednorodna (1), ztozona z rodzin
polrodzenstw uzyskanych w wigkszosci po skrzyzowaniu z odmiang Ostara. Obiekty w tej
grupie, oznaczone numerami 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 30, wyr6zniaja si¢ niskimi odlegto$ciami,
czyli duzym podobienstwem pod wzgledem wielu cech jednocze$nie. W praktyce oznacza
to bliskie pokrewienstwo (podobienstwo fenotypowe) pomiedzy potomstwem nalezacym
do tych rodzin mieszancowych. Jesli porownamy wyzej wymienione obiekty z obiektami
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nalezacymi do 2 grupy (8, 9, 10, 12, 23), to zauwazymy pomig¢dzy tymi grupami duze
warto$ci odleglosci, oznaczajace znaczne roznice fenotypowe pod wzgledem badanych
cech (brak lub bardzo niewielkie podobienstwo fenotypowe obiektow, nalezacych do
odrebnych grup). W grupie 3 znalazly si¢ pozostate obiekty, bardziej zréznicowane pod
wzgledem fenotypowym, w porownaniu do obiektéw zaliczonych do grupy 11 2.

W tabeli 4 mozemy odczyta¢ $rednie wartosci badanych cech dla uzyskanych grup
jednorodnych. Sytuacja przedstawiona na rysunku 1 ma tu potwierdzenie stusznosci
podzialu wyrazonej za pomocg warto$ci srednich dla uzyskanych grup. Grupa 1, ktora lezy
po lewej stronie osi Y (rys. 1), charakteryzuje si¢ niskim wartosciami barwy skorki,
miazszu, jedrnosci, a zarazem wysokimi wartosciami dla tatwosci odszyputkowania.
Wartosci plonu dla grupy pierwszej sa zblizone do wartosci srednich. Grupa druga, ktora
lezy powyzej osi X (rys. 1), czyli w obszarze korelacji plonu z druga skladowa,
charakteryzuje si¢ najwyzszymi plonami owocow handlowych oraz najwyzsza masg
pojedynczego owocu.

Tabela 4
Wartosci Srednie badanych cech rodzin pelnego rodzenstwa truskawki dla uzyskanych grup
jednorodnych
Values of average variables for similar groups

Grupa ! ) 3 Srednia

Group Mean
Barwa miazszu 3,59 4,28 4,08 3,99
Flesh colour
Ba'rwa skorki 3,89 4,09 4,09 4,04
Skin colour
Pokyslf owocu 423 458 428 433
Glossiness
Srednia masa 1 owocu
Average weight of 1 fruit (g) 262 51 339 363
Plon zdrowych owocow
Vield of hoalth fruit 343,99 511,82 281,95 340,56
Jgdmosc owocu 3,70 442 434 420
Fruit firmness
Odszyputkowanie 4,15 3,62 3,53 3,70

Adherence of calyx

WNIOSKI

1. Zastosowana analiza sktadowych gtéwnych byta skuteczna przy wyodrebnianiu cech
zwigzanych znaczaco z dwiema pierwszymi sktadowymi gtownymi, wyjasniajagcymi
ponad 70% zmiennosci fenotypowej dla 7 badanych cech uzytkowych rodzin petnego
rodzenstwa truskawki powtarzajacej owocowanie; te cechy maja duzy udziat
w wielocechowym zréznicowaniu badanych obiektow.

2. Najwicgkszg silg dyskryminacyjng charakteryzowaly si¢ cechy zwigzane z pierwszg
sktadowg gtdéwna, ktora wyjasniata 43,7% ogolnej zmiennosci. Byly to: barwa skorki,
barwa migzszu, jedrnos¢ owocoéw i odszyputkowanie. Oznacza to, ze wymienione
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cechy sg istotnie skorelowane ze sktadowa. Z druga sktadowg zwigzane byty natomiast
plon handlowy i potysk owocdow, stanowigce cechy o mniejszej sile dyskryminacyjne;.

3. Rodziny mieszancow o dodatnich (ujemnych) wartosciach pierwszej sktadowe;j
gléwnej odznaczaly si¢ duza tatwoscig oddzielania kielicha od owocu, natomiast
plonowaly $rednio obficie, a ich owoce byly do$¢ drobne i jasnoczerwone. Rodziny
mieszancow, ktoére mialy silny zwigzek z drugg sktadows, charakteryzowaly sie
wyzszym plonem lecz stabsza oceng jako$ci owocow.

4. W hodowli praktycznej znajomos¢ silnych zwigzkow pomigdzy badanymi cechami ma
duzy wplyw na efektywno$s¢ prowadzonych prac hodowlanych. Hodowla
ukierunkowana na poprawienie jednej cechy jednoczesnie wptywa na poprawienie lub
pogorszenie innych cech w przypadku ich silnego skorelowania (np. poprawienie
jedrnosci owocoéw, zwigksza trudnos¢ oddzielania kielicha od owocu).

5. Zastosowana metoda podzialu 32 rodzin mieszancéw, przy uzyciu hierarchicznej
analizy skupien metoda Warda i kwadratem odleglosci euklidesowej, pozwolila na
wydzielenie 3 grup jednorodnych. Niektore z tych grup charakteryzowaly si¢ matymi
odlegltosciami wielocechowymi pomigdzy obiektami nalezagcymi do niej.

6. Komplementarno$¢ analizy sktadowych gltownych wraz z hierarchiczng analiza
skupien daje bardzo czytelny obraz zwigzkow przedstawionych obiektow ze
sktadowymi w przestrzeni zredukowanej do dwoch wymiarow.

7. Wynikajaca z powyzszych analiz znajomo$¢ oddalenia fenotypowego genotypow
uzywanych do prac hodowlanych pozwala na trafny wybdr form rodzicielskich do
krzyzowan, w celu otrzymania duzej zmienno$ci wsrdd potomstwa pod wzgledem
pozadanych cech i unikniecia efektow depresji wsobne;.
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