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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%.
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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.

213



Pawel Milczarski

; [Y7AY

i
I

€2
01 24d¥X
1Z 24w
saedy
9g5isdy
[ITEN
gy
G1 LHellX
£INIX
9F LI
91" 24dUX
L
LpaisaxX
L1 LYY
LY
LAY
6zhisdx
ggrsdx
danx
.24V
LI
FLIddEX
7 huy"e
£oLIsdx
qLgeHs
£Rd
71X
J0ps(
G pisdx
B LAY

04GI50X.
greisdx
[P

£95isdy

PR

TS

|
—

Y49

69V
9JHAYX

AV

¥ 9NIX
gogsdx
8bLasdx

qogs by
P

04 QHIYX -
§INIX
ZONSHY
porsdy
5183
giumX
135X
L GHAYX
G0z Kdx
1ggemy

2 gowsdx
FOHAYX

I -y

£27 I
cns I

944X
059 T08BSISK

sty

FEO3AX

1 BoLsdY
Fralre
Z9WIX

Lxlchis

HAT-ELEY

~J

apix
BFSX
oL sdx
wesdyx
pluy™e
ZEHEYX
[
150K
Ly

grady

a8

£ BASX
SEHIYX
480

oz mdx
880y
Jgsdx
85HTX
Bs
HTHIX LT
4 SWIX
pegsdx
LZEREX
#hiex
5V
ESHIX
FENIX
LGRITX
agnx

ZeLmdx
FOUIYX

ETIYX

T

/2SI

Iyd

FEHYX

§TEWIX
SENIX
E8EEINX 04 EAIYX
EENIX
[

LE¥dVX
FeUdYX
ZENAX
04 ENIX
9611 80X
Z2ENIX
FENIX
SosEdx

iE
o e
197 —— s

SEYdPX

LA 5

FTddvx

Fepist
Z'50808X
9TWIK

§ G084
FZHaX
opgisdy
266/58%
64 THIX
1eisd
74 2HdvX
Logisdx
iey
20150 6 THYX

0} 23X 006X

£
T
gogsa
QLEHX

£2UdX

052

244

24

g

154

062

06

[:1]

1241

09L

0gL

orl

ogl

074

b

064

06

68

04

2]

:4

£

6

23

Sci

flagowego, wysoko$

iScia

1

roslin i wspolczynnika wylegania uzyta. Boldem zaznaczono markery najblizej sprzezone z QTL
Fig. 1. Identification and localization of QTLs for length and thickness of the secondo internode, plant
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Rys. 1. Identyfikacja i lokalizacja chromosomowa QTL grubo

height and lodging coefficient in rye. Markers linked to QTL are in bold
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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.

LITERATURA

Bednarek P. T., Masoj¢ P., Lewandowska R., Myskoéw B. 2003. Saturating rye genetic map with amplified
fragment length polymorphism (AFLP) and random amplified polymorphic DNA (RAPD) markers. J.
Appl. Genet. 44 (1): 21 — 33.

Borner A., Korzun V., Voylokov A.V., Weber W. E. 1999. Detection of quantitative trait loci on chromosome
5R of rye (Secale cereale L.). Theor. Appl. Genet. 98: 1087 — 1090.

Borner A., Korzun V., Voylokov A. V., Worland A. J., Weber W. E. 2000. Genetic mapping of quantitative
trait loci in rye (Secale cereale L.) Euphytica 116: 203 — 209.

Keller M., Karutz Ch., Schmid J. E., Stamp P., Winzeler M., Keller B., Messmer M. M. 1999. Quantitative
trait loci for lodging resistance in a segregating wheat x spelt population Theor. Appl. Genet. 98: 1171 —
1182.

Kelbert A. J., Spaner D., Briggs K. G. & King J. R. 2004. The association of culm anatomy with lodging
susceptibility in modern spring wheat genotypes. Euphytica 136: 211 — 221.

Milczarski P., Masoj¢ P. 2003. Interval mapping of genes controlling growth of rye plants. Plant Breed. Seed
Sci. 48: 135 —142.

Pinthus, M. J. 1973. Lodging in wheat, barley, and oats: The phenomenon, its causes, and preventative
measures. Adv Agron 25: 210 — 256.

Verma V., Worland A. J., Sayers E. J., Fish L., Caligari P. D. S., Snape J. W. 2005. Identification and
characterization of quantitative trait loci related to lodging resistance and associated traits in bread wheat.
Plant Breeding 124. 234 — 241.

Wang S. C, Basten C. J, Zeng Z. B. 2006. Windows QTL Cartographer 2.5, Department of Statistics, North
Carolina State University, Relaigh, NC http://statgen.ncsu.edu/qtlcart/ WQTLCart.htm).

216


http://statgen.ncsu.edu/qtlcart/WQTLCart.htm

