Acta Agrophysica, 2006, 8(2), 319-326

OCENA ZRE&ZNICOWANIA GENETYCZNEGO POLSKICH ODMIAN
OWSA (AVENA SATIVA L.)

Maria Chrzgstek, Edyta Paczos-Grzeda, Katarzyna Kruk

Instytut Genetyki i Hodowli Rgin, Akademia Rolnicza, ul. Akademicka 15, 20-95@blin
e-mail: edyta.paczos@ar.lublin.pl

Streszczenie. Wykonano ogearrdznicowania genetycznego 13 polskich odmian owsa
zwyczajnego Avena sativa L.) w oparciu o analizy cytologiczne i molekularoez pomiary wa
niejszych cech plonotworczych. Nie stwierdzonotisgoh r&nic pod wzgédemzywotndsci pytku,
ktora wahata siod 99,3% u odmiany Komes do 96,4% u German. Odpmiamity si¢ natomiast
istotnie pod wzgidem srednich wymiarow ziaren pytku. U odmiany Germareimione ksztatt
eliptyczny podczas gdy u odmian Géral i Komes iizone do okggtego. Stwierdzono istotne
réznice pomédzy odmianami pod wzegllem niektorych cech ifgiowych. Odmiany rénity sie
wysokacia roslin, wielkoscia i ksztaltem wiechy oragrednh ptodndcia ktoska i mas tysiaca
ziaren. Na podstawie markerdWAFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) okreslono
podobidistwo genetyczne odmian, ktére byto znacznieseg od obliczonego na podstawie rodo-
wodow. Uzyskane wyniki wskazyjze badane odmiany pomimo zmiesciowielu cech g do
siebie genetycznie bardzo podobne.

Stowa kluczowe Avena sativa L., ""AFLP, rodowodyzywotnas¢ pytku, cechy iléciowe

WSTEP

Owies zwyczajnyA. sativa L.) jest klasycznym przyktadem gatunku uprawne-
go o bardzo wskiej puli genéw. Zakzeniem wielu prac badawczych i programéw
hodowlanych jest poszerzenie jego zmidiahgenetycznej poprzez wprowadzenie
pozadanych genéw z pokrewnych gatunkéw dzikich [4]. Kluczgmnuzyskania
wartasciowych mieszacow jest odpowiedni dobor komponentéw rodzicielskich
krzyzowania. Przyjmuje gj ze im wigkszy jest dystans genetyczny peday krzy-
zowanymi komponentami tym wlsze jest prawdopodolistwo uzyskania warto-
sciowych mieszacéw. W ocenie genotypéw naie uwzgkdni¢ nie tylko cechy
morfologiczne rélin, ale réwnie stabilng¢ cytogenetyczam i zréznicowanie
molekularne analizowanych form.
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Celem pracy byta ocena zricowania genetycznego niektérych polskich
odmian owsa zwyczajnegéd\ena sativa L.) przeznaczonych na formy mateczne
w krzyzowaniach mgdzygatunkowych.

MATERIAL | METODY

Przedmiotem pracy byto 13 polskich odmian owsana sativa L.: Boryna,
Borys, Dragon, Dukat, Farys, German, Goéral, Karalmié€s, Kwant, Santor, Staw-
ko, Skrzat. Wszystkie odmiany wysiano punktowo wstawie 10 x 20 cm w Go-
spodarstwie Déwiadczalnym Akademii Rolniczej w Czestawicach ki¢daowa.
Doswiadczenie zalmno metod blokéw losowanych w trzech powtérzeniach.

W fazie kwitnienia z 5 rdin kazdej odmiany utrwalano w roztworze Car-
noy'a dojrzate pylniki do badaniaywotndsci i wymiaréw ziaren pytku. Wyko-
nywano preparaty rozmazowe w kropli 2% acetokarminu. Analizy patpa
dokonywano pod mikroskopeswietinym przy powgkszeniu 16x20. Z kalej
odmiany analizowano okoto 3000 ziaren pytiiywotncs¢ pytku okreélano na
podstawie stopnia wypetnienia ziaren cytoplaz&iarna pytku, w ktérych cyto-
plazma stanowita od 75 do 100% gbici, traktowano jako pytekywotny. Dla
kazdej odmiany okréono sredni dtugas¢ i szeroka¢ ziarn pytku. Pomiary wy-
konywano pod mikroskopem przy pakszeniu 10 x 40 za pomgokularu z
podziatky i mikrometru przedmiotowego.

W fazie petlnej dojrzakzi poddano ocenie laboratoryjnej 30 pojedynkéw
z kazdej odmiany. Analizowano nagujace cechy: wysok& roslin (cm), diugdé
wiechy gtownej (cm), liczba kloskéw i ziarniakdwwiesze gtébwnej, masa ziarnia-
kéw z wiechy (g), ptodni kloska (liczba ziarniakéw przypadea na jeden kiosek
w wiesze gtéwnej), masa tysia ziarniakow (g). Wyniki oszacowano statystycznie
przy pomocy programu opracowanego przém@ek Informatyki Akademii Rolni-
czej w Lublinie. Zastosowano test F-Snedecoracelw stwierdzenia istotdoi roz-
nic pomedzy obiektami wykorzystano przedziaty ugnbTukey'a.

Do charakterystyki odmian wykorzystano réwnmetod analizy polimorfi-
zmu DNA —"'AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism). DNA izolo-
wano z koleoptyli kilkudniowych siewek metpililligana [7]. Analiz "*"AFLP
wykonano zgodnie z metodyR yrki i in. [12]. Do analiz wykorzystano 10 starte-
row specyficznych: Pst1-Pst10. Na podstawie markéf6&FLP, zgodnie z for-
muta Dice [9], okr&lono podobiéstwo genetyczne Skifnilarity index) pomie-
dzy parami wszystkich badanych odmian. Uzyskane wyniki poréwnano z podo-
bienstwem okrélonym w oparciu o rodowody 10 sggdd 13 badanych odmian.
Rodowody odmian postyty do obliczenia wspétczynnikéw rodzicielstwa — COP
(coefficient of parentage) metody Murphy i in. [8]. Na podstawie matrycy Sl oraz
COP skonstruowano dwa dendrogramy wykorzystajetod UPGMA (unweighted
pair group method with arithmetic average) stosugc program NTSYS-pc 2.10q [11].
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WYNIKI BADA N

Okreslenie zywotnasci i wielkosci ziaren pytku pozwala wnioskowa ptod-
nosci raslin, a take dostarcza informacji na temat przyczyn powstawaniaki fun
cjonowania niezredukowanych gametskich wystpujacych u niektérych ga-
tunkow owsa [3]. Zjawisko to ma dywptyw na efektywné krzyzowania.

Analizowane odmiany owsa niezrty sie istotnie pod wzgldem zywotnaici
pytku. Najwicej pytku wypetnionego catkowicie cytoplazrmanotowano w odmia-
nie Komes (99,26%) a najmniej w odmianie Germar3@) (tab. 1).

Tabela 1.Analizazywotndsci i wymiardw ziarn pytku wybranych odmian ows&/éna sativa L.)
Table 1. Analysis of viability and size of pollen grainssnme oatAvena sativa L.) varieties

% pytku

0, z . 2 .
catkowicie /o’pylku Srednia Srednia
czesciowo % pytku . .
wypet- . dhugasé szerokdé
. wypetnionego pustego . .
. nionego cy- ziarn pytku  ziarn pytku
Odmiana cytoplazm, % of pollen .
. toplazmy . Mean length Mean width
Variety % of pollen grainsnot
% of pollen : - . of pollen of pollen
- grainspartly filled with . .
grains fully ' : grains grains
' . filled with cytoplasm
filled with cvioplasm (um) (um)
cytoplasm ytop
Boryna 98,54 0,53 0,93 44,03 36,76
Borys 98,82 0,28 0,90 42,95 37,15
Dragon 98,58 0,64 0,78 43,21 38,86
Dukat 96,96 0,78 2,26 41,16 36,10
Farys 98,54 0,48 0,98 42,65 37,69
German 96,35 2,50 1,15 44,90 36,01
Goral 99,15 0,26 0,59 43,25 39,50
Karol 98,32 0,16 1,52 42,60 36,35
Komes 99,26 0,16 0,58 42,45 38,70
Kwant 97,44 1,38 1,18 43,72 36,22
Santor 98,89 0,03 1,08 43,78 39,88
Stawko 98,79 0,42 0,79 41,83 34,87
Skrzat 97,69 0,91 1,40 47,26 39,83
Srednia
98,26 0,64 1,10 43,37 37,58
Mean
NIRo 05 2.97 1,70 - 2,70 2,96

LSDo.0s
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Stwierdzono natomiast istotneznice dotycace wymiardw ziaren pytku. Naj-
diuzsze ziarna pylku wytwarzata odmiana Skrzat (426 a najkrotsze odmiana
Dukat (41,16um). Szeroké¢ ziaren pytku wahata siod 34,87um (Stawko) do
39,88um (Santor). Najbardziej eliptyczny ksztait ziargtkp obserwowano w od-
mianie German a najbardziej ety w odmianach Géral i Komes.

Przy doborze komponentow do k#pyvania istotnym kryterium jest wagto
wazniejszych cech plonotworczych. Jedn nich jest wysokd roslin. Srednia wy-
soka¢ raslin badanych odmian zawieralg sv przedziale 90-111,1 cm (tab. 2).

Tabela 2.Analiza wartdci rednich cech iléciowych wybranych odmian owsAvena sativa L.)
Table 2. Analysis of mean values of quantitative traits elested oatAvena sativa L.) varieties

. . Masa
. . Liczba Liczba L Masa
Wysokas¢ Dlugosé . o ziarniakOw . .
e ) kloskow  ziarniakow . Plodnag¢  tysiaca
. roslin wiechy : . z wiechy T
Odmiana ; zwiechy  z wiechy . ktoska ziarniakow
. Plant  Panicle Weight of -
Variety . Number of Number of Spikelet 1000 ker-
height  length . kernels per ., .
spikelets per kernels per . fertility nels weight
(cm) (cm) - . panicle
panicle panicle @ (9)

Boryna 102,90 20,00 55,90 103,20 3,37 1,85 32,76
Borys 109,00 19,40 61,60 111,50 3,45 1,82 31,18
Dragon 108,10 20,30 57,40 110,80 3,77 1,93 34,53
Dukat 106,60 21,50 63,70 120,70 3,85 1,90 3191
Farys 96,00 17,80 48,60 91,70 2,85 1,86 31,11
German 99,60 21,40 53,10 98,50 3,38 1,83 34,38
Goral 93,10 18,50 65,40 98,10 3,03 1,82 30,90
Karol 99,40 18,70 65,40 110,30 3,55 1,69 32,27
Komes 94,40 19,80 44,20 90,70 2,77 2,05 30,65
Kwant 111,10 21,00 62,50 118,40 4,27 1,90 39,10
Santor 96,00 18,00 50,90 103,90 3,20 2,05 31,00
Stawko 104,90 21,50 45,40 90,20 3,60 1,98 39,91
Skrzat 90,00 18,90 45,40 88,10 2,71 1,95 30,86
Sredni

ednid 10090 1970 5530 102,70 3,37 18 3312
Mean
NIRo,05

' 4,90 1,50 20,70 21,60 0,75 0,20 11,49

LSDoos
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Istotne ré@nice pomédzy odmianami stwarzajmaozliwosé selekcji korzyst-
nych genotypéw przydatnych w hodowli odmian odpornych na wyleganie. Jed-
nym z kierunkbw nowoczesnej hodowli owsa jest skréceuigbta poprzez
wprowadzenie do odmiany uprawnej genow kartow@tf6]. Z wysokdcia ro-
$lin skorelowana jest dtugé wiechy [5]. Spérdd testowanych odmian najdtu
sz3 wiechs charakteryzowata siodmiana Stawko (21,5 cm) a najkrétsmimiana
Farys (17,8 cm)Srednia liczba kloskéw w wiesze gtéwnej badanych odmian
wahata si od 44,2 do 65,4.

Odmiany rénity si¢ pod wzgédem plonu ziarniakbw z wiechy gtowne;.
W wielu przypadkach byly to idice istotne statystycznie. Napksz liczbe
i mag; ziarniakéw zanotowano dla odmian Dukat i Kwant (tabSBdnia ptod-
nos¢ kloska dla wszystkich analizowanych odmian wynosita 1,89. &tapiwie-
loma odmianami wysgpity istotne ré@nice. Najbardziej rinity si¢ od siebie od-
miany Karol (1,69) i Santor (2,05) (tab. 2).

Stwierdzono istotne hice pomédzy badanymi odmianami pod wzdem
masy tysica ziarniakow (tab. 2). Najwgz MTZ zanotowano dla odmiany
Stawko (39,91 g), a najisz dla Komes (30,65 g).

Okreslenie polimorfizmu DNA pozwala bezp@dnio wnioskowé o zr&ni-
cowaniu materiatu genetycznego analizowanych form.

Wyniki analizy polimorfizmu DNA **"AFLP wskazuj na stosunkowo cie
podobigistwo genetyczne badanych odmian. $@o 10 testowanych specyficz-
nych starterow 9 amplifikowato produkty polimorficzne. W sumie kagse 50
polimorficznych fragmentéw DNA, od 2 do 11 na starteednio 5,6). Podobie
stwo genetyczne okfne na podstawie markerow molekularnych wyniosto
srednio 0,692 i wahato siod 0,381 pomidzy odmianami Komes i Borys do
0,869 pomidzy cv. Kwant i cv. Farys. Waé podobigstwa obliczonego na
podstawie rodowodow byta znaczniessa i wynositasrednio 0,097, najwisz
wartas¢ przyjmujc dla odmian Kwant i Boryna (0,625). Wspotczynnik korelaciji
pomigdzy matrycami podobfsstwa miat warté¢ 0,186 i byt statystycznie nie-
istotny. Dendrogramy uzyskane w oparciu o rodowody (rys. 1) oraz rgarke
PSUAFLP (rys. 2) w diym stopniu rénity si¢ topologicznie. Wielu autoréw uwa-
za, ze markery molekularne, za pomaoktorych oceniana jest zmienitogene-
tyczna na poziomie DNA, lepiej odzwierciedlajzeczywiste zrénicowanie
obiektow anteli dane rodowodowe [2,10]. Almanza-Pinzén i in. [1] stwierdzili,
ze wspotczynniki rodzicielstwa, szacowane w oparciu o informagjechodze-
niu, mog réwniez wtasciwie okrela¢ podobigéstwo genetyczne, ale dane te mu-
sz by¢ rozbudowane i kompletne.
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Rys. 1.Dendrogram 13 odmian owsa uzyskany mgidBGMA w oparciu o rodowody
Fig. 1. Dendrogram of 13 oat varieties generated by UPGithod based on pedigree
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Rys. 2.Dendrogram 13 odmian owsa uzyskany meidBGMA w oparciu o markery*"AFLP
Fig. 2. Dendrogram of 13 oat varieties generated by UPGivethod based dii'AFLP markers
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WNIOSKI

1. Analizowane polskie odmiany owsa pomimanit dotycacych zywot-

nosci pytku i niektérych cech iliciowych charakteryzuajsie duzym podobi@-
stwem genetycznym.

2. Analiza rodowodéw odmian wskazuje nacksize zrénicowanie gene-

tyczne nk analiza polimorfizmu DNA.

3. W hodowli nowych odmian wskazane jest poszerzenie zmiengene-

tycznej poprzez wprowadzenie korzystnych genéwday innymi z gatunkow
dzikich.

10.

11.

12.
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GENETIC DIVERSITY OF POLISH OAT VARIETIESAVENA SATIVA L))
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Abstract. Genetic diversity of 13 polish oat vdgstwas evaluated using cytogenetic and
molecular analysis as well as measurement of sdgeid traits. No significant differences were
observed in regard to pollen viability which osai#d from 99.3% for cv. Komes to 96.4% for
German. However, significant differences referredpbllen grain size. The German variety had
elliptic grain, when pollen grains of the Goral éfoimes varieties were almost round. Analysed oat
varieties differed also significantly in regard¢ome quantitative traits. Differences affected heig
of plants, size and shape of panicle, mean spiketglity, and 1000 kernels weight. Genetic simi-
larity of varieties was estimated on the basiS*FLP markers and analysis of pedigree. The first
method points to higher genetic similarity. Theutessgive information indicating that, in spite of
many differences, the tested varieties are geriigtioery similar.

Keywords:Avena sativa L., ""AFLP, pedigree, pollen viability, quantitative tsai



