FOLIA POMERANAE UNIVERSITATIS TECHNOLOGIAE STETINENSIS
Folia Pomer. Univ. Technol. Stetin., Agric., Aliment., Pisc., Zootech. 2014, 310(30), 75-84

Edyta Matgorzata PACZOS-GRZEDA, Piotr Tomasz BEDNAREK', Aneta KOROLUK

ZASTOSOWANIE MARKEROW silicoDArT DO OCENY POLIMORFIZMU
MIEDZYODMIANOWEGO AVENA SATIVA L.

AVENA SATIVA L. INTERCULTIVAR POLYMORPHISM ASSESSMENT
USING silicoDArT MARKERS

Instytut Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin, Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie
1Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin, Radzikéw

Abstract. Avena sativa is an important breeding species in Poland which is due to the presence
of proteins, soluble fibers, fat, minerals and vitamins. Nevertheless, the development of
breeding programs of Avena is limited to low within species genetic variability. Thus, marker
technologies capable of identification of many polymorphic markers is required to ensure further
breeding progress. The current study was devoted to the exploitation of the silicoDArT markers,
based on new generation sequencing approach, for the differentiation of a number of Avena
sativa lines from Polish breeding companies. More than 8000 polymorphic markers were
identified that differentiated the analyzed materials according to their origin. Cluster analysis
and PCoA demonstrated distinctiveness of the materials from breeding companies, especially
from Plant Breeding Strzelce. It is being suggested that crossing cultivars originated from
different breeding programs should support progress in this species.
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WSTEP

Owies zwyczajny (Avena sativa L.) nalezy do rodzaju Avena L., rodziny Poaceae Barnh
(Frey i Rutkowski 2002). Hodowle owsa w Polsce rozpoczeto pod koniec XIX w. Znaczenie
gospodarcze tego gatunku w uprawie, zwigzane z duzym pogtowiem koni, byto woéwczas
bardzo istotne (Budzynski i Szemplinski 2003, Spiss 2003). Na przestrzeni ostatnich
kilkudziesieciu lat obserwowano stopniowy spadek produkcji owsa w Polsce, co byto
wynikiem oddziatywania wielu czynnikéw agrotechnicznych i ekonomicznych. Od kilku lat
powierzchnia uprawy i produkcji tego zboza stabilizuje sie; w 2000 r. wynosita 566 tys. ha,
w 2005 r. — 539 tys. ha, w 2010 r. — 577 tys. ha a w 2011 r. — 546 tys. ha. Polska zajmuje
czwarte miejsce na swiecie pod wzgledem powierzchni zasiewow owsa, za Rosjg, Kanadag
i USA (FAOSTAT... 2013). Z uwagi na wiasciwosci odzywcze znaczenie owsa w zywieniu
cztowieka stale rosdnie. Dobrej jakosci biatko, wysoka zawartos¢ rozpuszczalnego btonnika,
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ttuszczu, soli mineralnych i witamin powoduje wszechstronne wykorzystanie tego zboza
(Gasiorowski 1995). Wazne jest wiec, aby uwzgledni¢ mozliwosci biologii molekularnej we
wspomaganiu programow hodowlanych dotyczacych tego gatunku.

Techniki molekularnej analizy DNA umozliwiajg identyfikacje i lokalizacje polimorfizméw
réznicujgcych poszczegdlne osobniki. Mutacje punktowe, insercje lub delecje powodujg
zmiany sekwencji DNA i w efekcie mogg powodowaC powstawanie nowych wariantow
allelicznych genow. Za pomocg markerow molekularnych mozna ocenia¢ zroznicowanie
genetyczne, a takze identyfikowa¢ odmiany i materiaty hodowlane. Niewielkie zréznicowanie
genetyczne owsa zwyczajnego (Paczos-Grzeda 2004) wymusza stosowanie w przypadku
tego gatunku systemdéw markerowych identyfikujgcych wysoki poziom polimorfizmu na jak
najwiekszym obszarze genomu. Technologia o wysokiej rozdzielczosci, umozliwiajgca
prowadzenie catlogenomowych analiz, jest DArT (Diversity Arrays Technology) — Jaccoud
i in. (2001). Technologia DArT, w zaleznosci od analizowanego materiatu, prowadzi do
uzyskania jednorazowo od kilkuset do kilku tysiecy markerow molekularnych o charakterze
dominujgcym. Detekcja polimorfizmow opiera sie na procesie hybrydyzacji tzw. reprezentaciji
genomowej z sondami nadrukowanymi na ptytki mikromacierzowe. Procedura DArT oraz
odczyt i interpretacja wynikéw sg bardzo zautomatyzowane. Markery DArT zaliczane sg do
grupy markeréw losowych, poniewaz ich identyfikacja nie wymaga znajomosci sekwenc;ji
nukleotydowej DNA.

Obecnie coraz powszechniejsze sg technologie nowej generacji, ktére pozwalajg
na znacznie szybsze przeprowadzenie procesu genotypowania z wykorzystaniem
sekwencjonowania. Modyfikacjg metody DArT jest DArTseq. Polega ona na zastgpieniu etapu
hybrydyzacji na mikromacierzach sekwencjonowaniem nastepnej generacji w systemie
llluminy (Kilian i Graner 2012). W efekcie analiz uzyskuje sie kilkakrotnie wiecej markerow
polimorficznych — zaréwno dominujgcych — silicoDArT, jak i kodominujgcych — SNP.

Celem pracy byto okreslenie mozliwosci wykorzystania markeréw silicoDArT do oceny
polimorfizmu miedzyodmianowego Avena sativa L.

MATERIAL | METODY

Przedmiotem badan byto 16 polskich odmian i jedna linia hodowlana owsa zwyczajnego
(Avena sativa L.), ktére pochodzity ze spétek hodowlanych: DANKO Hodowla Roslin Sp. z o.0.
z/s w Choryni, Hodowla Roslin Strzelce Sp. z 0.0., Matopolska Hodowla Roslin HBP Sp. z o0.0.
w Polanowicach oraz ze stacji hodowlanej SH Rogaczewo, ktdra obecnie podlega spoice
DANKO. Sposréd badanych odmian tylko 7 znajdowato sie w Krajowym rejestrze odmian
z 2013 r. (tab. 1). Ziarniaki odmian sprowadzono ze spoétek hodowlanych, w ktorych zostaty
one wyhodowane. W przypadku odmian ‘Sam’ i ‘Bingo’ analize przeprowadzono dla dwdéch
sublinii, z ktérych kazda zostata wyprowadzona z pojedynczego ziarniaka i byta rozmnazana
metodg SSD (ang. single seed descent), z zachowaniem izolacji przez 5 lat.

Ekstrakcje catkowitego genomowego DNA 2z miodych lisci analizowanych form
przeprowadzono, uzywajgc zestawu do izolacji DNA GenElute Plant Mini Kit (Sigma-Aldrich).
Czystos¢ i stezenie DNA okreslono spektrofotometrycznie, a jakos¢ — elektroforetycznie
w 1-procentowym zelu agarozowym.
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Tabela 1. Pochodzenie badanych odmian Avena sativa L.
Table 1. Origin of analysed Avena sativa L. cultivars

Rok wpisania do Rok wygasniecia

Odmiana — Linia Pochodzenie Hodowca Krajowego rejestru WDiSU
Cultivar — Line Pedigree Breeder odmian WP
Expiration date
Entry date
‘Arab’ ‘Borys’ x ‘Jawor’ DANKO 2004 2014
‘Bachmat’ ‘Dula’ x ‘Komes’ DANKO 2001 2007
‘Bohun’ LP 8675 x STH 110/86 DANKO 2002 2012
‘Budrys’ ‘Adamo’ x CHD 792 DANKO 2001 2005
‘Cwal’ ‘Bory’s x ‘Jawor’ DANKO 2001 2011
‘Deresz’ ‘Maro’/ MGH 978.2 DANKO 2000 2020
‘Furman’ ‘Kwant’ x ‘Jawor’ DANKO 2006 2016
‘Hetman’ ‘Jawor’ x ‘Semundo 212.71’ DANKO 1999 2007
‘Jawor’ MGH 0894 .4 x (‘Mana’ x ‘Leanda’) DANKO 1994 2007
‘Komes’ MGH 61649 x ‘Jaycce’ DANKO 1985 1999
‘Zuch’ ‘Vusch’ x ‘Szakal’ DANKO 2008 2018
‘Bingo’ STH 214 x STH 13827 HR Strzelce 2009 2019
. , ‘Flamingsnova’ x ‘Swan mut.’
Sam STH 110/86 x ‘Swan mut. HR Strzelce 1999 2010
STH 9787 STH 4541 x STH 593 HR Strzelce - -
Matopolska

‘Celer ‘Géral’ x KR-KOR Hodowla 2000 2020

Roslin

Matopolska

‘Kasztan’ ‘Dawid’ x CHD 1685/841ub83 Hodowla 1999 2020

Roslin

SHR
‘Dragon’ MGH 6374 x ‘Diadem’ Rogaczewo 1982 2004

(obecnie
DANKO)

Nastepnie ujednolicono stezenie wszystkich probek DNA do 100 ng - pl™". Wyizolowany
DNA poddano genotypowaniu metodg DARTseq (Kilian i Graner 2012). Analizy zostaty
zrealizowane w Diversity Arrays Technology Ltd. (Canberra, Australia). Markery silicoDArT
sg markerami o charakterze dominujgcym, gdyz zmiennos$¢ jest okreslona za pomoca
pojedynczej mutacji punktowej, bez wariantu z drugiego chromosomu homologicznego.
Obecnos¢ lub brak mutacji (markera silicoDArT) traktowano jako pojedyncza ceche, ktérej
przypisywano odpowiednio wartos¢ 1 lub 0. Matryca, uzyskana na podstawie analizy
polimorfizmu markeréw, postuzyta do oceny podobienstwa genetycznego (S| — ang. similarity
index) pomiedzy parami wszystkich badanych odmian, zgodnie z formutg Dice’a, cyt. za: Nei
i Li (1979). Konstrukcje dendrogramu, metodg Srednich potgczen UPGMA (Unweighted
Pair Group Method with Arithmetic Average), wykonano w programie PAST (Hammer
i in. 2001). Wiarygodnosc¢ grupowania odmian w skupieniach okreslano metodg bootstrap dla
1000 permutacji. Analize sktadowych gtéwnych (PCoA - Principal Coordinate Analysis)
wykonano w programie PAST.
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WYNIKI

Uzyskanych fragmentow DNA byto razem 8617, w tym 8505 (98,7%) polimorficznych.
Srednio dla kazdego genotypu uzyskano 4600 sekwenciji. Liczba polimorficznych sekwencji
silicoDArT, identyfikowanych dla jednej formy, wahata sie od 3820 w przypadku odmiany
‘Jawor’ do 6131 w przypadku linii STH 9787 (tab. 2).

Tabela 2. Charakterystyka polimorfizmu markeréw silicoDArT
Table 2. Polymorphism of silicoDArT markers

Liczba markerow Liczba Liczba
- polimorficznych specyficznych Liczba brakujgcych
. silicoDArT A
Odmiana N markeroéw silicoDArT genotypowo danych
. umber T .
Cultivar " Number markeréw silicoDArT ~ Number of missing
of silicoDArT . o
markers . pf polymorphic Ngmber of specific data
silicoDArT markers silicoDArT markers

‘Arab’ 4654 4542 1 322
‘Bachmat’ 4148 4039 0 1368
‘Bohun’ 4509 4402 0 788
‘Budrys’ 4457 4346 0 713
‘Celer 3943 3840 2 647
‘Cwal’ 4375 4264 0 902
‘Deresz’ 4080 3969 0 929
‘Dragon’ 4300 4189 0 691
‘Furman’ 4204 4093 2 749
‘Hetman’ 4261 4150 1 580
‘Jawor’ 3930 3820 3 721
‘Kasztan’ 4348 4238 6 648
‘Komes’ 4666 4555 0 1078
STH 9787 6241 6131 392 61
‘Bingo’ 6145 6035 22 160
‘Bingo_2’ 5704 5598 1 557
‘Sam’ 4426 4318 0 873
‘Sam_2’ 4480 4374 0 837
‘Zuch’ 4523 4417 1 1940
Srednia 4600 4490 22.7 766
Mean
Suma
Total 431

Srednio na forme przypadio 4490 polimorficznych fragmentéw. Analizujgc dane,
poszukiwano sekwencji charakterystycznych dla pojedynczych genotypdw umozliwiajgcych
odroznienie poszczegolnych obiektow od siebie. Dla 9 odmian nie zidentyfikowano
fragmentéw specyficznych. U odmian ‘Bingo’, ‘Zuch’ i ‘Hetman’ wystepowaty pojedyncze
fragmenty tego typu. Najwiekszg liczbe fragmentdéw specyficznych stwierdzono w przypadku
linii STH 9787. W sumie takich fragmentéw odnotowano 431.



Tabela 3. Matryca indekséw podobienstwa genetycznego Dice’a (Sl) badanych odmian Avena sativa L., okreslonych na podstawie polimorfizmu markeréw
silicoDArT
Table 3. Dice coefficient similarity matrix Avena sativa L. cultivars based on the polymorphism of silicoDArT markers

= ) . _ 5 ) Srednie podobienstwo
Odmiana A = c @ . . ) 5 s 5 . S 8 5 o N, . do pozostatych odmian
Cultivar 8 1’:;5 _g S © 'g e g g % % % £ T 2 = = -F_% Mean similarity to other
< s} s} e} O O o o L I = X X n o %] (%] N cultivars
‘Arab’ 0,756
‘Bachmat 0,845 0,786
‘Bohun’ 0,794 0,786 0,749
‘Budrys’ 0,838 0,862 0,778 0,780
‘Celer 0,751 0,762 0,746 0,759 0,718
‘Cwal’ 0,817 0,861 0,775 0,865 0,771 0,784
‘Deresz’ 0,793 0,827 0,753 0,819 0,763 0,827 0,758
‘Dragon’ 0,824 0,860 0,764 0,891 0,752 0,891 0,823 0,775
‘Furman’ 0,802 0,818 0,776 0,830 0,745 0,828 0,805 0,823 0,761
‘Hetman’ 0,802 0,826 0,754 0,858 0,755 0,897 0,798 0,877 0,811 0,760
‘Jawor’ 0,710 0,766 0,719 0,732 0,698 0,753 0,752 0,717 0,762 0,733 0,704
‘Kasztan’ 0,761 0,803 0,745 0,794 0,750 0,791 0,790 0,800 0,789 0,770 0,724 0,748
‘Komes’ 0,774 0,816 0,759 0,799 0,731 0,807 0,789 0,796 0,774 0,766 0,714 0,767 0,769
STH 9787 0,617 0,662 0,653 0,626 0,582 0,640 0,613 0,607 0,612 0,602 0,603 0,621 0,700 0,647
‘Bingo’ 0,658 0,685 0,706 0,685 0,615 0,673 0,653 0,668 0,661 0,638 0,605 0,669 0,724 0,691 0,693
‘Sam’ 0,682 0,721 0,735 0,698 0,685 0,703 0,688 0,686 0,692 0,678 0,662 0,702 0,755 0,693 0,706 0,719
‘Sam_2’ 0,682 0,724 0,736 0,699 0,688 0,705 0,689 0,687 0,692 0,678 0,665 0,703 0,757 0,697 0,708 0,978 0,720
‘Zuch’ 0,790 0,839 0,791 0,813 0,745 0,823 0,805 0,806 0,815 0,785 0,749 0,809 0,896 0,736 0,749 0,766 0,767 0,791

‘Bingo_2’ 0,666 0,693 0,715 0,694 0,622 0,683 0,656 0,679 0,669 0,648 0,603 0,678 0,728 0,689 0,975 0,710 0,712 0,753 0,699
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Srednio na jeden genotyp przypadto 22,3 specyficznej sekwencii silicoDArT. Sekwencje
specyficzne mozna wykorzysta¢ do konwersji na markery typu STS i bezposredniej
identyfikacji genotypoéw. Pozostate genotypy mozna identyfikowaé na podstawie obecnosci
lub braku kilku wybranych sekwencji. Stwierdzono réwniez brak wielu danych. Srednia liczba
brakujgcych sekwencji na forme wyniosta w eksperymencie 766. Najwiecej brakujgcych
danych zaobserwowano u odmiany ‘Zuch’ (1940), najmniej — w przypadku linii STH 9787 (61).

Srednie podobienstwo genetyczne analizowanych form, obliczone zgodnie z formutg
Dice’a na podstawie polimorfizmu markeréw silicoDArT, wyniosto 0,743. Najmniejszym
podobienstwem (0,582) charakteryzowata sie odmiana ‘Celer’ vs. STH 9787 (tab. 3).
Najwieksze podobienstwo stwierdzono pomiedzy subliniami odmian ‘Bingo’ i ‘Sam’ —
odpowiednio 0,975 i 0,977. Najmniejsze podobienstwo do wszystkich pozostatych obiektéw
wykazata linia STH 9787 (0,647), najwieksze — odmiana ‘Zuch’ (0,791).

Na dendrogramie UPGMA uformowaty sie 2 skupienia (rys. 1). Pierwsze z nich
obejmowato odmiany ‘Bingo’ i ‘Sam’ oraz linie 9787 z HR Strzelce. Drugi klaster to pozostate

odmiany, sposrod ktérych ‘Jawor’, ‘Celer, ‘Bohun’ i ‘Kasztan’ wykazaty niewielkie
podobienstwo do pozostatych obiektdw w skupieniu. Subklastry w obrebie tego skupienia
tworzyty natomiast odmiany ‘Budrys’ i ‘Dragon’, ‘Hetman’ i ‘Cwal oraz ‘Komes’

i ‘Zuch’. Analiza bootstrap potwierdzita wiarygodnos$¢ uzyskanych wynikéw. Wartosci
bootstrap zawieraty sie w przedziale 64—100.
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Rys. 1. Dendrogram UPGMA badanych odmian A. sativa L. uzyskany na podstawie polimorfizmu
markerow silicoDArT

Fig. 1. UPGMA dendrogram of Avena sativa L. cultivars based on the polymorphism of silicoDArT
markers



Zastosowanie markerow silicoDArT... 81

Analiza sktadowych gtéwnych (PCoA) byta zgodna z wynikami UPGMA (rys. 2). Trzy
pierwsze sktadowe ttumaczg ponad 61% zmiennosci (36,5, 14,4, 10,4). Na wykresie
widoczne sg separacja odmian i linii pochodzacych z HR Strzelce oraz niepetna odrebnos¢
odmian z Polanowic i ich podobienstwo do odmian z HR DANKO. Silne grupowanie dotyczy
odmian pochodzgcych z HR DANKO.
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Rys. 2. Analiza PCoA badanych odmian Avena sativa L. na podstawie polimorfizmu markerow
silicoDArT
Fig. 2. PCoA of Avena sativa L. cultivars based on the polymorphism of silicoDArT markers

DYSKUSJA

Owies zwyczajny charakteryzuje sie bardzo matym wewnatrzgatunkowym zréznicowaniem
genetycznym (Frey 1986). Dowodem na to moze by¢ nieznaczne zwiekszenie plonu odmian
wyprowadzanych w poczatkowych latach hodowli, gdy opierata sie ona wytgcznie na selekgc;ji
i krzyzowaniach w obrebie A. sativa oraz pomiedzy A. sativa i A. byzantina (Langer
i in. 1978). Istotny postep nastgpit dopiero w latach 1976-1980, w ktérych plony odmian
owsa byly o 30-34% wieksze niz odmian z poczatku stulecia (Rodgers i in. 1983).
Prawdopodobnie wynikato to z wigczenia do programéw hodowlanych mieszancéw z dzikimi
gatunkami z rodzaju Avena (Frey 1986). Niemniej jednak wykorzystanie gatunkéw nieuprawnych
jako zrédet zréznicowania genetycznego nastrecza wiele trudnosci — zarbwno z uwagi na
istnienie miedzygatunkowych barier genetycznych, jak i ze wzgledu na koniecznos¢
prowadzenia krzyzowan wypierajgcych i wielu lat selekcji. W zwigzku z powyzszym
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preferowanym przez hodowcéw materiatem wyjSciowym sg juz istniejgce odmiany,
zaawansowane linie hodowlane i odmiany miejscowe (Harlan 1976, Stalker 1980). W celu
wsparcia programow hodowlanych nalezy wybiera¢ wydajny system markerowy, generujgcy
duzg liczbe markeréw DNA, na potrzeby identyfikacji form odmiennych genetycznie
w obrebie gatunku A. sativa, ktére mogtyby sta¢ sie materiatem wyjsciowym w hodowli.

Dynamiczny rozwoj biologii molekularnej doprowadzit do opracowania nowych technik
analizy polimorfizmu DNA, pozwalajgcych na charakteryzowanie zmiennosci genetyczne;j
materiatéw hodowlanych i ocene blizej lub dalej spokrewnionych jednostek systematycznych,
Zz pominieciem ztozonych zaleznosci pomiedzy genotypem, fenotypem a sSrodowiskiem
(Wolko i Kruszka 1997). W przedstawionej pracy do oceny zréznicowania genetycznego
16 odmian i jednej linii Avena sativa L. wykorzystano markery silicoDArT.

Polimorfizm markeréw molekularnych po zastosowaniu odpowiednich algorytméw mozna
wyrazi¢ wartoscig dystansu lub podobienstwa genetycznego. Dystans obliczany jest dla
kazdej pary obiektéw, co umozliwia okreslenie podobienstwa pomiedzy nimi. Mozliwe jest
identyfikowanie form stanowigcych zrodto unikatowych alleli oraz genotypow o bardzo duzym
podobienstwie. Ponadto otrzymana macierz indeksow podobienstwa genetycznego
wykorzystywana jest do konstruowania dendrograméw lub analizy sktadowych gtéwnych.
Wyniki analizy moga stanowi¢ podstawe doboru form rodzicielskich do krzyzowan.

Odmiany Avena sativa L. byly kilkakrotnie przedmiotem badan polimorfizmu DNA za
pomocg roznych systemow markeréw molekularnych. Paczos-Grzeda (2007) okreslita
podobienstwo miedzyodmianowe 12 polskich odmian owsa zwyczajnego, wykorzystujgc
markery ISSR, RAPD oraz analize danych rodowodowych; uzyskata odpowiednio 39% i 42%
polimorficznych produktéw RAPD oraz ISSR. Analizujgc podobienstwo genetyczne 19 odmian
owsa metodami RAPD i AFLP, Paczos-Grzeda (2004) zidentyfikowata odpowiednio 30%
i 37% polimorficznych amplikonoéw. Tinker i in. (2009) po raz pierwszy zastosowali klasyczng
metode DArT, opartg na mikromacierzach, do analizy 182 odmian Avena sativa L. Autorzy ci
wykorzystali do kolejnych analiz 1295 sond wyselekcjonowanych wczesniej jako polimorficzne
dla odmian. Newell i in. (2011) badali obszerng kolekcje odmian i linii owsa pochodzacych
z 53 krajow. W analizowanym materiale obserwowali segregacje 402 sond DArT.
He i in. (2012) przeanalizowali zréznicowanie genetyczne 94 muzealnych odmian owsa,
pochodzgcych z 24 muzedw i 70 bankdéw gendw, gtéwnie z Niemiec i krajow skandynawskich.
W celu poréwnania zmiennosci genetycznej badanej puli genowej wykorzystali 1056
markerow DArT, 61 SSR i 201 AFLP. Analize polimorfizmu markeréw silicoDArT w owsie,
przedstawiong w niniejszej pracy, przeprowadzono po raz pierwszy. Zidentyfikowano az
8505 polimorficznych markeréw DNA, ktore stanowity 98,7 wszystkich fragmentow.

Wyniki analiz molekularnych przedstawionych w niniejszej pracy stanowity podstawe
oceny podobienstwa genetycznego badanych odmian i linii owsa A. sativa wediug Dice’a.
Wartosci indekséw podobienstwa zawieraty sie w przedziale od 0,582 pomiedzy cv. ‘Celer’
a linig STH 9787 do 0,975 i 0,977 pomiedzy prébami reprezentujgcymi odpowiednio sublinie
odmian ‘Bingo’ i ‘Sam’. Wartosci indekséw podobienstwa genetycznego Dice’a, stosujgc
metode ISSR, uzyskata Paczos-Grzeda (2007) dla polskich odmian owsa zwyczajnego;
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zawieraly sie one w przedziale od 0,891 do 0,989. Srednie podobienstwo genetyczne
odmian owsa w badaniach wiasnych wyniosto 0,743 i bylo nizsze anizeli okreslone przez
Paczos-Grzede (2007), wynoszace 0,933. Srednia warto$é podobiefstwa, oszacowana przez
Chrzastek i in. (2006) na podstawie analiz polskich odmian Avena sativa L., przeprowadzonych
uproszczong metodg AFLP, byta mniejsza — wyniosta 0,692.

W badaniach wtasnych, opierajgc sie na matrycy indekséw podobiehstwa genetycznego
Dice’a, uzyskanej na podstawie polimorfizmu identyfikowanego metodg DArT, przeprowadzono
analize skupien metodg UPGMA oraz analize PCoA. Topologia dendrogramu byta zgodna
z rozmieszczeniem obiektow na wykresie PCoA. Wartosci bootstrap, obliczone dla poszczegdinych
rozgatezien dendrogramu, réwne byty 100, co oznacza wysokg wiarygodnos¢ skupien.

Na podstawie przeprowadzonej analizy mozna stwierdzi¢, ze grupowanie odmian za
pomocg markerow silicoDArT jest zgodne z miejscem ich wyhodowania. Tinker i in. (2009)
rowniez wykazali, ze odrebnemu grupowaniu podlegajg formy pochodzgce z réznych
programéw hodowlanych. Z kolei Newell i in. (2011) oraz He i in. (2012) stwierdzili, ze
klasteryzacja poszczegdlnych linii byta zgodna z ich pochodzeniem.

PODSUMOWANIE

Wysoki polimorfizm markerdéw silicoDArT, identyfikowany metoda DArTseq, wskazuje, ze
jest to odpowiednia metoda oceny zréznicowania w obrebie gatunku, umozliwiajgca
identyfikacje wielu polimorficznych dominujgcych markeréw o wysokiej wiarygodnosci, co
potwierdzit test bootstrap.

Uzyskane wyniki wykazujg ponadto odrebnos¢ programéw hodowlanych realizowanych
w spotkach zajmujgcych sie hodowlg owsa, szczegdlnie w HR Strzelce, oraz fakt bazowania
na odmiennej puli genetycznej. Niemniej jednak, z uwagi na ograniczong liczbe analizowanych
obiektow, wnioski te majg charakter wstepny i wymagajg weryfikacji na wiekszej puli odmian
i linii pochodzgcych z poszczegdlnych spotek hodowlanych.
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