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Analiza stytystyczna ukiaddéw diallelicznych wg modelu Grif-
finga [wg 2, 3] pozwala na oczacowanie ogélnej 1  specyficznej
zdolnodci kombinacyjnej orez efektdéw krzyzowal przeciwnych dla
form rodzicielskich. Na podstawie oceny efektdw GCA i1 SCA w mode-
lu sta¥ym nie mozna wnioskowaé o charakterze dzmiafania genéw ba-
danej grupy rodzicdéw. W modelu losowym pojewiaja sie wprawdzie
mozliwodci oceny charakteru dzisianla gendéw, Jjednakze wnioski do-
tyczg puli gencwej catej populacji, nie zad tej, ktdra wnoszg kon-
kretne formy dodzicielskie. Bardzo czgsto genetycy chcieliby ba-
daé¢ mozliwie wnikliwie dzialanie gendw pochodzgcych od rozwazanej
grupy rodzicéw. Duzg szans¢ dajg metody Haymana-Jinksa [2, 3, 5].
Sg one czesto stoscwane w pracach nad dziedziczeniem cech ilodcio
wych rodlin uprawnych, e poniewaZ nie sg one wcigZz jeszcze dosta-
tecznie spopularyzowane, zdecydowalidmy sie na kole jne pod jecie
tego tematu.

W ninie jszeJ pracy anslize struktury genetyczne] wybranych
linii rodzicielskich i ich potomstwe przeprowadza sig¢ na podstawie
modelu Haymana-Jinksa. Dotyczy on kompletnego ukiadu diallelicz=-
nego zawlerajgcego mieszatice F1 proste, przeciwne i formy rodzi -
cielskie homozygotyczne. Kole jne zalozenia sg nastepujace:

a/ geny nieslleliczne dzialajg niezaleznie;

b/ geny segregujs nilezaleznie wg schematu diploidalnego;

¢/ kazdy gen reprezentowany Jest przez dwa allele;

d/ rodzice nie sg spokrewnieni.
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Poniewaz kazda cecha ilodciowa uwarunkowana Jjest poligenicznie,
zatézmy, ze badang ceche kontroluje r genéw., WeZmy pod uwage 3
mozliwe genotypy w k-tym locus (k = 1,2,...,r) AAL, Agay, apap,
ktérych efekty zgodnie z notacjg Haymana~Jinksa i Mathera sg nas-
tepujgce:

e/ genotyp - A A, Aay,y a8, ;
b/ efekt - dk’ h.k, "dkn

Zatézmy dalej, Ze w krzyZowaniu diallelicznym czgstodé rodzicéw
o genotyple A A, Jjest uy, a o genotypie a a Jest v,, gdzie u.+t
TV, = 1. Parametry statystyczne, ktdérych oceny wyznacza sie na
podstawie obserwacji z tablicy dialleliczne]) mozna rozbié na dwa
niezalezne skladniki - genetyczny 1 8rodowigkowy. Wartodci oczeki-
wane estymatordéw tych sktradnikéw sg funkc jami parametréw genety-
cznych oraz wariancji bizedu. Przyjmiemy za Haymanem nastgpujsce
oznaczenia:

Zdi (1-wi) K = 1,2,00e,T
H1= Ehi (1-—Wi)
Hy= Zhﬁ (1-w2

F=2Xdh, k(1-w )

th (1-wk).

Dalej, przyréwnujgc odpowiednie charakterystyki statystyczne do
wartodci oczekiwanych otrzymujemy ukiad réwnar, z ktérego wyzna -
czamy estymatory pesrametréw genetycznych D, H1, H2, F, h?, przy j-
mujgc Jeko estymator (72 oszacowanie wariancji bledu z tabeli a-
nalizy wariancji Sg:

o
]
<4
&

f‘=2v-4ﬁ g+ 4s28 52,

By = V_- 2-3n 42
H, 4WPF+VHF =2 sg,

2
4VI{F-4VF-2 Se »

A a2 -
4p = pp) _ﬂ%llsg,

o w5
[ (]

gdzie:
- wariancja rodzicéw;
F — kowariancja miedzy rodzicami i érednimi ich potomstwa;

iy A
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HF wariancja drednich dla péirodzin;
wariancja 8rednich dla rodzin;

8rednia potomstwa;
8rednia rodzicdéw;
~ liczba linii.

Angliza genetyczna mozliwa jest tylko wtedy,gdy speinione sg
zatoZenia przyjete w modelu w odniesieniu do wszystkich 1linii.Kry-
terium sprawdzajacym jest ocena jednorodnodci réinic Wi—Vi ( i=
= 1,2,440,n), gdzie: wi - Jjest kowariancjg miedzy i-ts rodzing i
wszystkimi rodzicami oraz Yi - wariancja i-tej rodziny. Mozna wy-
kazaé, ze: W;-V, = O,25(5-H1). Poniewaz 0,25 (ﬁ—ﬁ1) jfat. stazte
dla dane] tablicy niezsleznie od i, wigc rdéznica ocen Wi—Vi powin-

h - <>
bu = <>
L

na byé dle kazdego 1 taka same. Oznaczajgc przez V zmienng rzeczy-
wistg niezaleing przyjmujacg wartodci bedgce ocenami V1,V2,...Vn,
a przez W zmienng losows zaleing od wartodciach W1, Wz,...,Wn,dla
oszacowania liniowej zaleinodci W od V wyznaczamy rdéwnanie regre-
sji. Weryfikacja hipotezy HO:[3= 1/ ﬂ - wspbéiczynnik regresji/
jest jednoczefnie weryfikac jg hipotezy o jednorodnodci réznic mie-
dzy kowariancjg rodzin i form rodzicielskich oraz wariancjg form
rodzicielskich. Odrzucenie tej hipotezy oznacza, :ze zalozenia
przy jetego modelu genetycznego nie sg speinione przez wszystkie
linie. W takim przypadku nalezy zakorczyé analize genetyczng mie-
szaficéw z krzyzoweri digllelicznych i poprzeataé na analizie wa-~
rianc ji, ktéra daje estymatory efektéw ogélne) i specyficznej
zdolnodcl kombinacy jnej oraz estymatory efektdéw krzyzZowania od-
wrotnego, lub wyeliminowaé linie nie spexniajgce zaloZent modelu.
Elimirac je moZna rozpoczgé od tych 1linii, dla ktdérych Wi—Vi Jest
maksymalna. Dla zredukowanego zbioru konieczne Jjest ponowne prze=-
prowadzenie analizy wariancji. UmoZliwia ona [1, 2, 4] weryfika -
cje hipotez zwigzsonych ze zmiennodcig genetyczng badanych form ro-
dzicielskich. Wyrazenie wartodci oczekiwanych érednich kwadratéw
Jako funke Ji parametréw genetycznych 1 rozktad sumy kwadratéw dla
specy ficznej zdolnodci kombinacyjnej na 3 niezaleine skiadniki
pozwala na wnioskowanie o zmiennodci zwigzanej z addytywnym dzia-
Yaniem genéw, dominowaniem i wzgledng czestodcia gendéw dominujg-
cych 1 recesywnych warunkujgcych badang ceche. Wnioskowanie nale-
2y rozpoczgé od weryfikacji hipotezy Hb1:H2 = 0 /brak dominacji/.
Przy istnieniu dominacji kolejnym krokiem jest testowanie hipote-

zy Hozahz = 0 /brak dominacji jJednokierunkoweJ/.Nastepng hipotezq
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Jjest HOB: H1~H2 = 0 /brek dominacji w kezdym locus orez réwnodé
czestodci alleli zwiekszejgcych i zmniejszsjscych wartodé cechy/.
Ostatnis hipoteza Hygt D-F+H~-H, = 0 /brek zmiennodci addytywnej/
zalezy od wynikéw testowanie hipeotezy HO4 i HOB' W przypadku gdy
odrzucamy hipoteze H04 i HO3 pozostaje w mocy hipoteza HO2' lub
nie odrzucamy HO4 a odrzucamy HOB,wykazujemy istotng zmiennodé
addy tywng.

Po odrzuceniu hipotezy HO1 wskazene Jjest zbadenie stopnia do-
minacji zdefiniowenego w przypadku tablicy diesllelicznej Jjako

H
,l. Potwierdzenie wniosku z tgstowania hipotezy HOB mozna uzys-

D
kaé obliczajgc wertodé ilorazu —3—, ktéry przy zeslozeniu réwnodci

1
efekidw dominowania szascuje drednig wartodé uv. Jezeli odrzucimy

hipotez¢ Hoo i przyjmiemy zstoZenie o réwnodci efektdéw dominowa=-
he

nia, to obliczajsc wertoéé ilorezu —x— mozna okredlié dolng gra-
Hy

nicg czynnikdw efektywnych kontrolujacych dann ceche. Korzystajac

z parametrdw genctycznvch Haymana mozna wyznaczyé takze wspdiczyn-

niki odziedziczalnod$ci w sensie wezszym [1, 7):

7=

-~ -~

D+H1—H2-F

ns A A ~ ~ 2
D+H1—H2-F+ZSe
oraz szerszym: A A 12 -~
;{2 _ D+H1- -2—H2—F
bs’ ~ 0~ 'Ia PN 2 *
D+H1- -2-H2--F+2Se

Annliza graficena Vr’ Wr pozwsals na dalszg dokladng inter -
pretacje¢ genetyczng. W tym celu wyznacze si¢ parebolg .limitujg-
cg" o rdwnaniu Wi =V, V..

Nalezy pamietaé, 2e jedli badane 1linie rodzicielgkie sg pré-
bg losowg 2z populascji, to otrzymene wyniki moznra interpretowaé w
cdniesieniu do caiej populacji. Jezeli jednsk z powodu nie jedno -
rodnodci chociaz jedna linis jest odrzucona, to dalsze wnioskowa-
nie dotyczy Jjuz tylko analizowanych linii, a nie catej populacji.

Do anelizy genetycznej uzyto denych dotyczacych plonu ziarne
/w dag z 1 rodliny/ potomstwa otrzymenego z krzyzowsnia w peinym

uk¥adzie diallelicznym [6] przy n=6 odmianach pszenicy ozimej.
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Po utworzeniu teblicy disllelicznej przegrowadzono testowa -
nie istotnodci efektdw krzyzowania odwrotnego. Odrzucenie tej hi-
potezy pozwolilo ns prze jécie do wyznaczenis Wi i Gi oraz testo -
wania jednorodnodci linii rodziciclskich. Poniewez stwierdzono
nie jednorodno$é, wigec odrzucono linie /Scaut/, ktéra te nie jedno-
rodnoéé powcdowata. Dla zredukowanego zbloru 1inii ponownie prze-
prowadzono test jednorodnodci. Wartodci W i V dlea badanych 1li-
nii sg nastgpujagce:

linie Qi ﬁi ﬁi-ﬁi

Sturdy 0,032 -0,005 -0,037
Omacha 0,015 -0,002 -0,017
W510383 0,04 -0,005 -0,045
WWRN 0,037 0,003 -0,033
Norin 0,032 -0,016 -0,048

Jednorodnodé badano testem t-Studenta, weryfikujgc hipoteze Ho:ﬂz
= 1. Wobec wartodci funkcji testujgce] temp = -2,412 przy warto$-
ci krytyczne] t0,05;4 = 2,776 hipoteza pozostaje w mocy, tzn. u=-
zns jemy Jednoroudnodé badenych linii.

Analiza warisncji diallelicznej tablicy badanej cechy upowa-
znia do stwierdzenis genetycznej zmiennosci pomiedzy forimami ro=-
dzicielskimi. Efekt dominowania jest istotny /HO1/’ a podzial tej
zmiennodéci daje informacje o wielokierunkowym dominowaniu /HOZ/’
agsymetrii dzialania gendw, orsz ze indywiduslne interakcje dominu-
Jacych efektdw mieszancdéw disllelicznej tablicy sg istotine /HOB/
Réznice wynikajgce z krzyzowanis odwrotnego, udzial jakie jkolwiek
linii wystepujgcej w mieszaricu jako forma mateczna lub o jcowska,
Jjak réwniez rdéinice mledzy poszczegblnymi mieszancemi sg istotre.
Na podstawie wartosci H /D 2,17 mozne wniosrowaé, 2e w dziedzi -

czeniv tej cechy w badanych liniech przeweis naddominowenie, na-

tomiast Vﬁ1/ﬁ = 1,47 oszacowuje 8redni stopier dominowsnia w kez
dym locus. Estymator uv = ﬁz/4ﬁ1 = 0,23 okredla Srednig wartodé
uv, Stosunek ten mierzy wzgledny rozdziai tylko tych alleli, kté-
re ujewniajg dominowanie. Wspé;czynniki odziedziczalnodci wynoszg

odpowlednio: w sensie weZszym His = 48% i w sensie szerszym His =
= 87%0
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APPLICATION OF STATISTICAL ANALYSIS HAYMAN-JINKS”
FOR ESTIMATION OF VARIABILITY OF DIALLEL CROSSINGS

Summary

The analysis of genetics structure of n parent lines presen-
ted in this paper, is based on the Hayman-Jinks® and Mathers mo=-
del, in which it was assumed that there was no episthasis. The a-
nalysis alows to determine the effects of additivity and dominan-
ce and provides the information about the distribution of genes

in parental forms. The final section is an example for 6 lines of

winter wheat.

M. llspnnescka, E. MoHApH

UCIOLb30BAHUE METQAOB T'EMMAHA-IXKUHKCA LA OUEHKM
TEREYMYECKOA MSMEHYMBOCTY TMEPUIOB MNCHAYYEHHHX
B AMAJIJEIBHOM CHPENBARUMK

Pespopue

B craTre npejcTaBAEH 8HAIUTHYECKNMHE 8HanM3 H POLHTENBCKHUX
auunit  Casupyouuf#l =nHe uoresm leliMaHa~j(kMEKC8 #n Marepa, B KO-
TOPOM IMpPHMHATO OTCYTCTBHE 3NMCTA38. JTOT AHANU3 IO3BOIHET O-
npelesuTs AaiAMTHBHHE BSQPEKTH ¥ LOMMHAHTEOCTH X MHYODMUDYET O
Pacnoyiox€eB¥¥ TI'eHOB B DOLUTEIBCKNX $opuax. DB nocaelne#! wgacrtm
LaeTCA TInpHMep naA  mecTtH  JauHud osumol numenMum,



