
ZESZYTY PROBLE!WWE POSTĘPÓW NAUK ROLNICZYCH 1989 , z. 382 

ZASTOSOWANIE METOD HAYMANA-JINKSA DO OCENY ZMIENNOŚCI 
GEID:TYCZNEJ MIESZAŃCÓW Z KRZYŻOWA~ DIALLELICZNYCH 

Maria Perlińska, Wiesław Mądry 

Katedra Statystyki Matematyczne;j i Doświadczalnictwa 

SGGW- AR w Warszawie 

Analiza stytystyczna układów diallelicznych wg modelu Grif­

finga (wg 2, 3] pozwala na oczacowanie ogólnej i specyficznej 

zdolności kombinacyjnej oraz e fektów krzyżowań przeciwnych dla 

form rodzicielskich. Na podstawie oceny efekt ów GCA i SCA w mode­

lu stałym nie można wnioskować o charakterze działania genów ba­

danej grupy rodz ic ów . W modelu losowym pojawi ają się wprawdzie 

możliwości oceny charakteru dział8 nia genów, j e dnakże wnioski do­

tyczą puli genowej całej populacji, nie zaś t e j, którą wnoszą kon­

kretne formy dodzicielskie. Bardzo c zęs to genetycy chcieliby ba­

dać możliwie wnikliwie działanie genów pochod z ących od rozważanej 

grupy rodziców. Du ż ą szans~ dają metody Haymana -Jinksa [2, 3, 5). 
Są one często stosowane w pracach nad dziedziczeniem cech ilościer 

wych roślin uprawnych, a ponieważ nie są one wciąż jeszcze dosta­

tecznie spopularyzowane, zdecydowaliśmy się na kolejne podjęcie 

tego tematu. 

W niniejszej pracy analizę struktury genetycznej wybranych 

linii rodzicielskich i ich potomstwa przeprowadza aię na podstawie 

modelu Haymana-Jinksa. Dotyczy on kompletnego układu diallelicz­

nego zawierającego mieszańce F 1 proste, przeciwne i forrey rodzi -

cielskie homozygotyczne. Kolejne założenie są następujące: 

a/ geny niealleliczne działają niezależnie; 

b/ geny segrc gują niezależnie wg schematu diploidalnego; 

c/ każdy gen reprezentowany jest przez dwa allele; 

d/ rodzice nie są spokrewnieni. 
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Ponieważ każda cecha ilościowa uwarunkowana jest poligenicznie, 
zal6żm,y, że badaną cechę kontroluje r genów. Weźm,y pod uwagę J 

możliwe genotypy w k-tym locus (k = 1,2, ••• ,r) AkAk, Akak, akak, 
których efekty zgodnie z notacją Haymana-Jinksa i Mathera są nas­
tępujące: 

b/ efekt 

Załóżm,y dalej, że w krzyżowaniu dialleliczn;ym częstość rodziców 

o genotypie AkAk jest uk, a o genotypie akak jest vk, gdzie uk+ 
+vk = 1. Parametry statystyczne, których ocen;y wyznacza się na 
podstawie obserwacji z tablicy diallelicznej można rozbić na dwa 
niezależne składniki - genetyczn;y i środowiskowy. Wartości oczeki­
wane estymatorów tych składników są funkcjami parametrów genety­
cznych oraz wariancji błędu. Przyjmierey za Haymanem następujące 

oznaczenia: 

D = .E di ( 1-w~ } K = 1 , 2 , ••• , r 
2 2 

Hl„ .E hk ( 1-wk) 

82 = .E ~ ( 1-w~ ) 

F =2 .E dkhkwk ( 1-w~) 

h = .E hk ( 1-w~ ) • 

Dalej, przyrównując odpowiednie charakterystyki statystyczne do 
wartości oczekiwan;ych otrzymujem,y układ równań, z którego wyzna -
czam,y estymatory parametrów genetycznych D, H1, 82, F, h2 , przyj­
mując jako estymator <1 2 oszacowanie wariancji błędu z tabeli a-
nalizy wariancji s;: A A 

2 
D • Vp-S

8
, 

A 

F = 

gdzie: 
V - wariancja rodziców; 
w;F - kowariancja między rodzicami i średnimi ich potomstwa; 
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A 

VHF - wariancja średnich dla półrodzin; 
A 

VF - wariancja średnich dla rodzin; 
~ - średnia potomstwa; 
Jlp - średnia rodziców; 
n - liczba linii. 

Analiza genetyczna możliwa jest tylko wtedy,gdy spełnione są 
założenia przyjęte w modelu w odniesieniu do wszystkich linii.Kry­
terium sprawdzającym jest ocena jednorodności różnic Wi-Vi (i= 
= 1,2, ••• ,nJ, gdzie: Wi - jest kowariancją między i-tą rodziną 1 
wszystkimi rodzicami oraz Vi - wariancją i-tej rodziny. Można wy­
kazać, że: w1-v1 = 0,25(D-H1). Ponieważ 0,25 (D-H1) jest stałe 
dla danej tablicy nie znleżnie od 1, więc różnica ocen Wi-Vi powin­

na by~ dla każdego i taka sama. Oznaczając przez V zmienną rzeczy­
wistą niezależną przyjmującą wartości będące ocenami v1,v2 , ••• vn, 
a przez W zmienną losową zależną od wartościach w1, w2 , ••• ,wn,dl.a 
oszacowania liniowej zależności W od V wyznaczamy równanie regre­
sji. Weryfikacja hipotezy Ho=P= 1 / ~ - współc zynnik regresji/ 
jest jednocześnie weryfikacją hipotezy o jednorodności różnic mię­
dzy kowariancją rodzin i form rodzicielskich oraz wariancją form 
rodzicielskich. Odrzucenie tej hipotezy oznacza, że założenia 

przyjętego modelu genetycznego nie są spełnione przez wszystkie 
linie. W takim przypadku należy zakończyć analizę genetyczną mie­
szańców z krzyżowań diallelicznych i poprzestać na analizie wa­
riancji, która daje estymatory efektów ogólnej i specyficznej 
zdolności kombinacyjnej oraz estymatory efektów krzyżowania od­
wrotnego, lub wyeliminować linie nie spełniające założeń modelu. 
Eliminację można rozpocząć od tych linii, dla których Wi-Vi jest 
maksymalna. Dla zredukowanego zbioru konieczne jest ponowne prze­
prowadzenie analizy wariancji. Umotliwia ona (1, 2, 4] weryfike -
cję hipotez związanych ze zmiennością genetyczną badanych form ro­
dzicielskich. Wyrażenie wartości oczekiwaeych średnich kwadratów 
jako funkcji parametrów genetycznych 1 rozkład su.ozy kwadratów dla 
specyficznej zdolności kombinacyjnej na 3 niezależne składniki 

pozwala na wnioskowanie o zmienności związanej z addytywnym dzia­
łaniem genów, dominowaniem i względną częstością genów dominują­

cych i recesywnych warunkujących badaną cechę. Wnioskowanie nale­
ży rozpocząć od weryfikacji hipotezy ffo,=82 •O/brak dominacji/. 
Przy istnieniu dominacji kolejnym krokiem jest testowanie hipote-

zy ffo2•h2 =O/brak dominacji jednokierunkowej/.Następną hipotezą 
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jest H0J: H1-H2 =O/brak dominacji w każdym locus oraz równość 

częstości alleli zwiększających i zmniejszających wartość cechy/. 

Ostatnia hipoteza H04 : D-F+H1-H2 =O/brak zmienności addytywnej/ 

zależy od wyników testowania hipotezy H
04 

i H
03

• W przypadku gdy 

odrzucamy hipotezę fło4 i HOJ pozostaje w mocy hipoteza H02 • lub 

nie odrzucamy H
04 

a odrzucamy H
03

, wykazujerr,y is to tną zmienność 

addytywną. 

Po odrzuceniu hipotezy H01 wskazane jest zbadanie stopnia do­

ffiinacji zdefiniowanego w przypadku tablicy diallelicznej jako 

~ Potwierdzenie wniosku ,. t!atowania hipotezy u03 można uzys-

kać obliczając wartość ilorazu~' który przy założeniu równości 
4H1 

efektów dominowania szacu,je średnią wartość uv. Jeżeli odrzucimy 

hipotezę H02 i przyjmiemy za łożenie o równości efektów dominowa­
A2 

nia, to oblicznjąc wartość ilorazu~ można określić dolną gra-
H2 

nicę cz~7nników efektywnych kontrolujących dnnr1 cechę. Korzystając 

z parametrów genetycznych Haymann możno wyznaczyć także współczyn­
niki odziedziczalności w sensie węższym [1, 7]: 

tt2 = ns 

oraz szerszym: 

Analiza graficzna Vr, Wr pozwal.<J na dalszą dokładną inter -

pretację genetyczną. W tym celu wyznacza się parabolę "limitują-

c A" , • 1112 VA V 
~ o rownar.iu "r = Pr· 

Nalc ży pamiętać, że jeśli badane linie rodzicielskie są pró­

bą losową z populacji, to otrzymane vJyniki można interpretować w 

odniesieniu do całej populacji. Jeżeli jednak z powodu niejedno -

rodności chociaż jedna linia jest odrzucona, to dalsze wnioskowa­

nie dotyczy już tylko analizowanych linii, a nie całej populacji. 

Do analizy genetycznej użyto danych dotyczących plonu ziarna 

/w dag z 1 rośliny/ potomstwa otrzymanego z krzyżowania w pełnym 

układzie diallelicznyrn [6] przy n:6 odmianach pszenicy ozimej. 
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Po utworzeniu tablicy diallelicznej przeprowadzono testowa -
nie istotności efektów krzyżowania odwrotnego. Odrzucenie tej hi­
potezy pozwoliło na przejście do wyznaczenia Wi i Vi oraz testo -
wania jednorodności linii rodzicicls ~ich. Ponieważ stwierdzono 

niejednorodność, wi ęc odrzucono linię /Scaut/, która tę niejedno­
rodność powodowała. Dla zredukowanego zbioru linii ponownie prze­
prowadzono test jednorodności. Wartości W1 i v1 dla badanych li­

nii są następujące: 

A Ą 

linie vi wi w.-v. 
l. l 

Sturdy 0,032 -0,005 -0,037 
Omacha 0,015 -0,002 -0,017 
WS100J 0,04 -0,005 -0,045 
WWRN 0,037 O,OOJ -0,0)J 

Norin 0,032 -0,016 -0,048 

Jednorodność badano testem t-Studenta, weryfikując hipotezę H0 :P= 
= 1. Wobec wartości funkcji testującej temp= -2,412 przy wartoś­
ci kryty c znej t 0 , 05 ;4 = 2,776 hipoteza pozostaje w mocy, tzn. u­
znajemy jednorodność badan;ych linii. 

Analiza wariancji diallelic znej tablicy badanej cechy upowa­
żnia do stwierdzenio genetycznej zmienności pomiędzy for~ami ro­
dzicie lskimi. Efekt dominowania jest istotn;y /Hol, a podział tej 
zmienności daje informacje o wielokierunkowym dominowaniu /Ha2/, 
asymetrii działania genów, oraz że indywidualne interakcje dominu­
jących efektów mieszańców diallelicznej tablicy są istotne /Ha/. 
Różnice wynikające z krzyżowania. odwrotnego, udział jakiejkolwiek 
linii występującej w mieszańcu jako forma mateczna lub ojcowska, 
jak również różnice między poszc zegó lnymi mieszańcami są istotne. 

Ą „ 
Na podstawie wartości H,ID=2, 17 możns wniostować, że w dziedzi -
czeniu tej cechy w badanych liniach przeważa naddominowanie, na-

tomiast ✓ H,ID = 1,47 oszacowuje średni stopień dominowania w ka2-
dym locus. Estymator uv = H2/4H 1 = 0,23 określa średnią wartość 

uv. Stosunek ten mierzy względn;y rozdział tylko tych alleli, któ­
re ujawniają dominowanie. Współczynniki odziedziczalności wynoszą 
odpowiednio: w sensie węższym ~s = 48% i w sensie szerszym ~s = 
= 87%. 
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Summary 

41 

The analysis of genetics structure of n parent lines presen­

ted in this paper, is based on the Hayman-Jinks' and Mather 's mo­

del, in which it was assumed that there was no episthasis. The a­
nalysis alows to determine the effects of addi tivi ty and d_ominan­

ce and provides the informa_tion about the distribution of genes 
in parental forms. The finał section is an example for 6 lines of 

winter wheat. 

M. napnHHLCKa, B. MOH,ll,pN 

.lr1CIIOJJ.b3OBAIDiE METO,llOB I'Ef.iMAHA-.lWIBKCA .ll)lfi OUEHfill: 

I'EHE'i'H liECKO~ H~MEH'lliBOCT.ld ritl:BP.I.1.JtOB ITOJIY'-łEH.Hlil 

B ,J.J,VJ.AJ!AEJlbHOM CKPEIIU1BAH.I.1..I.1. 

B CT8The npe,ll,CTaBJieH 8H8.JIKTHąeCKHM aHa.nK3 H POAHTenLCKKX 

nKHH~ óaaHpyD~H~ Ha MOAenH reMMaHa-AxHHKCa H MaTepa, B KO­

TOpOM npHHHTO OTCYTCTBHe 3ITHCTaaa. 3TOT aH8JIH3 noaaonaeT o­

npe,ll,eJrnTL aJJ,JJ,HTHBHNe 3<WieKTli H ,IJ,Ol,rnHaHTHOCTL H HHąiop1rnpyeT O 

pacno~oxeHHH ~eaoa B poAHTenaCKHX ~opuax. B nocne,IJ,Heff qacrH 

~ae:rca npHuep ;JJ;II.a mecTH nHHH~ oaHuoM nmeHH~N. 


