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FENOTIPSKA VARIJABILNOST OSOBINA KLASA I
GENETICKA STRUKTURA POPULACIJE U
KOLEKCIJI JARIH JECMOVA

Aleksandra Mileti¢', Dejana Pankovi¢!, Miroslav Zori¢?, Novo Przulj?,
Gordana Surlan Momirovi¢*, Marija Jovanovi¢', Bojan Radisavljevi¢', Dragan Perovi¢™

Izvod

Domestikacija, selekcija i moderno oplemenjivanje suzili su geneticku varijabilnost je¢ma,
a time stvorili potrebu za ponovnim stvaranjem varijabilnosti kao baze za oplemenjivanje ove
biljne vrste. U radu je tokom dve godine ispitivano 4 sorte je¢ma i 48 lokalnih populacija iz Banke
biljnih gena Srbije. Analizirana je fenotipska varijabilnost i geneticka struktura dve kvantitativne
osobine klasa: duzina i $irina klasa, i jedna osobina zrna: masa 1000 zrna, u populaciji sa
genotipovima poznatog tipa vegetacije i oblika klasa. Prose¢na duzina klasa iznosila je 4,2-10,2
cm, $irina 0,65-1,27 cm, a masa 1000 zrna 27,58-51,35 g. Analiza varijanse imala je znacajnu F
vrednost za sve izvore variranja kod svih osobina. Analizom $esnaest SSR markera detektovano
je ukupno 105 alelnih formi. Posmatrajuci grupe, tip vegetacije i oblik klasa, diverzitet gena je
bio najveci kod jarog (dvoredog i Sestoredog) i Sestoredog (jarog i ozimog) je¢ma. Rezultati
AMOVA testa za oblik klasa su pokazali visoko znacajne vrednosti za oba izvora varijacije, dok je
medugrupna komponenta bila dominantna i za tip vegetacije (91,26%) i za oblik klasa (90,83%).
UPGMA Kklaster analizom konstruisan je dendogram kojim su 52 genotipa svrstana u tri glavne
grupe i 11 podgrupa. Dobijeni rezultati su pokazali da u prouc¢avanoj kolekciji postoji znacajna
varijabilnost ispitivanih osobina, koja se moze koristiti u oplemenjivac¢kim programima je¢ma.

Kljucne reci: lokalne populacije, osobine klasa, varijabilnost, SSR markeri, jecam

Uvod

Medu strnim zitima, po zasejanoj povrsini
u svetu, je¢am zauzima drugo mesto, iza pSe-
nice, a ispred ovsa, tritikalea i razi (http://fao-
stat3.fao.org). Moderno oplemenjivanje suzilo
je geneticku bazu sorti gajenog je¢ma, zbog
¢ega su moderne sorte geneticki bliske. Gajenje
u monokulturi stvorilo je uslove za ubrzano na-
stajanje novih rasa patogena $to je uzrokovalo
vecu osetljivost visokorodnih sorti prema bo-
lestima i nepovoljnim ekoloskim uslovima, i u
krajnjoj liniji nemogucnost realizacije geneti¢-
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kog potencijala za prinos. Ovo ukazuje na po-
trebu introgresije nove geneticke varijabilnosti,
koja je neophodna za uspes$no oplemenjivanje
biljaka, pa i je¢ma. U cilju sprecavanja gubit-
ka geneticke varijabilnosti mnoge nacionalne i
medunarodne organizacije koje se bave ovom
problematikom isticu potrebu prikupljanja,
oc¢uvanja i kori$¢enja divljih srodnika gajenih
vrsta i endemskih sorti (Yong-Cui et al., 2005).

U ranijim istrazivanjima pokazano je da
lokalne populacije je¢ma poseduju visoku
geneticku varijabilnost vaznih agronomskih
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osobina - ranostasnosti, nadzemne biomase,
sadrzaja proteina u zrnu, otpornosti na razli-
¢ite abioticke i bioti¢ke faktore (Perovié et al.,
2001, Przulj, 2001). Silvar i sar. (2013) i Surlan
Momirovié i sar. (2016) pokazali su da $panska
»core* kolekcija je¢ma i kolekcija je¢ma iz Gen
banke Srbije predstavljaju znacajan izvor novih
gena otpornosti na pepelnicu. Lokalne popu-
lacije mogu da budu produktivnije od elitnih
sorti u specifi¢cnim uslovima, kao $to je ogra-
ni¢ena primena agrotehnickih mera na ma-
lim parcelama i u su$nim brdskim regionima
Spanije (Yahiaoui et al., 2014). Zbog postojanja
ozimih i jarih formi, ova vrsta ima izuzetno $i-
rok areal rasprostranjenja i u odnosu na ostale
zitarice gaji se na ve¢im geografskim $irinama
i nadmorskim visinama (Mirosavljevi¢ i sar.,
2016). Tokom duge istorije gajenja u razli¢i-
tim ekoloskim oblastima i primenom razli¢itih
agrotehnic¢kih metoda izdiferencirao se veliki
broj tipova, populacija i varijeteta je¢ma.
Razvoj genomskih tehnologija omoguca-
va ispitivanje geneticke varijabilnosti na nivou
DNK. Poznavanje geneti¢ke osnove nekog ge-
notipa omogucava izbor roditeljskih kombina-
cija, ¢ije ukrstanje stvara pretpostavku za pove-
¢anje dobiti od selekcije i odrzavanje geneticke
raznovrsnosti. Konvencionalno oplemenjivanje,
koje se zasniva na odabiru genotipova prema
fenotipu, koji se formira ekspresijom gena u
uslovima spoljasnje sredine, sadrZi brojne ote-
zavajuce okolnosti tokom selekcije, medu koji-
ma je i uticaj negenetickih faktora. Naime, kod
konvencionalnog oplemenjivanja moguce je da
se odbaci genotip koji nosi pozeljan(ne) gen(e)
slabog efekta, ¢ija je ekspresija ,,maskirana®
uticajem negenetickih faktora na kvantitativne
osobine, koje su ujedno i najvaznije agronom-
ske osobine. Otkrivanje molekularnog markera
koji je blizu lokusa za neku osobinu i koji kose-
gregira sa tim genskim lokusom otvara mogu¢-
nost prevazilazenja ovih problema. Molekular-
ni markeri se danas rutinski koriste u mnogim
oplemenjiva¢kim programima za determinaciju
genskih lokusa koji kontroli$u otpornost na bo-
lesti, tolerantnost na abioticke stresove i kvalita-
tivne osobine (Langridge, 2005). Zbog multia-
lelne prirode, specifi¢nosti hromozoma, visokog
stepena polimorfizma, nasumic¢ne distribucije u
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genomu, ekonomicnosti i dobre reproduktivno-
sti, mikrosatelitski markeri (poznati i kao jedno-
stavne ponavljajuce sekvence, SSR), pokazali su
se kao jedni od najpogodnijih tipova molekular-
nih markera za procenu geneti¢ke raznovrsnosti
kod je¢ma, kao i za mapiranje genoma i marker
asistiranu selekciju (Przulj i Perovi¢, 2005; Pan-
kovi¢, 2007; Pankovi¢ et al., 2007; Surlan-Mo-
mirovi¢ et al., 2013).

Imajudi u vidu da vedina genotipova kori-
$¢enih u ovom radu predstavlja lokalne popula-
cije iz banke gena, oc¢ekuje se da poseduju zna-
¢ajnu geneticku varijabilnost, koja je osnovni
preduslov uspe$nog oplemenjivanja. Cilj ovog
istrazivanja bio da se utvrdi koje su odabrane
populacije potencijalni izvori pozeljnih gena za
duzinu i $irinu klasa i masu 1000 zrna.

Materijal i metode

U radu je ispitivano 48 populacija iz Banke
biljnih gena Srbije i 4 sorte priznate od nadlez-
nog ministarstva u Srbiji. Ogledi su postavljeni
u dve godine (2014. 1 2015.) u GloZanima (Svi-
lajnac). Ispitivane su jare, ozime i fakultativne
forme (forme koje se mogu gajiti i kao ozime i
kao jare), dvoredog (22 genotipa) i Sestoredog
(30 genotipa) je¢ma (Tab. 1). U prvoj godini
setva svih genotipova je obavljena 29. marta, a
u drugoj godini 28. marta. Ogled je postavljen
po slu¢ajnom blok sistemu u tri ponavljanja.
Zrna su rucno sejana na dubinu od 2-3 cm, sa
razmakom od 15 cm izmedu redova i 9-10 cm
uredu. Po genotipu zasejan je jedan red sa 8-10
zrna. Duzina i $irina klasa za svaku populaci-
ju, odredena je merenjem 3 primarna klasa, a
masa 1000 zrna nakon krunjenja svih klasova.

Za sve ispitivane osobine uradena je de-
skriptivna statistika, dvofaktorijalna analiza
varijanse (ANOVA), zatim i multivarijaciona
analiza varijanse (AMOVA).

U okviru molekularne analize, genomska
DNK je izolovana iz listova biljaka starih 14
dana, a kvalitet i koncentracija DNK odrede-
ni su spektrofotometrijski i elektroforezom na
agaroznom gelu. Nakon amplifikacije DNK
fragmenata u PCR aparatu, veli¢ina SSR alela
je odredena kori$¢enjem kapilarne elektrofore-
ze i Genescan softvera. Set od 16 SSR markera,



Mileti¢. A i saradnici

Tabela 1. Ispitivane populacije je¢ma, i njihov tip vegetacije i oblik klasa.
Table 1. Tested barley populations, their type of vegetation and spike form.

Genotip Tip vegetacije Oblik klasa Genotip Tip vegetacije  Oblik klasa
NS-183 ozimi dvoredi MBR1014 jari Sestoredi
NS-589 ozimi dvoredi MBR1015 jari $estoredi
Sremac ozimi Sestoredi MBR1023 jari $estoredi
Leotar ozimi $estoredi MBR1024 jari $estoredi
MBR500 jari dvoredi MBR1030 jari Sestoredi
MBRS506 jari dvoredi MBR1035 fakultativni Sestoredi
MBR514 fakultativni dvoredi MBR1039 jari $estoredi
MBR515 jari dvoredi MBR1046 jari Sestoredi
MBR526 jari dvoredi MBR1056 jari Sestoredi
MBR533 jari dvoredi MBR1058 jari Sestoredi
MBR540 fakultativni Sestoredi MBR1092 jari Sestoredi
MBR552 jari dvoredi MBR1104 jari Sestoredi
MBR556 jari dvoredi MBR1127 jari Sestoredi
MBR560 jari dvoredi MBR1163 jari dvoredi
MBR562 jari dvoredi MBR1170 jari dvoredi
MBR566 jari dvoredi MBR1183 jari dvoredi
MBR568 jari dvoredi MBR1189 jari dvoredi
MBR569 jari dvoredi MBR1197 jari dvoredi
MBR574 jari dvoredi MBR1209 jari Sestoredi
MBR862 jari $estoredi MBRI1213 jari Sestoredi
MBR934 jari Sestoredi MBRI1215 jari Sestoredi
MBR941 jari Sestoredi MBRI1216 jari Sestoredi
MBR959 jari Sestoredi MBR1218 jari Sestoredi
MBR992 jari Sestoredi MBR1248 jari Sestoredi
MBR995 jari Sestoredi MBR1251 jari Sestoredi
MBR1003 jari Sestoredi MBR1253 jari dvoredi

sa 2-3 SSR markera po hromozomu, je kori$¢en za utvrdivanje geneticke divergentnosti. Diver-
zitet mikrosatelitskih markera odreden je Genetic Data Analysis (GDA) analizom (Lewis and
Zaykin, 2001) u PopGene softveru (Yeh and Boyle, 1997). Ocena diverziteta gena ili bogatstvo
alela odredeno je pomoc¢u FSTAT softvera (Goudet, 2002). Na osnovu udela zajednickih alela, u
Microsat softveru (Minch et al., 1997), izracunata je matrica genetickih distanci po D, (Shared
allele distance). Za formiranje klastera primenjen je UPGMA (Unweighted Pair Group Method
with Arithmetic Mean) metod grupisanja. Klaster je konstruisan pomo¢u MEGA softvera (Ta-
mura et al., 2007).
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Tabela 2. Najmanje (Min), najveée (Max), srednje vrednosti (X) i opseg koeficijenta varijacije (CV) za ispitivane

osobine kod 52 uzorka jecma

Table 2. Minimum, maximum, average values and variation coefficient range of tested traits for 52 barley

populations

Osobina Min (cm) Max (cm) X (cm) CV (%)

Duzina klasa 4,20 10,70 7,08 5-41

Sirina klasa 0,65 1,27 0,93 5-34

Masa 1000 zrna 27,58 51,35 40,86 3-75
Rezultati se uzorci MBR526 i MBR1248 (CV=5%), dok je

Analizom duzine klasa je ustanovljeno da
medu genotipovima postoje znacajne razlike na
nivou znacajnosti od 0,01 i 0,05. Najve¢u duzi-
nu klasa je imao uzorak MBR568, sa srednjom
vredno$c¢u za obe godine od 10,7cm, kao i poje-
dina¢no u 2014. i 2015.godini, a najmanju uzo-
rak MBR1056, 4,2cm (Tab. 2). Najvecu prosecnu
vrednost za duzinu klasa gledano po grupama
imalajegrupauzorakadvoredogje¢ma(8,47cm),
a najmanju grupa uzoraka Sestoredog je¢ma
(6,05cm). UzorakMBR1058 je genotip sa najve-
¢im koeficijentom varijacije, 41%, dok se uzorak
MBR959 pokazao kao najhomogeniji za ispiti-
vanu osobinu sa koeficijentom varijacije od 5%.

Najve¢u srednju vrednost za Sirinu klasa
imala je sorta Leotar (1,27cm), dok je najma-
nja vrednost izmerena kod uzorka MBR1183
(0,65cm). Najvecu prose¢nu vrednost za Sirinu
klasa gledano po grupama imala je grupa uzo-
raka ozimog je¢ma (1,06cm), a odmah zatim
grupa uzoraka $estoredog (1,01cm). Najmanju
prose¢nu vrednost imala je grupa uzoraka dvo-
redog je¢ma (0,83cm). Prema vrednostima koe-
ficijenata varijacije kao najhomogeniji izdvajaju

veoma heterogen uzorak MBR1058 (CV=34%).

Srednje vrednosti mase 1000 zrna izdvoji-
le su uzorak MBR1253 sa prose¢nom masom
zrna od 51,35g kao uzorak sa najkrupnijim zr-
nom. Najsitnije zrno imao je uzorak MBR1209
sa prosecnom masom zrna od 27,58 grama.
Grupa uzoraka ozimog je¢ma je imala najvecu
prose¢nu vrednost mase 1000 zrna (43,24g), za
njima je i grupa uzoraka fakultativnog je¢ma
(42,38 g). Najmanju prose¢nu vrednost mase
1000 zrna imala je grupa u kojoj su bile popu-
lacije bez sorti (40,66 g). Uzorak MBR1209 je
yjedno i uzorak sa najve¢im koeficijentom va-
rijacije, 75%, Sto ga Cini izuzetno heterogenim.
Sorta Leotar se ponovo izdvojila u ovom sluca-
ju kao najstabilnija u pogledu mase 1000 zrna
sa koeficijentom varijacije od 3% (Tabela 2).

Analizom varijanse za osobinu duzina kla-
sa je ustanovljena visoko znacajna F vrednost
(P<0,01) za izvore variranja genotip i interak-
cija genotip x sredina i znacajnu F vrednost
(P<0,05) za uticaj sredine. Faktor genotip je od
svih ispitivanih osobina najve¢i uticaj imao na
duzinu klasa — 78,68% (Tab. 3).

Tabela 3. Analiza varijanse za duZinu klasa, Sirinu klasa i masu 1000 zrna kod 52 uzorka je¢ma.
Table 3. Variance analysis for spike length, spike width and 1000 grain weight for 52 barley populations.

Osobina Genotip (G) Godina (E) Interakcija (G x E)
Duzina klasa E.. 23,35%* 5,45% 6,22%*
02 (%) 78,68 0,36 20,96
Sirina klasa F.. 13,72%% 136,10 5,37
0> (%) 63,10 12,27 24,68
Masa 1000 zrna FlCSI 8,67** 677,63*% 5,74**
02 (%) 31,31 47,96 20,73

*P<0,05; **P<0,01
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Analiza varijanse Sirine klasa pokazala je
visoko znacajnu F vrednost za sve izvore va-
riranja, odnosno za uticaj genotipa, sredine i
interakcije genotip x sredina. Od tri ispitivane
osobine interakcija genotipa i spolja$nje sredine
najvedi uticaj je imala na $irinu klasa (24,68%).

Medutim i za ovu osobinu dominantan faktor,
koji je imao najvise uticaja, bio je genotip (63,1%
od ukupne varijabilnosti).

Visoko znadajnu F vrednost za osobinu
masa 1000 zrna pokazali su izvori genotip, sre-
dina i interakcija genotip x sredina. Masa 1000
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Grafikon 1. Dendogram 20 populacija i 2 sorte dvoredog i 28 populacija i 2 sorte Sestoredog jecma na osnovu

UPGMA klaster analize

Figure 1. Dendrogram for 20 landraces and 2 cultivars of two-rowed barley and 28 landraces and 2 cultivars of
six-rowed barley based on UPGMA cluster analysis
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zrna je u najve¢oj meri bila uslovljena uticajem
spoljasnje sredine sa 47,96%, a posmatrano za
sve ispitivane osobine faktor sredina se pokazao
kao najznacajniji upravo kod mase 1000 zrna.

Rezultati AMOVA testa za oblik klasa su
pokazali visoko znadajne vrednosti za oba
izvora varijacije — tip vegetacije i oblik klasa
(P<0,01), dok je medugrupna komponenta
bila dominantna i za tip vegetacije (91,26%) i
za oblik klasa (90,83%).

Utvrdeno je ukupno 105 alelnih formi i svih
16 markera je imalo viSe od jednog alela po
lokusu. Maksimalnih 18 alela detektovano je
na lokusu GBM1021, a prosecan broj alela po
lokusu iznosio je 6,6. PIC vrednost predstavlja
meru polimorfizma lokusa, odnosno govori
o snazi markera da detektuje polimorfizam u
okviru populacije. U ovom slu¢aju PIC vredno-
sti su se kretale od 0,270 (GBM1043) do 0,859
(GBM1021) sa prosekom od 0,560. Frekven-
cije najucestalijih alela su se kretale od 0,250
(GBM1021) do 0,827 (GBM1043) sa prosekom
0,496. Divergentnost gena je bila u intervalu od
0,297 (GBM1043) do 0,870 (GBM1021), u pro-
seku 0,617.

Najvecu proseénu vrednost broja alela po
lokusu imala je grupa uzoraka jarog je¢ma
(6,37) sto je priblizno srednjoj vrednosti alela
kod sorti Sestoredog je¢ma (5,69). Uzorci iz
grupe ozimog je¢ma imali su najmanju sred-
nju vrednost alela (1,94). Takode grupa sorti
dvoredog je¢ma imala je manju prose¢nu vred-
nost alela (4,50) od grupe uzoraka $estoredog.
Posmatrajudi grupe, tip vegetacije i oblik klasa,
diverzitet gena je bio ve¢i kod jarog (0,62) i Se-
storedog (0,63) nego kod ozimog (0,29) i dvo-
redog je¢ma (0,50).

Na osnovu podataka SSR markera izracu-
nate su geneticke distance, koje su obradene
UPGMA Kklaster analizom i kao rezultat je do-
bijen dendogram prikazan na Graf. 1. Svi ispi-
tivani genotipovi su svrstani u tri glavne grupe,
a dalje podeljeni u 11 podgrupa.

Diskusija
Duzina i $irina klasa su vazne morfoloske
osobine je¢ma, jer izmedu ostalog, uti¢u na
broj i veli¢inu zrna i na kraju na prinos. Iz tog
razloga potrebno je utvrditi nac¢in nasledivanja,
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efekte gena i pronadi roditelje koji ¢e biti naj-
bolji kombinatori za ova svojstva i dati najper-
spektivnija potomstva. Lokalne populacije su
autohtone populacije odredenog regiona adap-
tirane na specifiéne lokalne uslove spoljasnje
sredine (Zeven, 1998). Ove populacije se ra-
zlikuju od sorti nastalih modernim oplemenyji-
vanjem, jer nisu prosle kroz proces intenzivne
selekcije, adaptabilne su i odlikuju se varijabil-
no$cu. Pojedine ispitivane lokalne populacije
imale su vi$e vrednosti od ispitivanih sorti kao
i od sorti iz drugih radova sa kojima su upore-
divane (Bratkovié, 2014; Amabile et al., 2017).

Rezultati dobijeni za osobinu duzina klasa
su priblizni rezultatima drugih autora. Prose¢-
ne vrednosti duzine klasa palestinskih lokalnih
populacija koje su ispitivali Shtaya et al. (2015),
kretale su se od 4,93 cm kod uzorka $estoredog
do 9,1 cm kod uzorka dvoredog je¢ma. Prema
Chalaka et al. (2015), vrednosti za pomenutu
osobinu libanskih populacija kretale su se u ve-
¢em opsegu od ispitivanih populacija u ovom
radu od 3,54 do 14,7 cm, dok su jordanske lo-
kalne populacije ispoljile nesto nize vrednosti,
od 5,5 do 8,9 cm (Al-Nashash et al., 2005). U
radu Bratkovi¢ (2014), gde su ispitivane 23 pri-
znate sorte i 17 homozigotnih linija, sorte dvo-
redog je¢ma su imale prose¢nu vrednost duZine
klasa 8,25 cm, a sorte $estoredog 5,89 cm. Ele-
menti klasa se formiraju jo$ tokom bokorenja u
tre¢oj i Cetvrtoj fazi organogeneze, odnosno oko
18-20 dana po nicanju kod jarog, a nakon 21-
og dana kod ozimog je¢ma (Paunovi¢ i Madi¢,
2011). Formiranje vretena klasa, klasaka i cve-
tova u klascima zavisi od uslova koji su vladali
u vreme bokorenja je¢ma. Analiza varijanse je
pokazala da je duzina klasa prvenstveno uslov-
ljena genetickim potencijalom, a zatim interak-
cijom genotipa i uslova spoljasnje sredine, $to ne
iskljucuje i znacajan uticaj uslova sredine.

U formiranju visine prinosa zrna je¢ma po-
red listova, veliki zna¢aj imaju i drugi zeleni or-
gani (vr$na internodija i klas). Klas predstavlja
vr$ni organ je¢ma koji u funkcionalnom pogle-
du predstavlja i izvor i akceptor asimilata (Pau-
novi¢ i Madi¢, 2011). Polozaj klasa obezbeduje
efikasnije kori$¢enje svetlosti u odnosu na druge
delove biljke. U tom smislu pored duZine, i $iri-
na klasa ima uticaj na ukupan prinos zrna preko
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fotosinteze. Prema rezultatima analize kolekcije
je¢ma sastavljene od 56 genotipova ispitivanih u
2014. godine, vrednosti za $irinu klasa kretale su
se u pribliznom opsegu od 0,47 do 1,23 cm, kao
u ovim istrazivanjima (Mileti¢, 2014).

Masa 1000 zrna je direktna komponenta
prinosa zrna i menja se pod uticajem ekoloskih
¢inilaca, ali je pre svega sortna osobina. Kom-
pleksnije je determinisana ve¢im brojem minor
gena, nego $to je slu¢aj kod duzine i $irine kla-
sa (Perovi¢ et al., 2001). Ukazuje na krupnocu i
veli¢inu zrna i vazan je kriterijjum u oplemenji-
vanju je¢ma. Prose¢ne vrednosti za masu 1000
zrna sorti dvoredog je¢ma manje su od onih
koje navodi Bratkovi¢ (2014), ¢iji je prosek za
ovu grupu iznosio 50,3 g, kao i kod grupe sorti
$estoredog je¢ma, koje kod Bratkovica (2014)
iznosi 46,1 g. Ovi rezultati su i o¢ekivani, jer je
Bratkovi¢ (2014) u svojim istrazivanjima kori-
stio sorte i linije, kod kojih je selekcijom pove-
¢ana masa 1000 zrna. Sa druge strane, dobijena
prose¢na vrednost mase 1000 zrna sorti $estore-
dog je¢ma bila je ve¢a nego vrednost koju su do-
bili Kumar et al. (2013), a to je 36,6 g, ali i Gupta
et al. (2009) za ispitivane genotipove je¢ma na
tri lokacije: 39,1; 38,6; 40,7 g. Masa 1000 zrna
u ovom istrazivanju je u najve¢oj meri bila us-
lovljena uticajem spoljasnje sredine sa 47,96%.
Posmatrano za sve ispitivane osobine faktor sre-
dina se pokazao kao najznacajniji upravo kod
mase 1000 zrna. Mirosavljevi¢ et al. (2015) su
dobili drugacije rezultate, pa se u radu navodi
da je faktor genotip bio dominantan (45%) po
pitanju variranja, dok je faktor sredina imao naj-
manje uticaja na variranje (19%). Przulj i Mom-
¢ilovi¢ (2010) navode da je interakcija genotip x
sredina najvi$e uticaja imala na variranje mase
1000 zrna kod sorti ozimog je¢ma.

Geneticka osnova proucavanih populacija
ima uticaja na stepen variranja osobina i na-
sledivanje. Prose¢an broj alela po SSR-u uka-
zuje na vedi diverzitet medu uzorcima je¢ma
koji su uklju¢eni u ispitivanje od vrednosti
utvrdenih u radu Chen et al. (2012). Rezultati
molekularne karakterizacije ispitivanog seta 52
uzorka je¢ma iz tabele 1. su objavljeni u radu
Surlan-Momirovi¢ et al. (2013). U setu od 953
uzorka je¢ma detektovano je proseéno 16,7
alela po markeru, a u subsetu od 565 evropskih

uzoraka nadeno je 11,3 alela po lokusu (Sur-
lan-Momirovi¢ et al., 2013). U nasim istraziva-
njima grupa uzoraka Sestoredog je¢ma imala
je vedi prosecan broj alela po lokusu od grupe
uzoraka dvoredog je¢ma, §to je u saglasnosti
sa rezultatima Ordon et al. (2005) i Surlan et
al. (2013). Najvedi broj alela po lokusu imala
je grupa uzoraka jarog je¢ma i u tom smislu
moze se smatrati vaznim izvorom varijabil-
nosti za oplemenjivanje jarog je¢ma u Srbiji.
Prema (Badr et al., 2000) najveéa varijabilnost
je u gen centru porekla je¢ma zbog klimatskih
uslova koji su vladali i vladaju u njemu, pa se
za lokalne populacije iz Srbije moze re¢i su na-
stale u jako raznovrsnim klimatskim uslovima.

PIC vrednosti potvrduju da su kori$¢eni SSR
markeri bili veoma informativni i korisni za ra-
zlikovanje polimorfne stope markera na odre-
denom lokusu. PIC vrednosti dobijene u ovom
radu su priblizno iste PIC vrednostima u radu
Surlan et al. (2013). Sli¢no tome i PIC vrednost
bila je ve¢a kod grupe uzoraka Sestoredog je¢ma
nego kod grupe dvoredog. Takode, PIC vredno-
sti su bile najvece kod jarog, zatim fakultativnog i
na kraju kod ozimog je¢ma. Molekularna analiza
je pokazala da medu tri grupe gde su genotipovi
podeljeni prema tipu vegetacije, geneticki diver-
zitet je bio visi kod jarog je¢ma nego kod fakulta-
tivnog i ozimog, $to moze biti povezano sa adap-
tacijom populacija jarog je¢ma na $irok spektar
uslova spolja$nje sredine i centrom porekla. Nizi
nivo polimorfizma populacija ozimog je¢ma
moze se pripisati uzem genetickom diverzitetu,
jer su sva 4 uzorka poreklom iz istog programa
oplemenjivanja (Institut za ratarstvo i povrtar-
stvo, Novi Sad, Srbije). Rezultati multivarijacione
analize varijanse su u saglasnosti sa rezultatima
Surlan et al. (2013), ukazujuéi na izuzetno viso-
ke procente medugrupne komponente variranja.
Ovi rezultati medutim nisu u saglasnosti sa re-
zultatima koje su dobili Malysheva-Otto et al.
(2007), gde je medugrupna komponenta iznosila
19,48% za oblik klasa i 16,98% za tip vegetacije.

Grupisanje genotipova na dendrogramu je
vie u skladu sa podeljeno$éu uzoraka prema
obliku klasa, nego prema tipu vegetacije. Da
je grupisanje severnoamerickih uzoraka dvo-
redog i $estoredog je¢ma u saglasnosti sa obli-
kom klasa utvrdili su i Sun et al. (2011).
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Zakljucak

Analiza ispitivanih genotipova pokazala je
da oni poseduju znatan geneticki potencijal u
pogledu varijabilnosti, koja je klju¢na osobina
u svakom oplemenjivackom programu, te da se
genotipovi koji su se izdvojili mogu ukljuciti u
neki od ovih programa. Ispitivanjem 48 lokalnih
populacija i 4 sorte i njihovim poredenjem doslo
se do zakljucka da su neki genotipovi iz lokalnih
populacija imali vece vrednosti duzine klasa i
mase 1000 zrna od pojedinih komercijalnih sor-
ti, Sto moze biti od velike koristi u smislu njiho-
vog unapredenja za data svojstva. Od ispitivanih
genotipova posebno su se izdvojile populacije/
sorte MBR568, MBR1170 sa najve¢com duzi-
nom klasa, zatim Leotar, MBR1003 i MBR1218
sa naj$irim klasom i MBRI1253, MBR560 i
MBRI1197 za masu 1000 zrna. Identifikacija
izvora pozeljnih svojstava, uz primenu moleku-
larnih markera ¢e omoguciti brzu introgresiju
pozeljnih gena iz lokalnih populacija u komer-
cijalne oplemenjivacke materijale, ¢ime ce se
olaksati i skratiti proces stvaranja novih sorti.
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PHENOTYPIC VARIABILITY OF SPIKE CHARACTERISTICS
AND GENETIC STRUCTURE OF POPULATION IN
THE COLLECTION OF SPRING BARLEY

Aleksandra Mileti¢, Dejana Pankovi¢, Miroslav Zori¢, Novo Przulj, Gordana
Surlan Momirovi¢, Marija Jovanovié, Bojan Radisavljevi¢, Dragan Perovi¢

Summary

Domestication, selection and modern breeding narrow the genetic variability of barley, and
thus create the need for re-integration of variability as a basis for barley breeding. In this study,
4 barley cultivars and 48 landraces from Serbian gene bank were analysed during two years. Phe-
notypic variability and genetic structure of the two quantitative spike traits: length and width, and
one trait of grain: 1000 grain weight, were analyzed in a population with genotypes of known type
of vegetation and spike form. Average spike length ranged from 4,2 to 10,2 cm, spike width 0,65
to 1,27 cm and 1000 grain weight from 27,58 to 51,35 g. Analysis of variance has a significant F
value for all sources of variation in all traits. Analysis with 16 SSR markers detected a total of 105
allelic forms. Observing the groups of vegetation type and spike form, diversity of genes was the
highest in the spring barley (two-row and six-row forms) and six-row barley (spring and winter
types). The results of AMOVA test for spike form showed highly significant values for both sour-
ces of variation, while the intergroup component was dominant both for the type of vegetation
(91,26 %) and form of the spike (90,83 %). Based on the cluster dendrogram 52 genotypes are
classified into three main groups and 11 sub-groups. The results showed there is considerable
variability of examined traits in the collection, so it can be used in barley breeding programs.
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