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Izvod: S, potomstva populacije uze geneticke osnove NSA15 nastale ukr$tanjem inbred linija NS15 x
NS61, testirana su istovremeno sa dva nesrodna inbred-testera: NS732 (ID geneticke osnove) i NS27
(BSSS osnove). Proizvedeno je po 40 parova HS potomstava, tako da svaki par ima zajedni¢ku majcin-
sku komponentu (S, liniju). Porodice su posebno randomizirane i zasejane u dva nezavisna ogleda, po
modelu nepotpunog blok dizajna, svaki u dva seta, sa dva ponavljanja u okviru seta i 20 HS familija u
setu. Ogledi su izvedeni tokom 2008. (Cetiri lokaliteta) i 2009. (tri lokaliteta). Primenjena je standardna
tehnologija gajenja. Veci prosecan prinos u vecini kombinacija S, familija x tester ostvaren je sa linijom
NS27. Oko 50% testiranih familija sa oba testera ostvarilo je vedi prinos zrna od proseka odgovarajucih
standarda. Heritabilnost za prinos zrna kod HS-1 potomstava nastalih ukr$tanjem sa testerom NS732
bila je signifikantna (h?*=0,51910,228), dok je kod HS-2 potomstava nastalih ukr$tanjem sa testerom
NS27 zabelezena niza i nesignifikantna vrednost (h*=0,33710,231). Geneticka kotelacija izmedu dve
grupe HS potomstava za prinos zrna je bila nesignifikantna (=0, 309+£0,253). Visoke vrednosti stan-
dardnih greski za heritabilnost i geneticku korelaciju uslovl]ene su najveéim delom driftom nastalim
slu¢ajnom koncentracijom rodnijih genotipova u II setu HS-2 ogleda. Na osnovu dobijenih rezultata za
ptinos zrna, inbred-tester NS27 je pokazao perspektivnije rezultate za bududi oplemenjivacki program

sa populacijom NSA15.

Kljuéne reci: geneticke korelacije, half-sib (HS), heritabilnost, kukuruz, tester, Zea mays L.

Uvod

Poznavanje korelacione povezanosti izmedu
razli¢itih svojstava od velikog je znacaja u prime-
njenim (oplemenjivackim) i bioloskim istraziva-
njima. Falconer (1981) navodi tri osnovna razlo-
ga za to: geneticku determinaciju korelacija, pre
svega plejotropski efekat; uticaj promene jednog
na nivo (istovremene) promene drugog karakte-
ra; i najzad, znacaj korelativnih odnosa metrickih
svojstava i adaptivne vrednosti sa stanovista pri-
rodne selekcije.

U programima oplemenjivanja organizama,
korelacionoj analizi je posvecena velika paznja
primenom razli¢itth parametrijskih i neparametrij-
skih metoda. Od posebnog znacaja su geneticka
(pre svega aditivna) i fenotipska korelacija izmedu
svojstava. Ja¢ina korelacione veze (obi¢no izmedu
osnovnog i pratecih svojstava) 1 heritabilnost kljuc-
ni su parametri pri izboru pocetnog materijala,
metoda selekcije i nivoa selekcionog intenziteta.
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Kod kukuruza je prinos zrna, zbog ekonom-
skog znacaja, najcesée korelirano svojstvo (u
okviru populacije) sa komponentama prinosa,
morfoloskim i fizioloskim karakteristikama bilj-
ke. Koriséene su populacije uze ili Sire geneticke
osnove, kao i razli¢iti tipovi potomstava (puni
srodnici, FS; polusrodnici, HS; samooplodna
potomstva, S, S,; Hallauer & Miranda 1988).
Tako mogu biti od velikog prakticnog i teorijskog
znacaja, korelacije za jedno svojstvo (npr. prinos
zrna) izmedu razlicitih tipova potomstava, ili od-
govaraju¢ih familija u okviru istog potomstva
(npr. HS) znatno se rede srecu u literaturi.

Cilj ovog rada je bilo proucavanje varijabilnost
1 geneticke korelacije za prinos zrna izmedu dve
grupe polusrodnika (HS), potomaka populacije
kukuruza uze geneticke osnove.

Materijal i metod rada

Za istrazivanja u ovom radu koriséena je po-
pulacija kukuruza uze geneticke osnove NSA15,
standardnog kvaliteta zrna, srednje kasne vegeta-
cije (FAO grupe zrenja 700). Tokom 2005. izvr-
$eno je ukrstanje dve inbred linije NS15 (nastala
kombinacijom 25% materijala iz Juzne Amerike i
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75% adaptiranih izvora, nesrodnih sa drugim he-
teroticnim grupama) i NS61 (Lancaster osnove).
Samooplodnjom F, biljaka u zimskoj generaciji
(2005/2006) dobijeno je seme I, generacije, od
koga je proizvedeno oko 300 F biljaka u 2006. na
oglednom polju Instituta za ratarstvo i povrtat-
stvo u Novom Sadu. Metodom slucajnog izbo-
ra samooplodeno je 100 biljaka, a odabrano 50
klipova (biljaka) u berbi, koji su imali dovoljan
broj zrna za setvu naredne godine. Tokom 2007.
zasejano je svih 50 S, familija metodom klip na
red. Po 15 slucajno odabranih biljaka od svake S,
familije (maj¢inske komponente) ukrsteno je sa
svakim od dva medusobno i u odnosu na popula-
ciju, geneticki nesrodna testera - inbred linije NS
7321NS 27 (oc¢inske komponente). Linija NS732
(FAO grupa zrenja 500) pripada ID heteroti¢noj
grupi, dok je NS 27 (FAO grupa zrenja 500),
BSSS osnove. Dve grupe HS potomstava, svaka
sa 40 genotipova (familija), sa dovoljnom koli¢i-
nom izbalansiranog semena, formirane su tako
da svaka S, familija bude istovremeno zastupljena
(ukritena) sa oba testera.

Poljski ogledi po modelu nepotpunog blok di-
zajna, sa ponavljanjima u okviru seta (Cochran
& Cox 1957), posejani su tokom 2008. i 2009. na
Cetiri lokaliteta: Rimski Sanéevi, Stbobran, Srem-
ska Mitrovica i Kikinda. Usled jake suse i neujed-
nacenog nicanja i razvoja biljaka ogledi u Kikindi
2009. nisu koriséeni, tako da je analiza obuhva-
tila 7 lokaliteta (Cetiri u 2008. i tri u 2009). Za
svaki tip HS potomstava postavljeni su nezavisni
ogledi, sa dva seta (u svakom setu po 20 slucaj-
no odabranih potomstava) i dva ponavljanja po
setu. U okviru svakog ogleda bila su zastupljena
po Ccetiti hibrida - standarda (dva inbred-testera
x linije koje su formirale populaciju): NS732 x
NS61, NS27 x NS61, NS732 x NS15 1 NS27 x
NS15. Standardi su koriséeni samo radi porede-
nja vrednosti proucavanih svojstava u odnosu na
odgovarajuca testirana potomstva, te nisu uklju-
ceni u analizu 1 procenu genetickih parametara.
Povtsina elementarne patcele iznosila je 8,1 m?
za svaki genotip (dva reda, svaki duzine 5,4 m),
sa rastojanjem od 0,75 m izmedu redova i 0,22
m izmedu biljaka u redu. Gustina useva iznosi-
la je 60.606 biljaka/ha. Setva i berba ogleda (za
procenu prinosa zrna) obavljena je masinski. Pri-
menjena je uobicajena tehnologija gajenja, koja je
prilagodena agroekoloskim uslovima lokaliteta.
Proucavan je veéi broj svojstava biljke i klipa, ali
su u radu prikazani samo rezultati za prinos zrna
(t ha' sa 14% vode).

Analiza i komponente varijanse, kovarijanse 1
heritabilnost (u $irem smislu) nekompletnog blok
dizajna uradena je na principu modela IT (Hallauer

& Miranda 1988). Geneticke korelacije za prinos
zrna izmedu dve grupe HS familija izracunate su
po standardnoj proceduri, iz odnosa genetickih
kovarijansi i varijansi (Falconer 1981). S obzirom
da je randomizacija svake HS grupe (2 x 20 fami-
lija) bila medusobno nezavisna, analiza iskljucuje
mogucnost procene komponenti fenotipskih va-
rijansi, jer je njihova fenotipska kovarijansa jed-
naka genetickoj kovarijansi (Bradshaw 1983).

Rezultati i diskusija

U tabeli 1. prikazan je prosecan prinos zrna
(t ha') dve grupe (HS-1 i HS-2) potomstava
sa 7 lokaliteta (Cetiri u 2008. i tri u 2009). Na
osnovu rezultata ANOVA-e (nisu prikazani u
ovom radu) utvrdena je signifikantna razlika iz-
medu setova kod HS-2 familija. Zbog toga su
rezultati uporedivani za svaki set posebno, kod
oba ogleda, izmedu prinosa familija i prose¢nog
prinosa odgovarajuéih standarda. Kod HS-1 po-
tomstava za poredenje je sluzio prosek hibrida
NS732 x NS151NS732 x NS61, a za drugu gru-
pu ogleda (HS-2) koriscen je prosek standarda
NS27 x NS15 1 NS27 x NS61. Drugim recima,
standardi su odgovarali HS potomstvima prema
izabranom testeru (NS732 ili NS27, kao majcin-
ske komponente hibrida), dok su ocinske linije u
standardnim hibridima (NS15 i NS61) koriséene
kao komponente pri stvaranju pocetne popula-
cije.

Direktno poredenje prose¢nih i pojedinacnih
prinosa HS-1 1 HS-2 grupe genotipova nije pouz-
dano zbog nezavisne randomizacije, iako se jasno
uocavaju vece vrednosti za setove, standarde i ve-
¢inu familija HS-2 grupe, posebno u drugom setu
(Tab. 1). Dobijeni rezultati ukazuju da inbred-te-
ster NS27 ima prednost u odnosu na NS732 za na-
stavak oplemenjivackog programa sa navedenom
populacijom (NSA15). Od ukupno 40 testiranih
familija, 22 u HS-1 i, 19 u HS-2 (ili oko 50% po
grupi), ostvarile su ve¢i prinos (Tab. 1) u odnosu
na odgovarajuéi prosek standarda. Istovremeno,
11 familija (27,5% od ukupno testiranih) pripada
grupi najrodnijih sa oba testera (npr. S1 familije
br. 5,7, 8, itd.). Koris¢enje elitnih linija kao teste-
ra svakako ima prakti¢ni znacaj. Ipak, u hibridnim
kombinacijama ove linije mogu izazvati maskira-
juci efekat (Ivanovi¢ et al. 1987), koiji je utoliko
veci ukoliko su performanse testera bolje (Smith
1986). Detekcija znacajnog broja ,,zajednickih®
(za HS-1 i HS-2 grupe) najrodnijih kombinacija,
u konkretnom slucaju se samo delimi¢no moze
objasniti maskirajuéim efektom testera, tim pre
$to se radi o geneticki nesrodnim linijama, cije F,
potomstvo (NS732 x NS27) predstavlja hibrid sa
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Tabela 1. Prosecan prinos zrna (t ha™) dve grupe HS potomstava NSA15 populacije kukuruza (S, x
NS732 = HS-11 S, x N§27 = HS-2)
Table 1. Average grain yield (t ha™) of two HS progeny groups of NSA15 maize population (S, x
NS732 = HS-11 S, x N§27 = HS-2)

Testeri (3)

Testers
Setovi S, familije (¥) NS732 (HS-1) NS27 (HS-2)
Sets S, families NS732 (HS-1) NS27 (HS-2)
1 11,10% 10,78
2 10,90% 11,18
3 10,78* 10,38
4 9,74 10,82
5 10,84% 11,26*
6 11,27+ 1,11
7 11,58* 11,42%
8 10,77% 11,60%
9 9,88 10,78
10 10,78* 10,97
11 10,96* 10,54
12 11,29+ 11,22
13 11,56* 10,48
I 14 11,36* 10,04
15 10,40 11,26%*
16 10,34 10,95
17 10,36 10,70
18 11,48+ 11,58+
19 11,17* 11,36*
20 10,62 10,85
Prosek seta 10,86 10,96
Set mean
Prosek standarda
Mean values of checks 10,62 11,24
21 10,45 11,33*
22 11,73+ 12,10%
23 10,72 11,32+
24 10,87% 11,68*
25 10,95%* 11,74%
26 10,71 11,11
27 10,80 10,89
28 11,42+ 11,30
29 10,44 11,33*
30 10,45 11,38*
31 10,94 11,14
32 11,06% 11,87
33 11,15% 12,27%
B 34 10,34 11,39
35 10,58 11,16
36 10,81 10,73
37 10,76 11,71%
38 10,53 11,51%
39 10,24 11,44%
40 10,89* 11,79*
Prosek seta 10,79 1146
Set mean
Prosek standarda
Mean value of checks 1084 11,30
* Prinos veéi od proseka standarda
Yiels higher than mean values of checks
Standardi za HS-1: NS732 x NS15 Checks for FIS-1: NS732 x NS15
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komercijalnim performansama, $to podrazumeva
i razlike u frekvenciji pozeljnih alela izmedu ro-
ditelja. Verovatno da respektujucu ulogu u objas-
njenju navedenih rezultata igra i geneticka struk-
tura pocetne populacije (NSA15). Rekombinanti
(S, familije) izmedu pretezno ,,starijih* Lancaster
izvora i juznoamerickih tvrdunaca, donori su
pozeljnih alela za prinos zrna, komplementarni
inbred linijama novijih ciklusa selekcija.

izmedu ova dva tipa potomstava. Bekavac i sar.
(2007) su ispitivali varijabilnost i meduzavisnost
veceg broja agronomski znacajnih svojstava kod
dve sinteticke populacije kukuruza, koristeci S,
i HS (inbred-tester) potomstva. Utvrdena je re-
lativno visoka heritabilnost (u Sirem smislu) za
vecéinu proucavanih svojstava, ali i niska gene-
ticka korelacija za prinos zrna izmedu S, i HS
potomstava.

Tabela 2. Geneticka korelacija (t) 1 heritabilnost (h% za prinos zrna, HS potomstava NSA15 populacije

kukuruza

Table 2. Genetic correlation (r) and heritability (h?) for grain yield of HS progeny groups of NSA15

maize population

Geneticka varijansa (V g)
Genetic variance (V)
o

Heritabilnost (h%) + S,
Heritability (h?) =S
Koeficijent varijacije (CV)

Coefficient of variation (C b

Geneticka korelacija HS-1:HS-2(r) £ S,
Genetic correlation HS-1:HS-2 (rj S,

HS-1 HS-2
0,105 0,060
0,519+0,228 0,377+0,231
3,000 2,183
0,309+0,253

HS-1=§, x NS§732
HS-2=§ x NS27
S,= standardna greska/standard error

Maskirajuéi efekat dominantnih alela posebno
moze biti izrazen kod korelacione analize (Smith
1986). Razlicita geneticka struktura pocetne po-
pulacije (uze ili $ire geneticke osnove) primenjeni
metod selekcije, efektivna velicina populacije, ge-
neticki drift, kao i drugi faktori koji dovode do
promene frekvencije alela, mogu drasticno da
menjaju geneticke korelacije izmedu svojstava
(Bohren et al. 19606, Falconer 1981).

Problem se dodatno komplikuje kod korela-
cija izmedu razlicitih tipova familija (S, S,, HS,
ES). Ivanovi¢ et al. (1987) su utvrdili jace ko-
relacione veze za prinos zrna kukuruza izmedu
familija u okviru populacije (S, S,, I'S) u odnosu
na HS potomstva (inbred-tester), korelirana sa
navedenim tipovima porodica. Ovaj zakljucak
odnosi se na ispitivane populacije, uze i Sire ge-
neti¢ke osnove. Ovakve korelacione odnose au-
tori objasnjavaju maskirajuéim efektom inbred-
testera (HS porodica). Korelirajuéi prinos zrna
izmedu S, i HS potomstava (u okviru populaci-
je), Vancetovic i sar. (2001) konstatuju da kore-
laciona povezanost zavisi od populacije (varira
od 0,359 do 0,663), te predlazu naizmeni¢nu
ciklicnu selekciju (S,, HS), ali samo kod kom-
pozita sa visokom korelacijom za prinos zrna

Dobijeni rezultati u ovom radu za heritabil-
nost ptinosa zrna (h*=0,519 za HS-1 i h?=0,377
za HS-2) 1 geneticku korelaciju izmedu dve gru-
pe HS potomaka (r,=0,309; Tab. 2) krecu se u
granicama vrednosti vecine rezultata koje navode
Hallauer & Miranda (1988) i Sre¢kov et al. (2007).
Signifikantna vrednost heritabilnosti utvrdena je
samo za HS-1 potomstva, dok je kod HS-2 grupe
heritabilnost nepouzdana (0,377<(2x0,231)). Re-
lativno visoke standardne greske za heritabilnost i
korelaciju posledica su svakako efekta drifta, koji
uglavnom uzrokuju rezultati II seta kod HS-2 po-
tomstava (veca koncentracija rodnijih genotipova
u odnosu na I set). Homogenost Zivotne sredine
je manje verovatan uzrok, obzirom da je bilo 7 lo-
kaliteta u dve godine ispitivanja (4+3), koji u veli-
koj meri mogu da izbalansiraju efekat sredine.

Zakljucak

U radu je proucavan prinos zrna dve grupe HS
potomstava (S1 x inbred-tester) sinteticke popu-
lacije kukuruza uze geneticke osnove NSAT5.
Od ukupno 40 testiranih familija, 11 pripada
grupi genotipova rodnijih od proseka odgovara-
jucih standarda u ukrstanju sa oba testera. Zbog
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neizbalansirane distribucije genotipova izmedu
setova, vrednost geneticke korelacije za prinos
zrna izmedu dve grupe HS potomstava je bila ne-
signifikantna, optere¢ena visokom standardnom
greskom (rg:O,309i0,253).

Dobijeni rezultati u ovim istrazivanjima poka-
zuju da pocetna populacija (geneticki nesrodna sa
drugim heteroticnim grupama) moze biti donor
pozeljnih alela, komplementarnih, pre svega ID i
BSSS genetickoj osnovi.
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Genetic Variability and Correlation Analysis for Grain Yield of a Narrow Base
Synthetic Maize Population NSA15
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Summary: S, progenies of a narrow base maize population NSA15 unrelated to other heterotic sources, derived
from a cross of NS15 x NS61 inbred lines, were tested simultaneously with two unrelated inbred-testers: NS732
(ID genetic background) and NS27 (BSSS background). Forty pairs of each HS progenies were made in such a
manner that every pair has female parent (S, line) in common. The families were separately randomised and planted
in two trials, using incomplete block design, in two sets each with two replications per set and 20 HS families within
a set. In each set, four hybrid checks, which represent a combination of tester lines and component lines of the
populations, were planted. The trials were carried out during 2008 (at four locations) and 2009 (at three locations).
The standard crop management practices were applied. Higher average yield in most combinations of S, families x
tester were obtained with NS27 line. Approximately 50% of families tested with both testers achieved grain yield
higher than average value of the corresponding checks. Heritability for grain yield of HS-1 progeny group (NS732)
was significant (h*=0.519£0.228), whetreas HS-2 progeny group (NS27) had lower and insignificant heritability
(h*=0.33710.231). At the same time, genetic correlation between two groups of HS progenies for grain yield was
also insignificant (r =0.309%0.253). High values of standard errors for heritability and genetic correlation were
mainly caused by drift due to random concentration of more productive genotypes in the set II of the HS-2 trial.
The results for grain yield indicated that NS27 inbred-tester is of a greater value for further breeding programme
with the population NSA15.

Key words: genetic correlations, half-sib (HS), heritability, maize, tester, Zea mays L.
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