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IZVOD: Iako se danas u svetu marker asistirana selekcija (MAS) rutinski
primenjuje u oplemenjiva~kim programima velikih privatnih kompanija, rad na imple -
mentaciji molekularnih markera za komercijalne potrebe u manjim kompa nijama i u
javnom sektoru je zna~ajno manjeg obima. Brojni radovi o mapiranju lokusa za
kvantitativna svojstva, teorijske analize i simulacioni modeli o mogu}nostima MAS,
daju podsticaj novim istra`ivanjima na polju validacije otkrivenih QTL-ova (Quan ti -
ta tive Trait Loci), kao i prakti~ne primene molekularnih markera u oplemenjivanju
kukuruza. U radu su obja{njeni osnovni pojmovi koji se odnose na MAS, prin cipe QTL
mapiranja i utvr|ivanja veze marker-svojstvo, predstavljene su mogu}nosti i primeri
uspe{ne primene markera u selekciji na kvalitativne i kvantitativne osobine.

Klju~ne re~i: DNK markeri, Zea mays L., marker asistirana selekcija, lokusi za
kvantitativna svojstva, oplemenjivanje kukuruza

Molekularni markeri
 i QTL mapiranje

Molekularni (DNK) markeri su
sekvence DNK unutar ili u blizini
nekog gena ili lokusa za kvantitativna
svojstva. Samo alelne varijacije
markera koje su eksperimentalnom,
statisti~kom analizom dovedene u
vezu sa fenotipskom varijabilno{}u
osobine kontrolisane tim genom,
odnosno QTL-om imaju zna~aj za
oplemenjiva~e.

Postoji veliki broj razli~itih vrsta
markera koji se mogu klasifikovati u
zavisnosti od vrste DNK poli mor fiz -
ma koju detektuju (ta~kaste mutacije, 
insercije, delecije, inverzije), metode
detekcije (hibridizacijom, elektro fo -
rezom), tipa nasle|ivanja (domi -
nantno, kodominantno), lokalizacije
u }eliji (nuklearni, mitohondrijalni,
hloroplazmati~ni) i tehni~kih zahteva
(npr. mikro~ipovi). Vrste mole ku -
larnih markera, njihove specifi~nosti i 
me|usobne razlike detaljnije su
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opisane u radovima Agarwal et al.
(2008) i Kesawat and Kumar (2009).

Marker asistirana selekcija je
poslednja faza procesa koji obuhvata
pronala`enje izvora po`eljnih alela,
detekciju polimorfnih markera anali -
zom genoma, utvr|ivanje korelacije
izme|u varijacije alela markera i
osobine od interesa, odre|ivanje
efekta QTL-ova, (udela varijanse pod 
uticajem QTL-a u ukupnoj feno -
tipskoj varijansi osobine), identi fi -
kacija QTL-ova sa najve}im efektom i 
provera njihove stabilnosti u vi{e
sredina i u razli~itom geneti~kom
materijalu i njihova primena u
oplemenjivanju. 

Postupak koji prethodi marker
asistiranoj selekciji je QTL mapi -
ranje, koje podrazumeva detekciju
kvantitativnih lokusa, odre|ivanje
njihovih polo`aja na geneti~koj mapi i 
efekta. QTL mapiranje se bazira na
pretpostavci da marker koji se nalazi
blizu gena (<1cM), sa velikom pouz -
dano{}u predstavlja taj gena, zbog
male verovatno}e rekombinacije.
Mapiranje obuhvata stvaranje, feno -
tipsku ocenu i geneti~ku analizu
eksperimentalne populacije (F2
populacije, F3 familije, generacije
povratnih ukr{tanja, dihaploidne
populacije, rekombinantne in bred
linije), grupisanje genotipova sa istim
alelima, testiranje zna~ajnosti razlika
vrednosti fenotipskih sredina za datu
osobinu izme|u grupa genotipova
odre|enim softverskim programom i
utvr|ivanje asocijacija izme|u
QTL-o va i osobina. Postoje i druge
alternativne metode za pronala`enje
QTL-ova kao {to su komparativno
mapiranje, zasnovano na koline -
arnosti genoma srodnih vrsta (Gale
and Devos, 1998) i asocijativno
mapiranje koje koristi populaciju od

velikog broja divergentnih in bred
linija razli~ite geneti~ke osnove u cilju 
identifikacije ve}eg broja alela i
postizanja ve}e rezoluciju (Neumann
et al., 2010).

Podaci o polo`aju i efektu QTL-o -
va se ~esto razlikuju u razli~itom
geneti~kom materijalu i u razli~itim
sredinama, ~ak i kada se za mapiranje
koristi ista populacija (Kobiljski et al., 
2009). Razlozi za nestabilnost
QTL-o va mogu biti: interakcija geno -
tip i spoljna sredina, epistati~ni
odnosi izme|u QTL-ova, velika
gre{ka varijanse u nekoj sredini koja
ote`ava detekciju QTL-ova i razli~iti
“rekombinacioni obrasci” u okolini
ciljnog gena. Va`an preduslov za
precizno QTL mapiranje je raspola -
ganje pouzdanim fenotipskim poda -
cima dobijenim ocenom dovoljno
velike populacije genotipova. Usled
nepreciznog mapiranja ~este su la`no
pozitivne asocijacije i detekcija
“nepostoje}ih” QTL-ova. Mapiranje
malih populacija sa nedovoljnim
brojem markera dovodi do identi fi -
kacije manjeg broja QTL-ova sa
precenjenim efektima i malom rezo -
lucijom asocijacija izme|u markera i
osobina (Salvi and Tuberosa, 2005).
Prob lem malih populacija mo`e se
donekle re{iti pove}anjem broja
ponavljanja u ogledu i smanjenjem
varijanse sredine, s obzirom da mo}
mapiranja zavisi od veli~ine mapi -
raju}e populacije i heritabilnosti
svojstva. Dudley (1993) navodi da je
MAS efikasnija u odnosu na feno -
tipsku selekciju ako se markeri iden -
tifikuju i biraju za selekciju u sredi -
nama gde je heritabilnost velika, a
primenjuju tamo gde je heritabilnost
mala. Mapirane QTL-ove i njihove
efekte je potrebno proveriti u vi{e
sredina i razli~itom geneti~kom

72



materijalu (Brbakli} i sar., 2010;
Trkulja i sar., 2011), u roditeljskim
linijama, oplemenjiva~koj populaciji i 
individuama sa ekstremnim feno -
tipskim vrednostima u cilju njihove
potvrde.

Ukoliko se utvrdi gubitak veze
marker-svojstvo, nove veze sa drugim 
markerima u istom identifikovanom
regionu QTL-a mogu se na}i finim
mapiranjem koje podrazumeva stva -
ranje nove populacije pomo}u dve
NIL linije (Near Isogenic Lines –
linije koje se razlikuju samo u jednom
DNK segmentu koji nosi gen ili
QTL), ponavljaju}i mapiranje, feno -
tipsku ocenu i genotipizaciju sa mar -
kerima na segmentu hromozoma gde
je QTL detektovan (Szalma et al.,
2007).

Prednosti i nedostaci markera 
u oplemenjivanju

Za osobine ~ija je ekspresija pod
velikim uticajem spoljne sredine ili je
karakteristi~na za odre|ene fenofaze
biljke, ~ije je merenje skupo ili vre -
menski zahtevno, marker asisitirana
selekcija ima prednost nad klasi~nom
fenotipskom selekcijom, pod pret -
postavkom da su za markere unapred
potvr|ene veze sa osobinama od
interesa na razli~itom geneti~kom
materijalu i sredinama. Marker asis -
tirana selekcija omogu}uje ocenu
velikog broja biljaka na vi{e osobina,
pre reproduktivne faze i selekciju
biljaka na osnovu podataka dobijenih
DNK analizom. Raniji odabir biljaka
zna~ajan je naro~ito kod osobina koje
se fenotipski ocenjuju u fiziolo{koj
zrelosti (npr. prinos, kvalitet, otpor -
nost na su{u). Tako|e, upotrebom
markera, proces povratnih ukr{tanja,
trans fer i pra}enje preno{enje alela iz

genoma donora u rekurentni genotip,
zna~ajno je ubrzano i olak{ano. MAS
omogu}uje ve}i intenzitet selekcije
kod osobina ~ija je ocena skupa ili
komplikovana, selekciju u svim gene -
racijama, skra}ivanje i smanjenje
broja ciklusa. Markeri su neutralni
entiteti, ne zavise od faktora spoljne
sredine i ne uti~u na fenotip. Selekcija 
pomo}u markera je usmerena na
odabir genotipova biljaka, a ne feno -
ti pova {to pove}ava efikasnost selek -
cije.

Nedovoljno velika preciznost fe -
no tipske ocene, mali broj markera za
geneti~ku analizu, mala mapiraju}a
populacija sa nedovoljnim brojem
rekombinacija, uticaj spoljne sredine
na fenotipsku ekspresiju osobine
uti~u na otkrivanje QTL-ova. Tako -
|e, informacije o QTL-ovima iz jedne
biparentalne populacije ne mogu biti
pore|ene sa informacijama iz druge
zbog razli~itih alelnih formi i nisu
informativni u drugim nesrodnim
populacijama bez prethodne potvrde
ili finog mapiranja (Kobiljski et al.
2007). Primena MAS zahteva inter -
dis ciplinarni pristup, integraciju
istra`iva~kih disciplina i aktivnosti,
znanje o organizaciji i funkciji geno -
ma, statisti~koj analizi, biologiji biljne 
vrste, laboratorijskim i opleme nji va -
~kim metodama na polju.  Integracija
markera u oplemenjiva~ke programe
zahteva po~etna ulaganja u anga -
`ovanje i obuku stru~nog kadra,
investiranje u opremu i hemikalije.
Isplativost MAS zavisi od mogu}nosti 
rutinske automatizovane analize
velikog broja uzoraka (“high thro -
ugh put geno typ ing”) i dostupnost
informacija o markerima za agro -
nomski va`na svojstva.
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Primena markera u 
oplemenjivanju kukuruza

Utvr|ivanje polimorfnih regiona
DNK i eksploatacija te polimorfnosti
pomo}u molekularnih markera ima
primenu u karakterizaciji geneti~ke
varijabilnosti, skriningu selekcionog
materijala, dono{enju odluke o izboru 
roditelja za stvaranje hibrida ili
pobolj{anih populacija, svrstavanju
linija u heteroti~ne grupe, fin ger print -
ing-u, pove}anju efikasnosti reku -
rentne selekcije, uno{enju po`eljnih
gena povratnim ukr{anjima, selekciji
u ranijim generacijama razdvajanja,
selekciji na vi{e osobina i pro na -
la`enju retkih alela u kolekcijama
germplazme.

Princip oplemenjivanja se bazira
na ukr{tanju najboljih roditelja,
identifikaciji najboljih potomaka i
izdvajanju potomstva koje je nad -
ma{ilo roditelje. Na efikasnost ople -
menjivanja uti~u stepen fenotipske
varijabilnosti u po~etnoj populaciji,
heritabilnost, intenzitet selekcije i
vreme koje je potrebno da se zavr{i
jedan ciklus selekcije. Za pore|enje
efikasnosti metode selekcije i ople -
menjiva~ke strategije korisiti se ge -
neti~ka dobit koja zavisi od heri -
tabilnosti, inteziteta selekcije i feno -
tipske varijanse. Fenotipska vari ja -
bilnost je u pozitivnoj korelaciji sa
geneti~kom varijabilno{}u, ali zavisi
od faktora sredine i interakcije
genotip-sredina (Babi} et al., 2010;
Hristov et al., 2011). Po~etna genet -
ska varijabilnost za selekciju dobija se 
stvaranjem prirodne ili sinteti~ke
populacije (Vasi} et al., 2001; Vasi} et
al., 2003) iz generacija razdvajanja
potomstva iz ukr{tanja elitnih linija
(Stojakovi} et al., 2007, Stojakovi} et
al., 2010), egzoti~nog materijala

(Vasi} et al., 2006; Nastasi} et al.,
2011), interspecijes ukr{tanja, pri -
rodne ili indukovane mutacije ili
kombinacija ovih izvora. Takva
genet ska varijabilnost slu`i za stva -
ranje pobolj{ane populacije za dalju
selekciju, koja nosi po`eljne alele i
pove}ava verovatno}u dobijanja
elitnih genotipova.

Marker asistirano povratno ukr{tanje

Najve}i napredak u moleku lar -
nom oplemenjivanju je postignut
metodom povratnih ukr{tanja kod
osobina koje su kontrolisane jednim
genom i fenotipski su jasno definisane 
u grupe. Monogene osobine kod
kukuruza, kao {to su citoplazmati~na
mu{ka sterilnost, otpornost prema
nekim bolestima i insektima, su
mnogo re|e od poligenih. Kvali -
tativne osobine naro~ito su zna~ajne
kod kukuruza za specijalne namene
({e}erac, kukuruz sa visokim sadr -
`ajem proteina, amilaze). Klasi~ni
na~in uno{enja gena povrtnim ukr -
{tanjima podrazumeva preno {enje
po`eljnog gena iz genotipa donora u
germplazmu rekurentnog roditelja,
naj~e{}e elitnog materijala, u kojoj taj 
gen nije prisutan. Upotreba markera
koji su u blizini gena ili QTL-a
omogu}uje br`u i jedno stav niju
proveru prisustva gena u potom stvu i
odabir po`eljnih individua, smanjenje 
segmenta genoma donora sa ne -
po`eljnim alelima (“link age drag”) i
proveru integriteta ostalih delova
genoma rekurentnog roditelja sa
ve}im brojem ravnomerno raspo re -
|enih markera. Fin ger print ing reku -
rentnog roditelja olak{ava pro ces
selekcije potomaka sa genotipom
rekurentnog roditelja i ~ini ovaj
metod efikasnijim i br`im. Prema
Tanksley et al. (1989), 90% rekuren -
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Tabela 1. Primeri MAS u oplemenjivanju kukuruza
Ta ble 1. Ex am ples of MAS in maize breed ing

Osobina/Trait Marker Literatura/Ref er ence

Kvalitet, proteinski sastav

Qual ity, pro tein con tent
SSR

Yan et al. (2010): Rare ge netic vari a tion at Zea
mays crtRB1 in creases â-car o tene in maize grain.
Nat Genet. 42: 322-327
Danson et al. (2006): Marker as sisted
introgression of opaque2 gene into her bi cide re sis -
tant elite maize in bred lines. Afr J Biotechnol 5:
2417–2422
Babu et al. (2005): Two-gen er a tion marker-aided
back cross ing for rapid con ver sion of nor mal maize 
lines to qual ity pro tein maize. Theor Appl Genet
111: 888–897

Otpornost na su{u

Drought tol er ance

RFLP
SSR

Ribaut and Ragot (2007): Marker-as sisted se lec -
tion to im prove drought ad ap ta tion in maize: the
backcross ap proach, per spec tives, lim i ta tions, and
al ter na tives. J Exp Bot 58: 351–360
Ribaut et al. (2002): Use of mo lec u lar mark ers in
plant breed ing: drought tol er ance im prove ment in
trop i cal maize. in Quan ti ta tive Ge net ics,
Genomics, and Plant Breed ing, M. S. Kang, Ed.,
85–99, CABI Publ

Otpornost na poleganje,
kukuruzni plamenac

Stalk strength, corn borer tol er ance

RFLP

Flint-Gar cia et al. (2003): Phenotypic ver sus
marker-as sisted se lec tion for stalk strength and
sec ond-gen er a tion Eu ro pean corn borer re sis tance 
in maize. Theor Appl Genet 107: 1331–1336

Prinos

Yield
SSR

Ho et al. (2002): Im prove ment of hy brid yield by
ad vanced backcross QTL anal y sis in elite maize.
Theor Appl Genet105: 440–448

Prinos, ranostasnost

Yield, ear li ness
RFLP

Bouchez, et al. (2002): Marker-as sisted
introgression of fa vor able al leles at quan ti ta tive
trait loci be tween maize elite lines. Ge net ics 162:
1945–1959

Gen za obnavljanje fertilnosti

Fer til ity re storer gene
SSR

Xia and Zheng (2002): Mo lec u lar marker-as sisted
backcross breed ing of maize Rf3 NIL and its ef fi -
cient anal y sis. Acta Ag ro nomic Sinica 28: 339–344

Prinos, otpornost na poleganje

Yield, lodg ing re sis tance 
RFLP

Eathington, et al. (1997): Use ful ness of
marker-QTL as so ci a tions in early gen er a tion se -
lec tion. Crop Sci 37: 1686–1693

Nicanje

Seed ling emer gency
RFLP

Yousef and Juvik (2002): En hance ment of seed -
ling emer gence in sweet corn by marker-as sisted
back cross ing of ben e fi cial QTL. Crop Sci 42:
96–104

Prinos, broj klipova visina biljke

Yield, ear num ber, plant height
RFLP

Stuber et al. (1999): Syn ergy of em pir i cal breed -
ing, marker-as sisted se lec tion, and genomics to in -
crease crop yield po ten tial. Crop Sci 39: 1571–1583
Stuber (1995): Map ping and ma nip u lat ing quan ti -
ta tive traits in maize. Trends Genet 11: 477–481



tnog roditelja se mo`e “povratiti” u
toku dve generacije sa dovoljno
velikim brojem markera raspore -
|enih na svakih 10cM genoma i
adekvatnom veli~inom potomstva u
generacijama povratnog ukr{tanja.
Rezultati nekoliko istra`ivanja uka -
zuju da je mogu}e sa relativno malim
brojem markera zadr`ati 95% geno -
ma rekurentnog roditelja u tri ili
manje povratnih ukr{tanja (Ho et al.,
2002; Servin and Hos pi tal, 2002).
Marker asistirano povratno ukr{tanje
(MABC) uspe{no se mo`e koristiti i
za pobolj{anje kvantitativnih osobina. 
Ribaut and Ragot (2007) su uspeli da
povratnim ukr{tanjem prenesu pet
hromozomskih segmenata iz linije
otporne na su{u u osetljivu elitnu
liniju. Nakon ~etiri generacije marker
asistiranog povratnog ukr{tanja do -
bijeni su genotipovi sa 86% genoma
rekurentnog roditelja. U prva dva
ciklusa su kori{}ena tri odnosno pet
markera, a u poslednja dva ciklusa 60
markera. Dobijeni genotipovi ukr -
{teni su sa dva testera i njihovi hibridi, 
kao i kontrolni hibridi (osetljivi
roditelj x testeri), ocenjeni su u
ogledima pod razli~itim uslovima
vodnog deficita. Zna~ajne razlike
utvr|ene su izme|u pet najprinosnijih 
hibrida dobijenih MABC i kontrolnih 
hibrida. Primeri uspe{ne primene
MAS u istra`ivanjima otpornosti na
su{u, ranostasnosti, rezistentnosti
prema insektima i drugim va`nim
agronomskim osobinama prikazani
su u Tabeli 1.

Iako se metoda marker asisitiranih 
povratnih ukr{tanja mo`e koristi i za
pobolj{anje kvantitativnih osobina,
ipak ona nije pogodna metoda za
selekciju kompleksnih kvantita tivnih
svojstava pod uticajem velikih broja
QTL-ova sa malim efektom (mi nor

QTL-ova), kao {to je prinos. Kvan -
tita tivne oso bine su najva`nija svoj -
stva sa agro nomskog i opleme nji va -
~kog aspekta i naj~e{}e su odre|ene
manjim brojem QTL sa velikim
pojedina~nim efek tom (ma jor QTL) i
ve}im brojem mi nor QTL (Kearsey
and Farquhar, 1998).

Pyr a mid ing i marker asistirana 
ped i gree selekcija

Ugra|ivanje ve}eg broja gena iz
vi{e roditeljskih genotipova u jedan
elitni genotip (“pyr a mid ing”) ~esto se 
koristi za pobolj{anje kvaliteta ili
ugradnju otpornosti na bioti~ke
faktore stresa. Trans fer gena pomo}u
MAS iz dve ili vi{e linija koje sadr`e
komplementarne po`eljne alele
posti`e se povratnim ukr{tanjem ili
sukcesivnim ukr{tanjima linija. Iza -
zov je identifikovati one kombinacije
gena koje doprinose zna~ajnom
pobolj{anju kvantitativne osobine.
Marker asistiranom ped i gree meto -
dom, kombinacije po`eljnih alela se
posti`u rekombinacijama me|u su -
periornim roditeljima. Odabir geno -
tipova iz potomstava se zasniva na
prisustvu po`eljnih alela u ciljnim
QTL-ovima. Ovi QTL-ovi slu`e kao
pokazatelji superiornih karakte ris -
tika genotipova u ukr{tanjima sa
testerima u kasnijim fazama selekcije.

Istra`ivanja o mogu}nosti prak ti~ne
primene pozitivnih korelacija hetero -
zisa za prinos i geneti~ke udaljenosti
izme|u in bred linija pomo}u RFLP
(Dudley, 1993) i SSR markera (Dri -
ni}-Mladenovi} et al., 2002) pokazala
su da ove korelacije nisu dovoljno
velike za predvi|anje prinosa.

Marker asistirana rekurentna selekcija

U procesu rekurentne selekcije,
pobolj{anje populacije se posti`e
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prekidanjem nepo`eljnih asocijacija
izme|u vezanih gena putem rekom bi -
nacije gena, selekcijom i akumu -
lacijom po`eljnih alela u genera ci -
jama potomstava, pri ~emu moleku -
larni markeri olak{avaju odabir
individua za formiranje novog ciklusa
i pove}avaju frekvenciju po`eljnih
alela u populaciji na ve}em broju
lokusa. Uklju~ivanjem informacija o
markerima za QTL-ove sa velikim
efektima u selekcione indekse, mo gu -
}a je selekcija genotipova na osnovu
predvi|anja njihovih u~inaka. Eathin -
gton et al. (2007) su koriste}i indekse
za vi{e osobina i marker asistiranu
selekciju na skoro 250 jedinstvenih
oplemenjiva~kih populacija utvrdili
da se upotrebom markera pove}ala
oplemenjiva~ka efikasnost oko dva
puta u odnosu na fenotipsku selek -
ciju. Primenom marker asistirane
rekurentne selekcije, Ed wards and
John son (1994) su uspeli da pove}aju
frekvenciju po`eljnih alela kukuruza
{e}erca u dve F2 populacije.

Potrebno je skrenuti pa`nju na
~injenicu da ograni~en broj markera,
koji se koristi u oplemenjiva~kim
programima, obuhvata samo deo
vari jabilnosti u populaciji. Nakon
odre|enog vremena njihove eksplo -
atacije dolazi do iscrpljivanja varija -
bilnosti i fiksacije alela u komer ci -
jalnim linijama, {to dovodi do sma nje -
nja dobiti od selekcije. Kao posledica
nastaje potreba za novim QTL-ovima
i/ili njihovim novim kombinacijama u
izvorima geneti~ke varijabilnosti.

Ge nome Wide Se lec tion

Relativno novi pristup u MAS je
selekcija bazirana na geneti~koj
analizi celokupnog genoma (Ge nome 
Wide Se lec tion, GWS) koja podrazu -
meva procenu efekata velikog broja

markera du` celog genoma u cilju
predvi|anja i selekcije indivudua sa
najve}om oplemenjiva~kom vred -
no{}u, bez mapiranja i utvr|ivanja
veza pojedina~nih QTL-ova i osobina
(Meuwissen 2001). Bernardo and Yu
(2007) su utvrdili da je odgovor na
selekciju u simulacionim istra`i va -
njima, kod GWS ve}i u odnosu na
marker asistiranu rekurentnu selek -
ciju za osobine sa niskom herita bil -
no{}u i pod kontrolom velikog broja
QTL-ova sa malim pojedina~nih
efektima.

Rezultati istra`ivanja Moreau et
al. (2000) ukazuju da je MAS u
pore|enju sa fenotipskom selekcijom
efikasnija u prvim generacijama
selekcije, naro~ito kod osobina pod
uticajem manjeg broja QTL-ova. Sa
pove}anim ulaganjem efikasnost
MAS se pove}ava, jer raste odgovor
na selekciju iako su tro{kovi razvoja i
primene molekularnog opleme nji -
vanja ve}i od konvencionalnog.
Rutinska geneti~ka analiza zahteva
visoko razvijenu tehnologiju, savre -
menu opremu i softver za automatsku 
obradu velikog broja uzoraka. Ova
tehnologija je dostupna uglavnom
velikim multinacionalnim kompa ni -
jama (Niebur et al., 2004) i razvi je -
nijim dr`avnim istra`iva~kim cen -
trima, koji imaju sredstva za konti -
nuirana ulaganja u najsavremenije
metode MAS. Koebner (2003) navodi 
da je u kompaniji Momsanto, marker
asisitrana selekcija na 20 QTL-ova za
prinos visoko automatizovani proces
i, kao integralni deo konvencionalnog 
oplemenjivanja, zna~ajno skra}uje
pe riod stvaranja in bred linija.

U Srbiji su istra`ivanja o opleme -
njivanju kukuruza usmerena ka pri -
meni savremenih poljskih i labo -
ratorijskih metoda i tehnika u cilju
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stvaranja visokoprinosnih, stabilnih
hibrida i re{avanja problema oset -
ljivosti na su{u (Ivanovi} et al., 1992;
Peki} et at., 1995; Bekavac et al. 2007) 
i drugih abioti~kih i bioti~kih faktora
stresa. U funkciji postizanja ovih
ciljeva, molekularni markeri se pri -
me njuju za geneti~ku karakterizaciju
oplemenjiva~kog materijala (Zlo -
kolica and Milo{evi}, 2001), procenu
geneti~kog diverziteta (Nikoli} et al.
2004; Mici}-Ignjatovi} et al., 2007),
predvi|anje heterozisa (Drini}-Mla -
denovi} et al., 2002), identifikaciju
QTL-ova odgovornih za tolerantnosti 
na su{u (Quarrie et al. 1999), kvalitet
zrna (Markovi} i sar., 2007; Mici}-Ig -
njatovi} et al., 2008) i identifikaciju
novih izvora po`eljnih osobina.

Molekularni markeri imaju zna -
~ajnu ulogu u oplemenjivanju kuku -

ruza, jer omogu}uju br`i prenos i
akumulaciju po`eljnih osobina u
opleme njiva~ki materijal u odnosu na
konvencionalno oplemenjivanje.
Uspe{nost iskori{}avanja informacija
o QTL-ovima za potrebe opleme -
njivanja zavisi od veli~ine efekata
QTL-ova, preciznosti ocene njegove
lokacije, stabilnosti QTL-ova na
ve}em broju sredina i kvaliteta
fenotipskih podataka. Veliki broj
molekularnih markera, geneti~kih
mapa velike rezolucije, dobro struk -
tuirane mapiraju}e populacije omo -
gu}ili su rutinsko odre|ivanje broja
lokusa, efekte QTL alela, na~ina
delovanje gena za veliki broj osobina,
pronala`enje kandidat gena, mole -
kularnu izolacija (kloniranje
QTL-ova), stvaranje funkcionalnih
markera i pove}anu efikasnost MAS.
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MOLECULAR MARKERS IN MAIZE BREEDING

TRESKI] SANJA, IVANOVI], M, KOBILJSKI, B. KONDI]-[PIKA,
ANKICA, BRBAKLI] LJILJANA, TRKULJA DRAGANA,

STANISAVLJEVI] D., MITROVI] B.

SUMMARY

To day the marker as sisted se lec tion (MAS) is be ing rou tinely ap plied in
breed ing programmes of large pri vate com pa nies. How ever, the im ple men ta -
tion of mo lec u lar mark ers for com mer cial use in small com pa nies and pub lic sec -
tor is on a con sid er ably smaller scale. Nu mer ous re search on QTL map ping, the -
o ret i cal anal y sis and sim u la tion mod els for MAS give im pe tus to new re search
on the val i da tion of quan ti ta tive trait loci and the ap pli ca tion of mo lec u lar mark -
ers in maize breed ing. This pa per pres ents ba sic con cepts re lated to MAS, the
prin ci ples of QTL map ping, marker-trait as so ci a tion anal y sis and ex am ples of
suc cess ful ap pli ca tion of mark ers in breed ing for qual i ta tive and quan ti ta tive
traits.

Key words: DNK mark ers, Zea mays L., marker as sisted se lec tion, quan ti ta -
tive trait loci, maize breed ing
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