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IZVOD: lako se danas u svetu marker asistirana selekcija (MAS) rutinski
primenjuje u oplemenjivackim programima velikih privatnih kompanija, rad na imple-
mentaciji molekularnih markera za komercijalne potrebe u manjim kompanijama i u
javnom sektoru je znacajno manjeg obima. Brojni radovi o mapiranju lokusa za
kvantitativna svojstva, teorijske analize i simulacioni modeli o mogucnostima MAS,
daju podsticaj novim istraZivanjima na polju validacije otkrivenih QTL-ova (Quanti-
tative Trait Loci), kao i prakticne primene molekularnih markera u oplemenjivanju
kukuruza. U radu su objasnjeni osnovni pojmovi koji se odnose na MAS, principe QTL
mapiranja i utvrdivanja veze marker-svojstvo, predstavijene su mogucnosti i primeri
uspesne primene markera u selekciji na kvalitativne i kvantitativne osobine.

Kljucne reci: DNK markeri, Zea mays L., marker asistirana selekcija, lokusi za
kvantitativha svojstva, oplemenjivanje kukuruza
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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
pronalaZenje izvora poZzeljnih alela,
detekciju polimorfnih markera anali-
zom genoma, utvrdivanje korelacije
izmedu varijacije alela markera i
osobine od interesa, odredivanje
efekta QTL-ova, (udela varijanse pod
uticajem QTL-a u ukupnoj feno-
tipskoj varijansi osobine), identifi-
kacija QTL-ova sa najveéim efektom i
provera njihove stabilnosti u vise
sredina i u razli¢itom genetickom
materijalu i njihova primena u
oplemenjivanju.

Postupak koji prethodi marker
asistiranoj selekciji je QTL mapi-
ranje, koje podrazumeva detekciju
kvantitativnih lokusa, odredivanje
njihovih poloZaja na geneti¢koj mapi i
efekta. QTL mapiranje se bazira na
pretpostavci da marker koji se nalazi
blizu gena (<1cM), sa velikom pouz-
danoS$cu predstavlja taj gena, zbog
male verovatnoce rekombinacije.
Mapiranje obuhvata stvaranje, feno-
tipsku ocenu i geneticku analizu
eksperimentalne populacije (F2
populacije, F3 familije, generacije
povratnih ukrStanja, dihaploidne
populacije, rekombinantne inbred
linije), grupisanje genotipova sa istim
alelima, testiranje znacajnosti razlika
vrednosti fenotipskih sredina za datu
osobinu izmedu grupa genotipova
odredenim softverskim programom i
utvrdivanje asocijacija izmedu
QTL-ova i osobina. Postoje i druge
alternativne metode za pronalaZenje
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
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velikog broja divergentnih inbred
linija razli¢ite geneti¢ke osnove u cilju
identifikacije vedeg broja alela i
postizanja vece rezoluciju (Neumann
et al., 2010).

Podaci o polozaju i efektu QTL-o-
va se Cesto razlikuju u razli¢itom
genetickom materijalu i u razli¢itim
sredinama, ¢ak i kada se za mapiranje
koristi ista populacija (Kobiljski et al.,
2009). Razlozi za nestabilnost
QTL-ova mogu biti: interakcija geno-
tip i spoljna sredina, epistati¢ni
odnosi izmedu QTL-ova, velika
greska varijanse u nekoj sredini koja
otezava detekciju QTL-ova i razliciti
“rekombinacioni obrasci” u okolini
cilinog gena. Vazan preduslov za
precizno QTL mapiranje je raspola-
ganje pouzdanim fenotipskim poda-
cima dobijenim ocenom dovoljno
velike populacije genotipova. Usled
nepreciznog mapiranja ¢este su lazno
pozitivne asocijacije i detekcija
“nepostojecih” QTL-ova. Mapiranje
malih populacija sa nedovoljnim
brojem markera dovodi do identifi-
kacije manjeg broja QTL-ova sa
precenjenim efektima i malom rezo-
lucijom asocijacija izmedu markera i
osobina (Salvi and Tuberosa, 2005).
Problem malih populacija moze se
donekle reSiti povedanjem broja
ponavljanja u ogledu i smanjenjem
varijanse sredine, s obzirom da moc¢
mapiranja zavisi od veli¢ine mapi-
rajuée 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 vise
sredina 1 razli¢itom genetickom



materijalu (Brbakli¢ i sar., 2010;
Trkulja i sar., 2011), u roditeljskim
linijjama, oplemenjivackoj 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 naci finim
mapiranjem koje podrazumeva stva-
ranje nove populacije pomocu dve
NIL linije (Near Isogenic Lines -
linije koje se razlikuju samo u jednom
DNK segmentu koji nosi gen ili
QTL), ponavljajuéi 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 cija je ekspresija pod
velikim uticajem spoljne sredine ili je
karakteristicna za odredene fenofaze
biljke, ¢ije je merenje skupo ili vre-
menski zahtevno, marker asisitirana
selekcija ima prednost nad klasicnom
fenotipskom selekcijom, pod pret-
postavkom da su za markere unapred
potvrdene veze sa osobinama od
interesa na razli¢itom genetickom
materijalu i sredinama. Marker asis-
tirana selekcija omogucuje ocenu
velikog broja biljaka na viSe osobina,
pre reproduktivne faze i selekciju
biljaka na osnovu podataka dobijenih
DNK analizom. Raniji odabir biljaka
znacajan je narocito kod osobina koje
se fenotipski ocenjuju u fizioloskoj
zrelosti (npr. prinos, kvalitet, otpor-
nost na susu). Takode, upotrebom
markera, proces povratnih ukrstanja,
transfer i pracdenje prenoSenje alela iz
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genoma donora u rekurentni genotip,
znacajno je ubrzano i olak$ano. MAS
omogucuje vedci intenzitet selekcije
kod osobina ¢ija je ocena skupa ili
komplikovana, selekciju u svim gene-
racijama, skradivanje i smanjenje
broja ciklusa. Markeri su neutralni
entiteti, ne zavise od faktora spoljne
sredine i ne uticu na fenotip. Selekcija
pomocéu markera je usmerena na
odabir genotipova biljaka, a ne feno-
tipova §to povecéava efikasnost selek-
cije.

Nedovoljno velika preciznost fe-
notipske ocene, mali broj markera za
geneticku analizu, mala mapirajuca
populacija sa nedovoljnim brojem
rekombinacija, uticaj spoljne sredine
na fenotipsku ekspresiju osobine
uticu na otkrivanje QTL-ova. Tako-
de, informacije o QTL-ovima iz jedne
biparentalne populacije ne mogu biti
poredene 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-
disciplinarni pristup, integraciju
istrazivackih disciplina i aktivnosti,
znanje o organizaciji i funkciji geno-
ma, statistickoj analizi, biologiji biljne
vrste, laboratorijskim i oplemenjiva-
¢kim metodama na polju. Integracija
markera u oplemenjivacke programe
zahteva pocetna ulaganja u anga-
Zovanje i obuku stru¢nog kadra,
investiranje u opremu i hemikalije.
Isplativost MAS zavisi od moguénosti
rutinske automatizovane analize
velikog broja uzoraka (“high thro-
ughput genotyping”) i dostupnost
informacija o markerima za agro-
nomski vazna svojstva.



Primena markera u
oplemenjivanju kukuruza

Utvrdivanje polimorfnih regiona
DNK i eksploatacija te polimorfnosti
pomocu molekularnih markera ima
primenu u karakterizaciji geneticke
varijabilnosti, skriningu selekcionog
materijala, dono$enju odluke o izboru
roditelja za stvaranje hibrida ili
poboljsanih populacija, svrstavanju
linija u heteroti¢ne grupe, fingerprint-
ing-u, povecanju efikasnosti reku-
rentne selekcije, unoSenju poZeljnih
gena povratnim ukrSanjima, selekciji
u ranijim generacijama razdvajanja,
selekciji na viSe osobina i prona-
laZenju retkih alela u kolekcijama
germplazme.

Princip oplemenjivanja se bazira
na ukrS§tanju najboljih roditelja,
identifikaciji najboljih potomaka i
izdvajanju potomstva koje je nad-
masilo roditelje. Na efikasnost ople-
menjivanja uticu stepen fenotipske
varijabilnosti u pocetnoj populaciji,
heritabilnost, intenzitet selekcije i
vreme koje je potrebno da se zavrsi
jedan ciklus selekcije. Za poredenje
efikasnosti metode selekcije i ople-
menjivacke strategije korisiti se ge-
neticka dobit koja zavisi od heri-
tabilnosti, inteziteta selekcije i feno-
tipske varijanse. Fenotipska varija-
bilnost je u pozitivnoj korelaciji sa
genetickom varijabilnoscu, ali zavisi
od faktora sredine i interakcije
genotip-sredina (Babi¢ et al., 2010;
Hristov et al., 2011). Pocetna genet-
ska varijabilnost za selekciju dobija se
stvaranjem prirodne ili sinteticke
populacije (Vasic et al., 2001; Vasic¢ et
al., 2003) iz generacija razdvajanja
potomstva iz ukrStanja elitnih linija
(Stojakovic et al., 2007, Stojakovic et
al., 2010), egzoti¢nog materijala
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(Vasié et al., 2006; Nastasié et al.,
2011), interspecijes ukr$tanja, pri-
rodne ili indukovane mutacije ili
kombinacija ovih izvora. Takva
genetska varijabilnost sluZi za stva-
ranje poboljSane populacije za dalju
selekciju, koja nosi pozeljne alele i
povecava verovatnoc¢u dobijanja
elitnih genotipova.

Marker asistirano povratno ukrstanje

Najveci napredak u molekular-
nom oplemenjivanju je postignut
metodom povratnih ukrStanja kod
osobina koje su kontrolisane jednim
genom i fenotipski su jasno definisane
u grupe. Monogene osobine kod
kukuruza, kao $to su citoplazmati¢na
muska sterilnost, otpornost prema
nekim bolestima 1 insektima, su
mnogo rede od poligenih. Kvali-
tativne osobine narocito su znacajne
kod kukuruza za specijalne namene
(Secerac, kukuruz sa visokim sadr-
Zajem proteina, amilaze). Klasi¢ni
nacin unosenja gena povrtnim ukr-
Stanjima podrazumeva prenosenje
poZeljnog gena iz genotipa donora u
germplazmu rekurentnog roditelja,
najcesce elitnog materijala, u kojoj taj
gen nije prisutan. Upotreba markera
koji su u blizini gena ili QTL-a
omogucuje brZu i jednostavniju
proveru prisustva gena u potomstvu i
odabir pozeljnih individua, smanjenje
segmenta genoma donora sa ne-
pozeljnim alelima (“linkage drag”) i
proveru integriteta ostalih delova
genoma rekurentnog roditelja sa
vedim brojem ravnomerno raspore-
denih markera. Fingerprinting reku-
rentnog roditelja olakSava proces
selekcije potomaka sa genotipom
rekurentnog roditelja i ¢ini ovaj
metod efikasnijim i brZim. Prema
Tanksley et al. (1989), 90% rekuren-



Tabela 1. Primeri MAS u oplemenjivanju kukuruza
Table 1. Examples of MAS in maize breeding

Osobina/Trait

Marker

Literatura/Reference

Kvalitet, proteinski sastav

Quality, protein content

SSR

Yan et al. (2010): Rare genetic variation at Zea
mays crtRB1 increases 4-carotene in maize grain.
Nat Genet. 42: 322-327

Danson et al. (2006): Marker assisted
introgression of opaque2 gene into herbicide resis-
tant elite maize inbred lines. Afr J Biotechnol 5:
2417-2422

Babu et al. (2005): Two-generation marker-aided
backcrossing for rapid conversion of normal maize
lines to quality protein maize. Theor Appl Genet
111: 888-897

Otpornost na susu

Drought tolerance

RFLP
SSR

Ribaut and Ragot (2007): Marker-assisted selec-
tion to improve drought adaptation in maize: the
backcross approach, perspectives, limitations, and
alternatives. J Exp Bot 58: 351-360

Ribaut et al. (2002): Use of molecular markers in
plant breeding: drought tolerance improvement in
tropical maize. in Quantitative Genetics,
Genomics, and Plant Breeding, M. S. Kang, Ed.,
85-99, CABI Publ

Otpornost na poleganje,
kukuruzni plamenac

Stalk strength, corn borer tolerance

RFLP

Flint-Garcia et al. (2003): Phenotypic versus
marker-assisted selection for stalk strength and
second-generation European corn borer resistance
in maize. Theor Appl Genet 107: 1331-1336

Prinos
Yield

SSR

Ho et al. (2002): Improvement of hybrid yield by
advanced backcross QTL analysis in elite maize.
Theor Appl Genet105: 440448

Prinos, ranostasnost

Yield, earliness

RFLP

Bouchez, et al. (2002): Marker-assisted
introgression of favorable alleles at quantitative
trait loci between maize elite lines. Genetics 162:
1945-1959

Gen za obnavljanje fertilnosti

Fertility restorer gene

SSR

Xia and Zheng (2002): Molecular marker-assisted
backcross breeding of maize Rf3 NIL and its effi-
cient analysis. Acta Agronomic Sinica 28: 339-344

Prinos, otpornost na poleganje
Yield, lodging resistance

RFLP

Eathington, et al. (1997): Usefulness of
marker-QTL associations in early generation se-
lection. Crop Sci 37: 1686-1693

Nicanje

Seedling emergency

RFLP

Yousef and Juvik (2002): Enhancement of seed-
ling emergence in sweet corn by marker-assisted
backcrossing of beneficial QTL. Crop Sci 42:
96-104

Prinos, broj klipova visina biljke
Yield, ear number, plant height

RFLP

Stuber et al. (1999): Synergy of empirical breed-
ing, marker-assisted selection, and genomics to in-
crease crop yield potential. Crop Sci 39: 1571-1583
Stuber (1995): Mapping and manipulating quanti-
tative traits in maize. Trends Genet 11: 477481
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tnog roditelja se moZe “povratiti” u
toku dve generacije sa dovoljno
velikim brojem markera raspore-
denih na svakih 10cM genoma i
adekvatnom veli¢inom potomstva u
generacijama povratnog ukrStanja.
Rezultati nekoliko istraZivanja uka-
zuju da je moguce sa relativno malim
brojem markera zadrzati 95% geno-
ma rekurentnog roditelja u tri ili
manje povratnih ukr$tanja (Ho et al.,
2002; Servin and Hospital, 2002).
Marker asistirano povratno ukrstanje
(MABC) uspes$no se moze koristiti i
za poboljSanje kvantitativnih osobina.
Ribaut and Ragot (2007) su uspeli da
povratnim ukrStanjem prenesu pet
hromozomskih segmenata iz linije
otporne na susu u osetljivu elitnu
liniju. Nakon Cetiri generacije marker
asistiranog povratnog ukr$tanja do-
bijeni su genotipovi sa 86% genoma
rekurentnog roditelja. U prva dva
ciklusa su kori$éena tri odnosno pet
markera, a u poslednja dva ciklusa 60
markera. Dobijeni genotipovi ukr-
Steni 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. Znacajne razlike
utvrdene suizmedu pet najprinosnijih
hibrida dobijenih MABC i kontrolnih
hibrida. Primeri uspe$ne primene
MAS u istrazivanjima otpornosti na
suSu, ranostasnosti, rezistentnosti
prema insektima i drugim vaZnim
agronomskim osobinama prikazani
suu Tabeli 1.

Tako se metoda marker asisitiranih
povratnih ukrStanja moZze koristi i za
poboljSanje kvantitativnih osobina,
ipak ona nije pogodna metoda za
selekciju kompleksnih kvantitativnih
svojstava pod uticajem velikih broja
QTL-ova sa malim efektom (minor
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QTL-ova), kao Sto je prinos. Kvan-
titativne osobine su najvaznija svoj-
stva sa agronomskog i oplemenjiva-
¢kog aspekta i najcesce su odredene
manjim brojem QTL sa velikim
pojedinacnim efektom (major QTL) i
veéim brojem minor QTL (Kearsey
and Farquhar, 1998).

Pyramiding i marker asistirana
pedigree selekcija

Ugradivanje veceg broja gena iz
viSe roditeljskih genotipova u jedan
elitni genotip (“pyramiding”) ¢esto se
koristi za poboljsanje kvaliteta ili
ugradnju otpornosti na bioticke
faktore stresa. Transfer gena pomocu
MAS iz dve ili viSe linija koje sadrze
komplementarne pozeljne alele
postiZe se povratnim ukrS§tanjem ili
sukcesivnim ukrStanjima linija. Iza-
zov je identifikovati one kombinacije
gena koje doprinose znacajnom
poboljsanju kvantitativne osobine.
Marker asistiranom pedigree meto-
dom, kombinacije pozeljnih alela se
postizu rekombinacijama medu su-
periornim roditeljima. Odabir geno-
tipova iz potomstava se zasniva na
prisustvu poZeljnih alela u ciljnim
QTL-ovima. Ovi QTL-ovi sluze kao
pokazatelji superiornih karakteris-
tika genotipova u ukrstanjima sa
testerima u kasnijim fazama selekcije.

Istrazivanja o mogucnosti prakti¢ne
primene pozitivnih korelacija hetero-
zisa za prinos i geneticke udaljenosti
izmedu inbred linija pomocu RFLP
(Dudley, 1993) i SSR markera (Dri-
nié-Mladenovic¢ et al., 2002) pokazala
su da ove korelacije nisu dovoljno
velike za predvidanje prinosa.

Marker asistirana rekurentna selekcija

U procesu rekurentne selekcije,
poboljsanje populacije se postiZe



prekidanjem nepoZeljnih asocijacija
izmedu vezanih gena putem rekombi-
nacije gena, selekcijom i akumu-
lacijom poZeljnih alela u generaci-
jama potomstava, pri ¢emu moleku-
larni markeri olakSavaju odabir
individua za formiranje novog ciklusa
i povecavaju frekvenciju pozeljnih
alela u populaciji na veem broju
lokusa. Ukljuc¢ivanjem informacija o
markerima za QTL-ove sa velikim
efektima u selekcione indekse, mogu-
¢a je selekcija genotipova na osnovu
predvidanja njihovih u¢inaka. Eathin-
gton et al. (2007) su koristeéi indekse
za viSe osobina i marker asistiranu
selekciju na skoro 250 jedinstvenih
oplemenjivackih populacija utvrdili
da se upotrebom markera povecala
oplemenjivacka efikasnost oko dva
puta u odnosu na fenotipsku selek-
ciju. Primenom marker asistirane
rekurentne selekcije, Edwards and
Johnson (1994) su uspeli da povecaju
frekvenciju poZeljnih alela kukuruza
Secerca u dve F; populacije.
Potrebno je skrenuti paznju na
¢injenicu da ograni¢en broj markera,
koji se koristi u oplemenjivackim
programima, obuhvata samo deo
varijabilnosti u populaciji. Nakon
odredenog vremena njihove eksplo-
atacije dolazi do iscrpljivanja varija-
bilnosti i fiksacije alela u komerci-
jalnim linijama, §to dovodi do smanje-
nja dobiti od selekcije. Kao posledica
nastaje potreba za novim QTL-ovima
1/ili njihovim novim kombinacijama u
izvorima geneticke varijabilnosti.

Genome Wide Selection

Relativno novi pristup u MAS je
selekcija bazirana na genetickoj
analizi celokupnog genoma (Genome
Wide Selection, GWS) koja podrazu-
meva procenu efekata velikog broja
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markera duZ celog genoma u cilju
predvidanja i selekcije indivudua sa
najveéom oplemenjivackom vred-
noscu, bez mapiranja i utvrdivanja
veza pojedina¢nih QTL-ova i osobina
(Meuwissen 2001). Bernardo and Yu
(2007) su utvrdili da je odgovor na
selekciju u simulacionim istraziva-
njima, kod GWS vedi u odnosu na
marker asistiranu rekurentnu selek-
ciju za osobine sa niskom heritabil-
noscu i pod kontrolom velikog broja
QTL-ova sa malim pojedinaénih
efektima.

Rezultati istrazivanja Moreau et
al. (2000) ukazuju da je MAS u
poredenju sa fenotipskom selekcijom
efikasnija u prvim generacijama
selekcije, narocito kod osobina pod
uticajem manjeg broja QTL-ova. Sa
povecanim ulaganjem efikasnost
MAS se povecava, jer raste odgovor
na selekciju iako su troskovi razvoja i
primene molekularnog oplemenji-
vanja veéi od konvencionalnog.
Rutinska geneticka analiza zahteva
visoko razvijenu tehnologiju, savre-
menu opremu i softver za automatsku
obradu velikog broja uzoraka. Ova
tehnologija je dostupna uglavnom
velikim multinacionalnim kompani-
jama (Niebur et al., 2004) i razvije-
nijim drzavnim istrazivackim 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, znac¢ajno skracuje
period stvaranja inbred linija.

U Srbiji su istraZivanja o opleme-
njivanju kukuruza usmerena ka pri-
meni savremenih poljskih i labo-
ratorijskih metoda i tehnika u cilju



stvaranja visokoprinosnih, stabilnih
hibrida i reSavanja problema oset-
ljivosti na susu (Ivanovic et al., 1992;
Pekic et at., 1995; Bekavac et al. 2007)
i drugih abiotickih i bioti¢kih faktora
stresa. U funkciji postizanja ovih
ciljeva, molekularni markeri se pri-
menjuju za geneticku karakterizaciju
oplemenjiva¢kog materijala (Zlo-
kolica and Milosevi¢, 2001), procenu
geneti¢kog diverziteta (Nikoli¢ et al.
2004; Micié-Ignjatovic et al., 2007),
predvidanje heterozisa (Drinié-Mla-
denovi¢ et al., 2002), identifikaciju
QTL-ova odgovornih za tolerantnosti
na susu (Quarrie et al. 1999), kvalitet
zrna (Markovié i sar., 2007; Micié-Ig-
njatovic et al., 2008) i identifikaciju
novih izvora poZeljnih osobina.
Molekularni markeri imaju zna-
¢ajnu ulogu u oplemenjivanju kuku-

ruza, jer omogucéuju brZi prenos i
akumulaciju poZeljnih osobina u
oplemenjivacki materijal u odnosu na
konvencionalno oplemenjivanje.
Uspesnost iskoriS§¢avanja informacija
o QTL-ovima za potrebe opleme-
njivanja zavisi od veli¢ine efekata
QTL-ova, preciznosti ocene njegove
lokacije, stabilnosti QTL-ova na
veem broju sredina i kvaliteta
fenotipskih podataka. Veliki broj
molekularnih markera, genetickih
mapa velike rezolucije, dobro struk-
tuirane mapirajuce populacije omo-
gucdili su rutinsko odredivanje broja
lokusa, efekte QTL alela, nacina
delovanje gena za veliki broj osobina,
pronalaZenje kandidat gena, mole-
kularnu  izolacija (kloniranje
QTL-ova), stvaranje funkcionalnih
markera i povecanu efikasnost MAS.
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MOLECULAR MARKERS IN MAIZE BREEDING

TRESKIC SANJA, IVANOVIC, M, KOBILJSKI, B. KONDIC-SPIKA,
ANKICA, BRBAKLIC LIILJANA, TRKULJA DRAGANA,
STANISAVLJEVIC D., MITROVIC B.

SUMMARY

Today the marker assisted selection (MAS) is being routinely applied in
breeding programmes of large private companies. However, the implementa-
tion of molecular markers for commercial use in small companies and public sec-
tor is on a considerably smaller scale. Numerous research on QTL mapping, the-
oretical analysis and simulation models for MAS give impetus to new research
on the validation of quantitative trait loci and the application of molecular mark-
ers in maize breeding. This paper presents basic concepts related to MAS, the
principles of QTL mapping, marker-trait association analysis and examples of
successful application of markers in breeding for qualitative and quantitative
traits.

Key words: DNK markers, Zea mays L., marker assisted selection, quantita-
tive trait loci, maize breeding
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