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OSSZEFOGLALAS

A sikeres hibrid kukoricanemesités alapja a felhasznalt sziiléi
vonalak kézotti genetikai kiilonbozéség ismerete. Tanulmdanyunk
célja az volt, hogy becsiiljiik (1) a genetikai hasonlésagot és a
genetikai tavolsagot (Jaccard index alapjan) 4 beltenyésztett
kukoricavonal kozott, (2) a vonalak csoportositisdat a genetikai
tavolsag és a genetikai hasonlosag alapjan, (3) a genetikai
tavolsag és a terméseredmények alapjan a hibridek teljesitményét
4x4
becsléséhez morfologiai leirast és AFLP (felerdsitett fragment

teljes diallél rendszerben. A genetikai polimorfizmus
hossz polimorfizmus) technikat haszndltunk. Megbecsiiltiik a
genetikai hasonlosag hasznalhatésagat az SC hibridek (egyenes és
reciprok keresztezések) teljesitményének elérejelzésében.

A harom AFLP primer kombindcio osszesen 208 amplifikalt,
ebbdl 70 polimorf AFLP sdvot eredményezett. A genetikai
hasonlésag, a genetikai tavolsag és a morfologiai leiras alapjan
elkészitett dendrogramok jol definidlhato csoportokra osztottik a
négy beltenyésztett vonalat. A morfologiai leiras csak az AFLP
analizissel mutatott megbizhaté eredményt a kitiizott  cél
tekintetében. A rokonsdagi kérok és a genetikai tavolsagok
ismeretében az UDL 1 vonal egyenes és reciprok keresztezései
mutattak jelentds heterozishatdast, melyet a terméseredmények

alapjan készitett heterozis szamitds is aldtamasztott.

Kulcsszavak: kukorica (Zea mays L.), genetikai diverzitas,
AFLP, morfologiai leirds, hibrid teljesitmény

SUMMARY

Knowledge of genetic diversity among available parental lines

is fundamental for successful hybrid maize breeding. The aims of

this study were to estimate (1) genetic similarity (GS) and genetic
distance (GD) (based on Jaccard index) in four maize inbreed
lines; (2) to classify the lines according to their GD and GS; (3)
to determine hybrid performance based on GD and heterosis for
yield ability in 4x4 full diallel system. We used morphological
description and AFLP (amplified fragment length polymorphisms)
for estimation genetic polymorphism in four maize inbred lines.
We estimated the applicability of genetic similarity in SC and
reciproc hybrids for prediction of their performance.

Three primer combinations were used to obtain AFLP
markers, producing 207 bands, 70 of whit were polimorphic. The
dendogram based on  genetic similarities (GS) and genetic
distance (GD) and morphological description separated four
inbred lines into well-defined groups. Morphological description
Just with AFLP analysis showed reliable results. In view of genetic
distance, the UDL 1 line and their linear and reciprocal crosses

showed significant heterosis effect, which was confirmed by
heterosis calculation based on grain yield.

Keywords: AFLP, genetic diversity, hybrid performance,
maize (Zea mays L.), morphological description

BEVEZETES, IRODALMI ATTEKINTES

A kukoricanemesités egyetlen perspektivdja a
hibridnemesités. A heter6zisnemesités alapja, hogy a

kiindul6  sziilé6i vonalak  genetikailag  eltérd
szarmazasuak legyenek. A megfeleld
hibridkombinaciok eldallitisahoz, a nemesitéi munka
megtervezéséhez  elengedhetetlen  tisztazni a

beltenyésztett vonalak kozotti genetikai rokonsag
mértékét. A genetikai kiillonb6z6ség megallapitisara
a morfologiai — DUS bélyegek — vizsgalati
modszerek mellett a molekularis genetikai markerek
alkalmazasa is segitséget nyujthat. A morfologiai
jellemzok haszndlata nagyon korlatozott, hiszen
nagyban befolyasolhatjdk a genetikai kapcsolat
érvényre jutdsat a kornyezeti tényezdk, igy a
genetikai tavolsag becslését bizonytalanna teszik
(Smith és Smith, 1989). A DUS-vizsgalatok
eredményeként kapott fajtaleirasok segitségével a
leghasonlébb  fajta  meghatdrozésa, illetve a
hasonloséagi csoportok vizsgalata is lehetségessé valik
(Veress ¢és Matok, 1999).

A kukoricanemesitésben hasznalatos molekularis

markerezésre  alapozott  azonositasi  technikak
(izoenzim, RFLP, RAPD, stb.) dontden a nemesitési
alapanyagbazis (gene stock) genetikai

valtozékonysagat és annak mértékét, a heterozis
mértékének elorejelzését, fajtavédelmi kérdések
tisztazasat segitheti el (Hajosné Novak et al., 1996,
Nagy et al., 2000, 2003). Az utobbi néhany
évtizedben a kukoricanemesités sziik genetikai
bazisra épiilt, mely magaban hordozza a genetikai
diverzitds  csokkenésének a  veszélyét, és
korlatozhatja a genetikailag eltérd sziilok kozotti
keresztezés lehetdségét. Ez a mdaltban, de
napjainkban is szamos problémat vethet fel,
els@sorban a hibrid betegségekkel szembeni esetleges
ellenallo-képességének  csokkenésén  til  az
alkalmazkodoképességében egyarant (Hallauer et al.,
1988, cit. Messmer et al., 1993; Rady és Nagy, 1996;
Bodi és Toth, 2005). A genetikai valtozékonysag
novelésének egyik hatékony mddszere a kukoricanal
az indukalt mutacio alkalmazasa (Pepo és Toth,
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2004). Az indukalt mutacio jelentds szerepet jatszik a
biodiverzitas ndvelésében, hiszen nagyszami mutans
kukoricavonalat hasznalnak fel kiilonb6z6 nemesitési
célbol a vilag szamos orszagaban (Maluszynski et al.,

2000).
A muticiés  azonositisi és  nemesitési
technikakban elterjedten haszndljadk a PCR-

(polymerase chain reactions) alapu eljarasokat
(Anonymus, 2004; Li és Zhang, 2002). Molekularis
markerekkel a genotipusok hasonldsdga kdzvetlen
Osszehasonlithatova valik DNS szinten. DNS szinten
torténd genetikai valtozékonysag becslését mar
hosszii ideje hasznaljak a kukoricanemesitési
kutatdsokban. Tobb tanulmany készilt az RFLP
(restriction  fragment  length  polymorphism)
alkalmazasarol a kukoricaban (Messmer et al., 1992).
Az RFLP technikdval nagyszamu polimorfikus
lokuszokat lehetett kimutatni a vizsgalatok soran, de
néhany hatranya miatt az alternativ marker
rendszerekre alapozott PCR technikdk iranyaba
fordultak a kutatasok (Oliveira et al., 2004). Ilyen
PCR technika az AFLP (amplified fragment length
polymorphisms) (Vos et al., 1995). AFLP technika a
teljesen emésztett genomikus DNS  restrikcids
fragmentumok szelektiv PCR felerdsitésén alapszik
(Vos et al., 1995). Az AFLP markerek magas
reprodukalhatésagot mutatnak, ellentétben az RAPD
markereivel (Liibberstedt et al., 2000; Pepo, 2005).
Az RFLP-vel szemben az AFLP nagy elonye az,
hogy olyan kapcsoltsagi csoportok, amelyek
azonositasa nem  lehetséges az  RFLP-vel,
kimutathatd az AFLP technikaval, kiilonésen a
telomer kornyéki régioban, ami koradbban szinte
teljesen mentes volt detektalhatdé —markerekt6l
(Ajmone et al, 2001). Nagy elonye az AFLP
modszernek, hogy egyetlen PCR reakcio jelentds
polimorfizmus detektalasat teszi lehetové barmilyen
DNS szekvencia elézetes ismerete nélkiil (Ajmone et
al., 1998).

Az AFLP elényds tulajdonsagai, hogy
kivitelezéséhez nincs sziikség eldzetes szekvencia-
informaciokra, ezenkiviil a reakciok eredményeként
kapott komplex savmintazatokban kozeli rokon
genotipusok  esetén s viszonylag  nagy
valdszintiséggel talalhatok tobb lokuszra nézve
polimorfikus fragmentumok (Nagy, 1999; Zubor et
al., 2003). AFLP markereket alkalmaztak
kukoricaban a genetikai tavolsag és a hibridek
teljesitOképességének Gsszehasonlitd vizsgalatanal
(Ajmone et al., 1998) ¢és  beltenyésztett
kukoricavonalak genetikai hasonlésaganak
Osszehasonlito elemzésénél (Pejic et al., 1998).

A parositasi modellek kozil a diallél keresztezést
alkalmazzak a legaltalanosabban, mivel ezzel
nyerhet6 a vizsgalt genotipusokr6l a legteljesebb
kori genetikai informacid. Lényege a beltenyésztett
torzsek genetikai  értékének  keresztezéseikben
megmutatkozd teljesitoképességiik alapjan torténd
elbirdlasa, az N szdm( sziil6t6l szarmazod Osszes
lehetséges keresztezési kombinacio alapjan 1étrejott
N? tagbol 4llo anyagot, mint panmixissel 1étrejott
populécio elemezve (Csizmadia, 2001).

Tanulmanyunk célja a négy Dbeltenyésztett
kukoricavonal kozotti genetikai kiilonbozoség és
genetikai tavolsadg becslése morfologiai és DNS
szintli elemzés utjan. Megbecsiiltik a genetikai
hasonlosag hasznalhatosagat az SC hibridek (egyenes
és  reciprok  keresztezések)  teljesitményének
elérejelzésében.

ANYAG ES MODSZER

A névényanyag szarmazasa
Vizsgalataink alapjat 4 indukalt mutacidval
l1étrehozott beltenyésztett vonal képezte (/. tablazat).
A nemesitési alapanyag létrehozasanak leirasat az
alabbi publikaciok tartalmazzék: Maraz et al., 1993,
Pepd és Toth, 2004. Minden egyes beltenyésztett
vonal a tobb, mint tizéves beltenyésztés altal
homozigodtanak tekinthetd.
1. tablazat
A vizsgalt beltenyésztett vonalak eredete

Vonal(1) Eredet(2)
UDLI1 F*(NK-PX14)M,**
UDLA4 F*(Pi3978SC)M;**
UDLS Fi*(Pi3764MTC)M;**
UDL6 F*(Pi3478)M,**

*a keresztezés utani elsé nemzedék(3)
**n-edik mutacios nemzedék(4)

Table 1: Origin of the inbreed lines
Line(1), Origin(2), First generation after crosses(3), n" mutant
generation(4)

A terméseredmények megallapitasahoz sziikséges
szant6foldi  kisérletet a  Debreceni Egyetem
Agrartudomanyi Centrum Genetikai és Nemesitési
Tanszék kisérleti terén keriilt beallitasra véletlen
blokk elrendezésben, 4 ismétlésben, 2004 és 2005-0s
években. Az egyes parcelladk hossza 5 m volt. Az
alkalmazott sortavolsdg 70 cm, a t6tavolsag pedig 20
cm volt, igy parcellanként 50 db névény képezte a
kisérlet anyagat. A teljes diallél rendszer ndvényi
anyagat a 4 beltenyésztett vonal és ennek 12 F, hibrid
vetdbmagja képezte. A teljes diallél rendszer
genotipusonkénti dsszetételét a 2. tabldzat dsszegzi.

2. tablazat
A teljes diallél rendszer genotipusonkénti osszetétele

Sziiléi vonalak(1l) | UDL1 | UDL4 | UDLS | UDL6
UDL 1 Self UDH1 | UDH2 | UDH3
UDL 4 UDH 4 Self UDH5 | UDH6
UDL 5 UDH7 | UDH38 Self UDH 9
UDL 6 UDH 10 | UDH 11 | UDH 12 Self

Table 2: A genetic background of the full diallel system
Parental lines(1)
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Morfolégiai leiras
A felvételezett tulajdonsagokat parcellanként 15
novény atlagabdl hataroztuk meg az CPVO TP/2/2

A DNS nyeréshez 10-12 napos ndvények leveleit
hasznaltuk fel. A csiraztatast a magvak fertotlenitése
utan steril koriilmények kozott taptalajon (MS)

végeztik. vizsgalati iranyelv szerint (3. tabldzat).
3. tablazat
A vizsgalt tulajdonsagok leirasa (CPVO TP/2/2)
CPVO TP/2/2 szama(1) TulajdonsagQ)

3. Levél: a levéllemez és a szar altal bezart szog (kozvetleniil a legfelso jol fejlett cs6 felett)(3)
4. Levél: a levéllemez allasa(4)
5. Szar: a harmatgyokerek antocidnos szinezddése(5)
6. Cimer: a himvirdgzas idépontja ( a fétengely kdzéps6 harmadéban, a ndvények 50%-an)(6)
7. Cimer: a kalaszkapelyva alapjanak antocianos szinezddése (a fétengely k6zEépsdé harmadaban)(7)
8. Cimer: a kaldszkapelyva antocidnos szinezddése az alap nélkiil(8)

9. Cimer: a portok antocianos szinez6édése(9)

10. Cimer: a fotengely kalaszkainak tomottsége(10)

11. Cimer: a fotengely és az oldalagak kozotti szog (a cimer als6 harmadaban vizsgalva)(11)

12. Cimer: az oldalagak allasa(12)

13. Cimer: az elsérendii elagazasok szama(13)

14. Cs6: a bibe megjelenésének id6pontja (a névények 50%-an)(14)

15. Cs6: a bibe antocidnos szinezédése(15)

17. Levél: a levélhiively antocidnos szinezédése (a novény kozepén)(16)

18. Cimer: a legalso oldalag feletti fotengely hossza(17)

19. Cimer: a legfelsd oldalag feletti fotengely hossza(18)

21.1. Novény: magassaga a cimerrel egyiitt(19)

22. Novény: a focsderedés magassaganak viszonya a novénymagassaghoz(20)

24, Cs6: a cs6kocsany hossza(21)

25. Cs0: hossza (a csuhé nélkiil)(22)

26. Cs6: vastagsaga (a k6zépso részén)(23)

27. Cs0: alakja(24)

28. Cs6: a szemsorok szama(25)

29. Cs0: szemtipus (a cs6 k6zéps6é harmadaban)(26)

30. Cs6: a szemkorona szine(27)

31. Cs6: a szem hatoldalanak szine(28)

32. Cs6: a csutka antocidnos szinez8dése(29)

33. Cs6: a csutka antocianos szinez6désének intenzitasa(30)

Table 3: Characteristics of investigated lines by CPVO TP/2/2

Characteristics(1), Number of CPVO TP/2/2(2), Leaf: angle between blade and stem (on leaf just above upper ear)(3), Leaf: attitude of
blade(4), Stem: anthocyanin colouration of brace roots(5), Tassel: time of anthesys (on middle third of main axis, 50% of plants)(6), Tassel:
anthoycianin colouration at base of glume (in middle third of main axis)(7), Tassel: anthocyanin of glumes excluding base(8), Tassel:
anthocyanin of anthers(9), Tassel: density of spikelets(10), Tassel: angle between main axis and lateral branches(11), Tassel: attitude of
lateral branches(12), Tassel: number of primary lateral branches(13), Ear: time of silk emergence(14), Ear: anthocyanin colouration of
silks(15), Leaf: anthocyanin colouration of sheath (in middle of plant)(16), Tassel: length of main axis above lowest side of branch(17),
Tassel: length of main axis of upper side of branch(18), Plant: Length (tassel included)(19), Plant: ratio height of insertion of upper ear to
plant height(20), Ear: length of peduncle(21), Ear: length (without husk)(22), Ear: diameter (in middle)(23), Ear: shape(24), Ear: number of
rows of grain(25), Ear: type of grain (in middle third of ear)(26), Ear: colour of top of grain(27), Ear: colour of dorsal side of grain(28), Ear:
anthocyanin colouration of glumes of cob(29), Ear: intensity of anthocyanin colouration of glumes of cob(30)

DNS izolalas

A kukoricavonalakbol a genomikus DNS
izolalasait a QIAGEN DNeasy Plant Mini Kit
segitségével végeztiik el.
Az izolalashoz folyékony nitrogénnel roncsoltuk a
10-12 napos csirandvények levélzetét. A DNS
mindségét 0,8% agaréz gélen torténd futtatassal
ellendriztiik. A kivont DNS-t felhasznalasig -20
°C-on taroltuk.

AFLP analizis

A kivont genomialis DNS-t 1 o6ran keresztiil
37 °C-on EcoRI restrikcios endonukleazzal, majd 20
percig 67 °C-on Trull (Mse 1) restrikcios
endonukleazzal emésztettiik. Ezutan a kettdsen
emésztett DNS mintat alkoholos kicsapassal
megtisztitottuk az enzimektdl. A keletkezett DNS
fragmentumokhoz az  endonukledzok  hasitasi
mintazatainak megfelelé adaptereket ligaltunk T4
ligazzal 2 6ran keresztiil 20 °C-on.
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A ligalt mintakat preAFLP PCR alkalmazasaval, egy
szelektiv bazist tartalmazé primerparral (EcoRI és
Msel) felszaporitottuk, majd twjra AFLP PCR-t
alkalmaztunk, de most mar harom szelektiv bazist
tartalmazo primereket haszndltunk. A harom
szelektiv bazist tartalmazo primereket a kdvetkezd
parositasban alkalmaztuk. Egy fele Eco RI primert
hasznaltunk, amely lézerindukcids festékkel volt
jelolve, hogy a keletkezett PCR termékeket kapillaris
elektroforézissel ki lehessen mutatni. Emellett harom,
eltéro kiterjesztésti Msel primert alkalmaztunk kiilon-
kiilon PCR reakciokban, de mindig ugyanazzal az

EcoRI primerrel. igy harom eltérd
primerkombinacidval eléallitott fragmentum
mintazatot kaptunk, melyeket kapillaris

gélelektroforézissel vizsgaltunk. Ez utobbi a godolléi
Mezbgazdasagi Biotechnologiai Kozpontban keriilt
elvégzésre. Az igy kapott diagramokat statisztikai
modszerekkel értékeltiik ki.

Statisztikai analizis

Az adatok feldolgozdsdhoz az SPSS 11.5 cluster-
analizist hasznaltuk fel. Eszerint értékeltik a
standardizalt morfologiai adatokat, illetve a kapillaris
gélelektroforézissel ~ kapott  mintazatokat. A
mintazatokat binarisan kodoltuk (1=fragmentum
jelenlét; O=nemlét). A Jaccard index (Hajosné, 1999)

EREDMENYEK, KOVETKEZTETESEK

A genetikai diverzitds vizsgalatit a négy
beltenyésztett vonal esetében ndvényi szinten a
morfologiai leirasokkal kapott eredmények alapjan,
masrészt DNS-szinten PCR-technikdra (AFLP)
alapozott eljarassal végeztiik.

A morfologiai tulajdonsagok elemzése

A morfolégia felvételezések a kukorica egész
tenyészidoszakaban zajlanak, igy a kornyezeti
tényez6k nagy befolyassal vannak az elért
eredményekre. Smith és Smith (1989) szerint az
elébbiek miatt nem felelnek meg a genetikai tavolsag
becslésére vonatkozo feltételeknek.
Veress ¢s Matok (1999) ellenben mas vizsgalatok, pl.

izoenzim-analizis kiegészitésével elonyds leirasi
moédnak tartja a fajtak  kozotti  hasonlosag
kimutatasara.

Az CPVO TP/2/2 vizsgalati iranyelv alapjan 28
vizsgalt tulajdonsag felvételezésével készitettiik az /.
abran lathaté dendogramot. Vizsgalatunkban a
beltenyésztett vonalak kozotti hasonlosag alapjan két
csoportot kiilonitetiink el. Az UDL 5 és UDL 6 vonal
esetében szoros kapcsolatot allapitottunk meg, mig a
masik csoport tagjai kozott (UDL 1 és UDL 4
vonalakndl) mar nagyobb genetikai tavolsag

alapjan  meghataroztuk a  vonalak  genetikai becsiilhetd (1. dbra).
hasonlésagi  koefficiensét, illetve a genetikai
tavolsagot.
1. abra: A négy beltenyésztett vonal morfolégiai értékelése (DUS) alapjan végzett cluster analizis dendogramja
Téavolsag(1)
n 5 10 15 20 25
Vonal(2)  Mintaszam(3) +————-—-—-—-—- o t-— - t——m- t-— - +
UDL & 3 J
UDL 6 4
UDL 1 1 J
UDL 4 Z —_—

Figure 1: Dendogram obtained from cluster analysis based on the morphological descriptions (DUS) of four maize inbred lines

Distance(1), Line(2), Assay number(3)

A genetikai hasonlésag és tavolsag becslése AFLP
analizis alapjan

Az AFLP analizist 3 primerrel végeztik.
Mindharom adott megbizhato, ismételt reakciokban
reprodukalhaté PCR-fragmentum mintdzatot. A 3
AFLP primer kombinéci6é Osszesen 208 amplifikalt,
ebbdl 70 polimorf AFLP savot eredményezett (4.
tablazat).

A tovabbi statisztikai kiértékelést ezen adatok
alapjan végeztiik.
A vizsgalt négy kukoricavonal kozott a legnagyobb
hasonlésagot (74%) az UDL 5 és az UDL 6 vonalak,
a legkisebbet az UDL 6 és az UDL 1 (38,5%)
vonalak mutattak (3. tablazat).

4. tablazat
A négy beltenyésztett vonalnal alkalmazott 3 primer
kombinacié polimorfizmusanak foka

Primer A detektalt savok A polimorf
kombinaciok(1) szama osszesen(2) | savok szama(3)
Msell-EcoRI 128 44
Msel2-EcoRI 38 7
Msel3-EcoRI 42 19
Atlag(4) 69 23

Table 4: Degree of polymorphism for three AFLP primer
combinations applied to four inbred lines
Primer combination(1), Total number of bands(2), Number of
polymorphic bands(3), Mean(4)
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5. tablazat
A négy beltenyésztett vonal Jaccard index alapjan képzett
hasonlésagi koefficiense

Jaccard index
Vonal(1)
UDL 1 UDL 4 UDL 6 UDL 5
UDL 1 1,000
UDL 4 ,430 1,000
UDL 6 385 ,648 1,000
UDL 5 455 ,676 ,740 1,000

Table 5: Genetic similarity among four maize inbred lines
based on Jaccard index

Line(1)

A Jaccard index értékhatarai 0 és 1 kozé esnek,
vagyis a teljes azonossag jelenti az egyest, a teljes
kiilonboz6ség pedig a nullat (Hajosné, 1999). A
Jaccard indexbdl levezetett ¢és képzett genetikai
tavolsag esetében szintén a legnagyobb genetikai
tavolsagot a 4. tdblazatban foglaltak szerint az UDL 6
és az UDL 1 vonalak mutattak (78-as értékkel) (6.
tablazat), a legkisebb genetikai tavolsagot pedig az
UDL 5 illetve az UDL 6 vonalak.

A dendogramon jol lathatéan 2 rokonsagi
csoportot tudunk kialakitani a négy beltenyésztett
vonal esetében. Az elsé csoportba az UDL 1 vonal, a
masodik csoportba az UDL 4 vonal, az UDL 5 és az
UDL 6 vonalak tartoznak. Az 5. tablazat adatai
alapjan viszont megallapithato, hogy az UDL 4, az

UDL 5 és az UDL 6 vonalak féltestvéri kapcsolatban
allnak egymassal, kozottik a rokonsagi viszony
szorosnak tekinthetd.

6. tablazat
A négy beltenyésztett vonal Jaccard index alapjan képzett
hasonlosagi egyiitthatobdl levezetett tavolsag

Vonal(1) Tavolsag(2)
UDL 1 UDL 4 UDL 6 UDL 5
UDL 1 -
UDL 4 75 -
UDL 6 ,78 ,59 -
UDL 5 74 57 51 -

Table 6: Distance among four maize inbred lines based on
Jaccard index
Line(1) , Distance(2)

A szakirodalmi adatokkal megegyezéen, ha
Osszehasonlitjuk az 1. és 2. dbrat, szembetlind az
UDL 1 és UDL 4 vonalak elhelyezkedése. Mig a
kornyezeti  tényezOk altal nagy befolyaltsagh
morfolodgiai leirasra alapozott dendogramon az UDL
5 és az UDL 6, illetve az UDL 1 és az UDL 4
mutatott szoros rokonsagi kapcsolatot, addig a
kornyezeti tényezokre nem érzékeny, kiemelkedden
j0 reprodukalhatosagi képességti (Nagy, 1999) AFLP
technikaval két rokonsagi kort (I. UDL 1; II. UDL 4,
UDL 5, UDL 6) lehetett kialakitani.

2. abra: A négy beltenyésztett vonal AFLP mintazata alapjan végzett cluster analizis dendogramja

Tavolsag(1) ] 13 10 1k Z0 ZE
) —————— e - +———————— Fm———————— +
Vonal(2) Mintaszdm(3)
UDLG& 3 J
UDL5 4
UDL4 Z
UpLi 1
Figure 2: Dendogram obtained from cluster analysis based on the AFLP amplification patterns of four maize inbred lines
Distance(1), Line(2), Assay number(3)
A négy beltenyésztett vonal egyenes és reciprok keresztezések tekintetében az UDL 1 vonal
keresztezéseibol 1étrehozott teljes diallél rendszer keresztezései mindkét évben kiemelked6

termésatlagait sszehasonlitva a rokonsagi korokbe
vald besorolas és a genetikai tavolsagok ismeretében
az UDL 1 ¢és az UDL 6 egymaskozti keresztezésnél
lehet a legmagasabb heter6zis hatassal szamolni, mig
a legalacsonyabbal az UDL 5 és az UDL 6 vonalak
keresztezései nyujtjak.

A terméseredmény és heterozishatas értékelése
Megvizsgalva a 2004-es ¢és 2005-6s év
terméseredményét, az el6zo bekezdésben megbecsiilt

teljesitményt nyujtottak. Az UDL 1 beltenyésztett
vonal anyai keresztezési partnerként felhasznalva az
UDL 6-tal alkotott kivaléo hibridkombinaciot. Az
UDL 5 ¢és UDL 6 vonalaknak az UDL 1 partnerrel
létrehozott ~ kombinaciokban  jelent6s — mértéki
reciprokhatast figyelhetiink meg mindkét vizsgalt
évben. A heterdzishatast tekintve a hibridek a 2004
és 2005-0s tenyészévben pozitiv over-dominanciat
mutattak, azaz termésatlaguk mindkét sziild
termésatlagat felillmulta (7. tablazaf).
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7. tablazat

A heterozis mértéke a vizsgalt két év (2004 és 2005) terméseredményei alapjan

Tulajdonsag(1) | Anyai SC(2) | Apai SC@3) | Sziilok dtlag (P)d) | Hibrid(5) | Hibrid (F)(6) | Fi-P(7) At i‘;‘::;’;'s
= 2,05 1,84 1,95| UDHI 8,90% 695| +oD(11)
3 2,05 1,29 1,67| UDH2 7,82% 6,15| +oD(11)
s 2,05 1,93 1,99 | UDH3 10,41% 842| +oD(11)
2 1,84 2,05 1,95| UDH4 4,00% 205| +oD(11)
o 1,84 1,29 1,57| UDH5 2,70% 1,13| +oD(11)
g 1,84 1,93 1,89| UDH6 S11% 322  +oD(11)
s 1,29 2,05 1,67| UDH7 8,21% 654| +oD(11)
g 1,29 1,84 1,57| UDHS 6,13% 456| +OD(11)
£ 1,29 1,93 1,61 | UDH9 7,02% 541  +op(1)
e 1,93 2,05 1,99 | UDHI0 8,60% 661 +oD(11)

1,93 1,84 1,89| UDHII 6,55% 466| +OD(11)

1,93 1,29 1,61 | UDHI2 5,90% 429  +op(11)
= 1,94 1,62 1,78| UDHI 8,01%* 623| +oD(11)
= 1,94 1,65 1,80| UDH2 7,60%* 580| +oD(11)
£ 1,94 1,61 1,78| UDH3 8,07%* 79| +oD(11)
0 1,62 1,94 1,78| UDH4 6,47% 469| +OD(11)
3 1,62 1,65 1,64| UDH5 6,30% 466| +OD(11)
Z 1,62 1,61 1,62| UDH6 6,03% 461| +oD(11)
E 1,65 1,94 1,80 | UDH7 9,50%% 7,79|  +op(11)
£ 1,65 1,62 1,64| UDHS 6,97% 533 +oD(11)
H 1,65 1,61 1,63| UDH9 5,92% 429|  +op(11)
5 1,61 1,94 1,78| UDHI0 9,90%* 812| +oD(11)

1,61 1,62 1,62| UDHII 6,44%% 48| +op(11)

1,61 1,65 1,63| UDHI2 5,69% 406| +OD(11)

*SzDsy,(12)= 1,23, ** SzDs,(12)= 0,98

Table 7: Degree of heterosis based on yield ability of two years (2004, 2005)
Trait(1), Value of Male line(2), Value of Female line(3), Mean of Values of Male and Female lines(4), Hybrid(5), Hybrid performance(6),
F,-P(7), Type of heterosis(8), Yield 2004 (t/ha)(9), Yield 2005 (t/ha)(10), Over-dominance(11), LSDse(12)

Eredményeink alapjan megallapithatjuk, hogy a
vonalak ko6zotti polimorfizmus vizsgalataban az
altalunk fenotipusos és DNS-szinten alkalmazott
modszer  jol  kiegésziti  egymast.  Sikeriilt
polimorfizmust kimutatnunk mindkét metddus
szerint a négy beltenyésztett vonal esetében. A
vizsgalataink alapjan rokonsagi korokbe lehet
besorolni  ezen vonalakat. A rokonsagi korok,

genetikai tavolsagok ismeretében az UDL 1 vonal
egyenes ¢s reciprok keresztezései mutattak jelentds
heterdzishatast, melyet a terméseredmények alapjan
készitett heterdzis szamitds is alatamasztott. A
jovoben a pontosabb genetikai tdvolsdg becslését
tobb primer felhasznalasaval ¢€s fehérjeszintii
(tartalékfehérje)  polimorfizmus detektalasaval
szeretnénk pontositani.
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