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Interwałowe mapowanie kompozytowe (CIM) pozwoliło na identyfikację QTL 

determinującego cms Tt w grupie sprzężeń LG4, którą najprawdopodobniej można 

przypisać do chromosomu 5B. Funkcja LOD dla tego QTL przybierała maksimum w 

pozycji 163.4 cM dla wartości LOD=4.1. Test permutacji (PT=1000) wykazał jego 

istotność. Najbliżej maksimum QTL, w odległości 2.09 cM, znalazł się marker 

G25381GT31, dla którego zidentyfikowano 4 markery redundantne.  

Dodatkowe obszary w genomie, które prawdopodobnie 

mogą być powiązane z badaną cechą zidentyfikowano w 

grupie LG4 (5B) oraz LG6 (brak lokalizacji chrom.). 

Ten ostatni QTL nie przekroczył testu permutacji, a jego 

pojawianie się było uzależnione od założeń CIM. 
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Analiza z wykorzystaniem wielokrotnego modelu liniowego (MLM) wskazała na 

asocjacje markerów lokalizujących się w grupach sprzężeń LG6, LG4 i LG1.  

Projekt realizowany ze środków MRiRW w ramach Postępu Biologicznego 

WNIOSKI 
• Zastosowanie markerów SNP (DArTseq i GBS) do mapowania genetycznego z wykorzystaniem populacji RIL4 pozwala na 

uzyskanie wysyconych map, jednakże obserwuje się obszary genomu pozbawione markerów będące wynikiem rzadkich 
aktów rekombinacji. 

• Mapowanie kompozytowe i asocjacyjne wykonane dla populacji RIL4 potwierdzają, że utrzymanie sterylności pyłku u 
pszenżyta z cms Tt jest warunkowane interakcją wielu genów o relatywnie słabych efektach. 
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p-Value 4.66E-04 6.72E-04 1.19E-03 1.74E-03 2.16E-03 2.67E-03 2.97E-03 3.00E-03 3.23E-03 3.24E-03 4.13E-03 4.57E-03 4.67E-03 4.74E-03 4.74E-03 5.24E-03 5.27E-03 5.52E-03 5.52E-03 7.51E-03 7.51E-03 8.50E-03 9.69E-03 

R2 0.17 0.155 0.138 0.123 0.141 0.121 0.113 0.127 0.117 0.125 0.125 0.107 0.11 0.105 0.105 0.101 0.117 0.119 0.119 0.106 0.106 0.089 0.097 

Grupa n.z.* LG4 LG4 n.z. LG12 LG4 n.z. n.z. n.z. n.z. n.z. LG4 LG23 LG4 LG4 LG4 LG4 n.z. n.z. LG12 LG12 n.z. LG4 

Mapowanie asocjacyjne z wykorzystaniem ogólnego modelu liniowego (GLM) umożliwiało identyfikację 23 markerów asocjowanych z genami 

utrzymania cms Tt u pszenżyta lokalizujących się w grupach sprzężeń LG4, LG12 i LG23. 

Współczynnik determinacji r2 dla markerów asocjowanych z cechą wynosił od 0.097 do 0.171 w GLM oraz od 0.091 do 0.132 w MLM, co 

odpowiada korelacji cechy i markera na poziomie 35-40%. Markery identyfikowane metodą GLM i MLM w grupie LG4 pokrywały się z 

markerami lokalizującymi się w maksimum QTLa identyfikowanego za pomocą CIM. 
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G27639C

T63 

G35834G

T21 
D3611627 

G24211C

G30 

G34793A

G38 

G16436C

T36 

G00653A

G48 

G26686C

T17 

p-Value 3.67E-03 6.42E-03 6.61E-03 8.87E-03 9.20E-03 9.25E-03 9.30E-03 9.38E-03 

R2 0.132 0.116 0.092 0.093 0.104 0.108 0.099 0.091 

Grupa n.z. LG6 LG6 LG6 n.z. n.z. LG1 LG4 

*n.z – nie zmapowano 

Zjawisko cytoplazmatycznej męskiej sterylności (cms) pyłku jest od dawna wykorzystywane w hodowli roślin, pomimo, że jego natura w 

przypadku wielu gatunków wciąż nie jest dobrze poznana. Podobnie jest w przypadku pszenżyta, gdzie w hodowli heterozyjnej wykorzystywana 

jest cytoplazma sterylizująca T. timopheevi (Tt). Cms Tt u pszenżyta jest warunkowana licznymi genami lokalizującymi się na szeregu 

chromosomach genomu. Geny te odpowiadają za niewielki poziom zmienności cechy. Koniecznym jest podjęcie działań umożliwiających 

identyfikację markerów silnie sprzężonych z tymi genami. Taką możliwość zdają się zapewniać markery DArTseq (ang. Diversity Arrays 

Technology dostosowane do nowoczesnych platform sekwencjonowania nowej generacji) oraz GBS (ang. Genotyping by Sequencing). 

Mapowanie genetyczne wykonano dla populacji RIL4: MS 114(5)-2-1 dop. x Borwo w oparciu o markery GBS (kolor czarny) oraz DArTseq 

(kolor czerwony). Zastosowano program MultiPoint. 
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*L5G26644CT8
*L5G10481GT57
*L5G05452AG13
*L5G26263AG54
*L5G06323AC9
*L5G15208AC57
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*L51G06972CT30
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*L51G20482GT19
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*L11G10599CT25
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*L13G06317GT34
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*L13D3604806

*L13G16264CT48

*L13G00285AC36
*L13G00286AC47

*L13G15250GT53

*L13D3617849_5B

*L13D3041769_5D
*L13G19175GT37

*L13G13789TC41
*L13G33456CT63

*L13G11936AC32
*L13G11940CG16

*L13G27247AT17

*L13G29964AG48
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*L13G17582CT53
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*L13G17572CG30
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*L13G32459CT59
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*L16G22173AG32
*L16G22172AG15
*L16G20788CG56
*L16G06915AT23
*L16G34120AC59
*L16G10594GA11
*L16G23663AG59
*L16G19899AG51
*L16G30211CG41
*L16G14915AG48
*L16G23847CT34
*L16G27374CG38
*L16G03018AG27
*L16G16541CT46
*L16G18183CG16
*L16G03725CT37
*L16G19788AT62
*L16D36035726B*
*L16G27722CG27

LG12

*L17G29264AG18
*L17G25830CT10

*L17G00722AG58

*L17G19553CG44

*L17G27967CT28

*L17G24652AG7

*L17G15832CG49

*L17G11696GA32

LG13

*L19G21183CT40
*L19G28067AG11
*L19G27468AG38
*L19G18253CT56
*L19G15675CT26
*L19G03094CG44
*L19G19109AT61
*L19G30601CT36
*L19G24279AT24
*L19G18059CT52

*L19G01869AG46
*L19G21208AG32

*L19G07225AG6

*L19G28858AG13

*L19G32866GT24

*L19G35495CG24

*L19G19110AG28

*L19G27721AG25

*L19G10577AT13
*L19G24561AG40
*L19G29581AT61
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*L20D3611305

*L20G06970CT17
*L20G03099AG33
*L20G35258AG49

*L20G04801AG15

*L20G22811GA50
*L20G18748AG26

*L20G01752CT11

*L20D3617616

*L20D3617627

*L20D3618197_3A

*L20G33422AG11
*L20G22779CT11
*L20G05099CG19
*L20G31032CT56
*L20G15037CT8

*L20D3618490

*L20D3616824_3A

*L20D3616841_3B
*L20D3618439

*L20G14901CG11
*L20G10358GA54
*L20G04990GA32

*L20D3617658
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*L20D3617758

*L20G22020CT13

*L20G01460AG16

*L20G26888AC29
*L20G10042CA18
*L20G00236CT28

*L20D3616730_3D

*L20G28108AG26

LG15

*L22G01805CT22

*L22G19480CG45

*L22D3616938

*L22G18585CT48
*L22G27671GT6

*L22D3618077_7B
*L22G25892AG31
*L22G32093CG25
*L22G32324CT10
*L22G01129CG14
*L22G09101AT58
*L22G19086AG17
*L22G03746AG46
*L22G30536CT7
*L22G03731CT38
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*L23D3603695

*L23D3616818_6B*

*L23G16011CT16
*L23G31384GT9

*L23G00895AG48
*L23G03853AG5
*L23G35618CG42
*L23G10508CG5

*L23G03994CG21

*L23D3612272

*L23G13502AG14

*L23G02357CT6
*L23G29275AC15
*L23G29374AC39
*L23G07322CT42
*L23G34052AG36
*L23G22934CG44
*L23G33197CT7
*L23G26424AT27
*L23G28705AG40
*L23G33921CT24

*L23G08394AG6

*L23G02869CT18
*L23G05302TA28
*L23G24440CG54
*L23G01819AG30
*L23G21052CT47
*L23G35837AG56
*L23G10044CG8
*L23G09147AT57
*L23G26768AG54

*L23D3617576_2B*

*L23D3623389_2B*

*L23G27041CT57

*L23G25510CT22

*L23G32817TA33
*L23G32231CG9
*L23G25775CT10
*L23G28752AG42

*L23G30422CG20

*L23G23003AG48

*L23G30930AT15
*L23G12133AG28

*L23G02296CT39
*L23G11243AC19
*L23G21564AG29

*L23G13138CT57
*L23G35583CT23

*L23D3611583
*L23G15778CT50
*L23G16673CG53
*L23G01387AC35
*L23G22131GT17
*L23G17203AG58

LG17

*L24G05784CT60

*L24G16840CT12
*L24G15505AG8

*L24G19619AC13
*L24G33024CT42
*L24G25489AC24
*L24G01482CT35

*L24G21992AT58

*L24G22017AG10
*L24G19757AG58
*L24G05413CT30
*L24G32630TC22

*L24G03104AG41
*L24G12412CG23

*L24G02035CT17

*L24G08146CG26
*L24G27834GT35

*L24G05329CT21
*L24G13857AG43

*L24G07955AC59

*L24D3609150_6A*

LG18

*L25D3618029_5A

*L25G02493CT18
*L25G16593CT51
*L25G08040CT43
*L25G10777CT25

*L25G06638CT10
*L25G10169AG31

*L25G17183CT55
*L25G24267AG44

*L25G34217TC34
*L25G11115CT47

*L25G23228AG24
*L25G29847GA28
*L25G03434GA60

LG19

*L26G29692GT11

*L26G06320CG13

*L26G00893AG22
*L26G11339GT32
*L26G34869AC38

*L26G26433GT5

*L26G30086AT20
*L26G00921CA40
*L26G26799AG34
*L26G18856CT12
*L26G13596AG36
*L26D3047011
*L26D3043370_2B*

*L26G13483CT18

*L26G27588AG44

*L26G20770TC34

LG20

*L27G17734AG18
*L27G16718CT19
*L27G34079AG8
*L27G22287GT23
*L27G01728GT9
*L27G05350TC32
*L27G22099AG13
*L27G17098AG36
*L27G12600CT57
*L27G20543CT58
*L27G22793AG49
*L27G04615CT26
*L27G07748CG41
*L27G00382AC5
*L27G06131CT21
*L27G03993CT57
*L27G02067GT13

*L27D3617456_5D
*L27G04750CT40
*L27G32189CG54
*L27G13441CG30

*L27G07498CT47

*L27G34332AC37
*L27G23862CG23
*L27G27126AG26

*L27G32914CG33

*L27G02418AG14
*L27D3605350

*L27G17859CG18
*L27G17217CT42

*L27G27447CT29

*L27G02002AG8

LG21

*L29G07839GA32
*L29G02098CT45
*L29G01305AG52

*L29G24787CG37
*L29G31717AG37
*L29G02009TG56
*L29G24963CT34

*L29D3613405_4A
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*L31G34851GA31

*L31G15284GT17

*L31G10235AG61
*L31G26510AC28
*L31G18103AG10
*L31G04014AC44
*L31D3617298_7D

LG23

*L32D3617709

*L32G06240CT54
*L32G33336AG55
*L32G21706CT15
*L32G12420AC25
*L32G05085AG12
*L32G15514AG33
*L32D3616116_2B*
*L32G12148AC16
*L32G16954AT45
*L32G08829AT12
*L32G07274AC6
*L32G30477CT7
*L32G08174CG5
*L32G31901CT51
*L32D3608961_7D
*L32D3623478_7B
*L32D3618256
*L32D3612449
*L32D3621523_4B
*L32G26087CG25
*L32G14978CG41
*L32G30732AC32
*L32G32747CG24
*L32G35741CT62
*L32G03701CT45
*L32G30504AG30
*L32G32664AG34
*L32G14542CG16

LG24

*L33G34503CG16
*L33G23040AC41
*L33G30441AT21

*L33G32457CT8
*L33G12231CG8

*L33G20857AG24

*L33G05317TG61

*L33G35191AG28
*L33G02289AG7

*L33G27928GA63

LG25

*L35D3617496
*L35G10387CT59
*L35G08805AG61
*L35G20380GA48
*L35G32789AG13
*L35G08427CG40
*L35G09329AG16

LG26

*L36G01003AG17

*L36G27389AG50

*L36D3603506

*L36G08870CT63

*L36G06553AG57
*L36D3619001_2B*

*L36G10551CG24
*L36G13493CT10
*L36G01719CT21

LG27

*L37D3618391

*L37G25258CT52
*L37G16094AC24
*L37G16126AG7
*L37G32744AG15
*L37G14105AG31
*L37G34988CG57
*L37G13233CT18
*L37G16701AC15
*L37G34967CT12
*L37G08753CG34
*L37G00849CT42
*L37G03349AG52
*L37G33865CT58

*L37G03015AG59

*L37D3622334_3B

*L37D3618030

LG28

*L41D3045038_2D*
*L41G26554GT6
*L41G16445CT5

*L41G18318CT48
*L41G31443AC51

*L41G17476CT5

*L41G02365AG18

LG29

*L50D3606573

*L50G13774GA35
*L50G14476TG57

*L50G27054AG19
*L50G32263CT6
*L50G08128AG22
*L50G07394CT33

*L50G04080AC8
*L50G07301CG33

*L50G05563CT63

*L50G24708GT14

*L50G15234CT9
*L50G24385TC46
*L50G04900AG57
*L50D3617419_7A
*L50G13977CT52
*L50G13077AC56
*L50D3609760_5B

*L50G32196AG59

*L50D3617118

*L50D3604316_7A

*L50D3617155_7D*

*L50G04276AC13
*L50G09969AG16
*L50G09022AG46

*L50D3603928
*L50G13150CT11
*L50D3604894

*L50G35543AC27
*L50G15920AG29

*L50G21763AC51

*L50D3610549

*L50G05785CT9
*L50G32854CA58
*L50G30544CT15
*L50G34846AG12
*L50D3045084_7D*
*L50G26851CT37
*L50D3042740_5D*
*L50D3613316
*L50G12929TC30
*L50G08993CG10
*L50G11037GT25
*L50D3618301_5D
*L50G10657CG58
*L50G04211AT5

*L50D3605239

LG30

*L18G24459AC61
*L18G09967AG18
*L18G03820GA59
*L18G06283AG30
*L18G17730AG40
*L18G21656CT29

*L18D3620767_2A*

*L18G34675CT42
*L18G17895GA32

*L18D3617429
*L18D3603750_2B

*L18D3617996

*L18G01554CT14

*L18G08042GC27
*L18G06339CT50
*L18G10192AG21

*L18G31101GT13

*L18G05579GA32

*L18G02063CG46
*L18G31001AG14

*L18G04074AG20

*L18G29623AG28

*L18D3604439_2B

*L18G21049AG22

*L18G23882CT36
*L18G30621CT7

*L18G25099CT40
*L18G05284AG13

*L18G02311CT34

*L18D3604473_2B*
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Opracowano 31 grup sprzężeń opartych o 714 

markerów szkieletowych oraz 1007 markerów 

redundantnych. Markery średnio występowały co 

1.87cM. Sześć grup sprzężeń (LG) przypisano do 

genomu A, a osiem do genomu B. 


