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Záchrana a ochrana genofondu starých a krajových odrôd z rastlinných druhov na Slovensku                                                                                                                    VE 06
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Genofond hrachu

Ing. Ján Gažo, PhD. a kol.

Katedra genetiky a šľachtenia rastlín, Agronomická fakulta, Slovenská poľnohospodárska univerzita v Nitre

Abstract

Main objective of the research was to gather collection of pea with origin of breeding in the territory of former Czechoslovakia. To elaborate system for evaluation and description of diversity of pea germplasm collections, to describe and evaluate biological and economical value of gathered collection.

On a base of the study of pea variability in the field trials was created innovated descriptor list enriched on new descriptors, compatible with descriptor lists of UPOV and EVIGEZ, with elimination of reference varieties. In descriptor list is included description of taxonomy, biology, chemical composition, pests and diseases as well as list pea collection holders in the world. 

From results of the study of variability of 91 evaluated descriptors with application of diversity index results, that collection retain relatively equable frequency of classes and adequate genetic variability in spite of their origin from limited geographical area.

In evaluation variability of quantitative characters with created subgroups of genotypes convar. vulgare we obtained the most important results in group of components created yield. We found that from the oldest varieties till at present cultivated varieties is absent sharp change in portion of evaluated components in creation of yield with consideration of time aspect. Now in breeding of new varieties is coming radical change in structure in evaluated portion of components created yield.

The application of different combination of descriptors proved different discriminating capability of hierarchical cluster analysis and method “Minimum spanning tree”. Principal component analysis replenishes and enlarges knowledge on aggregation of characters in new created factors.
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3. Riešiteľský kolektív: Ing. Zdeněk Slaměna, CSc. (Legusem s.r.o. Horná Streda), Ing. Jozef Štefanka (Legusem s.r.o. Horná Streda)

4. Ciele vecnej etapy

a) Sústrediť dostupný genofond súčasne pestovaných, novošľachtených, reštringovaných, starých krajových odrôd a populácií hrachu siateho česko-slovenského pôvodu.

b) Pre hodnotenie sústredeného sortimentu inovovať všeobecný systém hodnotenia diversity v rámci rodu Pisum.

c) Opísať a zhodnotiť sústredený sortiment, so zabezpečením jeho uchovania.

d) Analyzovať variabilitu sledovaných morfologických, biologických a hospodárskych znakov vo vzťahu k determinácií rozdielov medzi genotypmi s využitím v šľachtení rastlín.

5. Dosiahnuté výsledky

Na základe štúdia variability 91 hodnotených znakov v kolekcii 120 odrôd a novošľachtencov hrachu domáceho pôvodu sme realizovali inováciu a doplnenie jestvujúcich klasifikátorov so súčasným vylúčením používania referenčných odrôd, čo umožňuje racionálnejšiu katalogizáciu odrôd, klasifikáciu ich znakov a určovanie rozdielov medzi jednotlivými odrodami a novošľachtencami.

Rozsiahle experimentálne údaje z hodnotenia znakov a vlastností pokusného súboru sme využili na spracovanie a prípravu špecializovaných databáz a katalógu odrôd, ktoré sa účelne a konkrétne využijú pri príprave a spracovaní komplexného informačného systému o evidencii a hodnotení genetických zdrojov hrachu v systéme Genotypdata s využitím multimediálnych technológií.

Obrázok 1: Ukážky z obrazovej dokumentácie
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Pri štúdiu variability hodnotených znakov sme zistili a v mnohých prípadoch aj potvrdili výraznú rozdielnosť medzi znakmi ktorá je podmienená testovanými genotypmi, pričom nevylučujeme aj iné možnosti prejavu diverzity, ktoré sme v súbore československého pôvodu nezistili. Uvedené skutočnosti potvrdilo aj použitie indexu diverzity.

Tabuľka 1: Popisná štatistika pre zistené hodnoty indexu diverzity

Počet meraní
88

Minimum
0

Maximum
0,961

Variačné rozpätie
0,961

Aritmetický priemer
0,501

Medián
0,552

Rozptyl
0,071

Smer. Odchylka
0,266

Str. chyba priemeru
0,028

Variačný koeficient
53,085

Pri analýze znakov a vlastností v súbore hrachov convariety vulgare rozdelenom podľa obdobia šľachtenia sme zistili, že v skupine znakov počet strukov z rastliny, počet semien z rastliny, počet semien v struku, počet strukov v strapci a hmotnosť tisícich semien nedošlo v posledných 50 rokoch k štatisticky preukaznej zmene. Výrazný rozdiel pri štúdiu úrodotvorných znakov sme zistili len pri skupine novošľachtencov a to tak, že sa nemení počet semien v struku ani počet strukov v strapci, znižuje sa počet strukov z rastliny, rovnako sa znižuje aj počet semien z rastliny a zvyšuje sa hmotnosť tisícich semien.

Pri štúdiu diverzity jednotlivých kvantitatívnych znakov na úrovni testovania ich normality sme zistili pomerne značné rozdiely. Určili sme extrémne hodnoty pozorovanej variability kvantitatívnych znakov prostredníctvom extrémnych genotypov. Okrem detekcie extrémnych hodnôt na úrovní znakov sme súčasne vyhľadali aj genotypy ktoré sa vyznačovali odchýlkami, alebo zvláštnosťami v závislostiach medzi sledovanými kvantitatívnymi znakmi. Detekcia týchto genotypov súčasne poskytuje možnosti pre ich detailnejšie štúdium ako aj praktické využitie pri tvorbe nových genetických zdrojov, alebo aj priamo v šľachtení.

Pri použití rozličných kombinácií deskriptorov sme odhalili rozdielnu diskriminačnú schopnosť hierarchickej zhlukovej analýzy. Vysokú vypovedaciu schopnosť preukázala zhluková analýza pri použití metód zhlukovania Complete linkage a UPGMA. 

Metódy „Minimum spanning tree“ (obrázok 2) a hierarchická zhluková analýza umožnili rozdeliť kolekciu do skupín, interpretovateľných na základe príslušnosti ku convariete, výšky rastlín, obdobiu šľachtenia, farby semien a hmotnosti tisícich semien. Zhluková analýza dokázala určiť podrobnejšie mieru podobnosti medzi skúmanými odrodami a novošľachtencami. 

Obrázok 2: Výsledné zhlukovanie genotypov metódou minimum spanning tree
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Legenda: I. - staré a krajové odrody, II. - hrachy vyšľachtené v 60. rokoch, III- novošľachtence, IV. - stržňové hrachy, V. - pelušky, VI. - novošľachtence pelušiek

Metóda hlavných komponentov doplnila a rozšírila poznatky o zoskupení znakov do novovytváraných faktorov, ktoré poukazujú na vysoký stupeň ich vzájomnej integrity čo má veľký význam pre praktické využitie pri minimalizácii znakov pre hodnotenie genetických zdrojov a súčasne pre stratégiu šľachtenia.

6. Realizačné výstupy

a) Počas riešenia problematiky sa podarilo skompletizovať a sústrediť kolekciu genofondu krajových odrôd, vyšľachtených odrôd ako aj novošľachtencov z českých, moravských a slovenských pracovísk v počte 120.

b) Uvedená kolekcia bola komplexne zhodnotená na významné biologické, morfologické a hospodárske znaky na základe ktorých bola zabezpečená katalogizácia jednotlivých odrôd a novošľachtencov.

c) Rozsiahle výsledky štúdia experimentálnych údajov boli využité pre inováciu a rozšírenie klasifikátora pre hodnotenie hrachu ktoré boli v širších súvislostiach spracované aj v Metodickej príručke „Hodnotenie diverzity rodu Pisum“.

d) Výsledky z experimentálneho štúdia variability znakov, grafické výstupy z analýzy diverzity a rozsiahla obrazová dokumentácia listov, kvetov, strukov a semien sú spracovávané v rôznych špecializovaných databázach pre prípravu uceleného informačného systému pre evidenciu a hodnotenie genetických zdrojov hrachu GENOTYPDATA PISUM s využitím multimédií a moderných informačných systémov.

7. Prezentácia výsledkov na vedeckých podujatiach, vo vedeckej a odbornej tlači
AFG BRINDZA, J. - GAŽO, J. - STEHLÍKOVÁ, B.: The use of fuzzy sets in evaluation of Pisum genetic resources. In: IV International conference on fuzzy sets theory and its applications, Liptovský Mikuláš, 2 - 6 February 1998, s.19.

AFC BRINDZA, J. - BALOGH, Z. - ZIMMEROVÁ, J. - GAŽO, J.: Genotypdata - computerized information system for documentation and evaluation of genetic resources. In: PUZONE, L - HAZEKAMP, T: Characterization and documentation of genetic resources utilizing multimedia databases. Rome: IPGRI, 1998, s.22 - 27 ISBN 92-9043-388-4

AFK BRINDZA, Ján - GAŽO, Ján - SLAMĚNA, Zdeněk: Genotypdata Pisum - information system for evaluation and documentation of genetic resources from Pisum sativum. In: XXV International Horticultural Congress (IHC) Sciense and horticulture, interfaces and interactions. Brussels: b. v., 1998, s. 392.

BAB BRINDZA, J – GAŽO, J. – SLAMĚNA, Z. – ĎURKOVÁ, E.: Hodnotenie diverzity rodu Pisum. Učebné texty pre dištančné štúdium ochrana biodiverzity. Nitra: Slovenská poľnohospodárska univerzita v Nitre, 1998, 119 s. ISBN 80-7137-557-8

 ? GAŽO, J.: The application of hierarchical cluster analysis in evaluation of pea germplasm. In: Acta fytotechnica et zootechnica, roč. 2, 1999, mimoriadne číslo, s. 84.

AED STEHLÍKOVÁ, B. - GAŽO, J.: Použitie fuzzy množín pri konštrukcii hraníc deskriptorov. In: Genetické zdroje rastlín, Nitra: Slovenská poľnohospodárska univerzita, 1999, s. 60 - 62, ISBN 80-7137-668-X

AED GAŽO, J. - STEHLÍKOVÁ, B.: Použitie fuzzy množín pri hodnotení rastlinných genetických zdrojov. In: Genetické zdroje rastlín, Nitra: Slovenská poľnohospodárska univerzita, 1999, s. 55 - 59, ISBN 80-7137-668-X

AFK BRINDZA, Ján - BALOGH, Zoltán - GAŽO, Ján - ZIMMEROVÁ, Jarmila: Development and processing of specialized plant germplasm databases. In: International Conference on Science and Technology for Managing Plant Genetic Diversity in the 21st Century. Kuala Lumpur: IPGRI Rome, 2000, s. 53.

BED GAŽO, Ján - BRINDZA, Ján - SLAMĚNA, Zdeněk: Biologická a hospodárska cennosť domáceho sortimentu hrachu siateho. In: BRINDZA, Ján: Perspektívy genetiky, šľachtenia a semenárstva rastlín. Nitra: Slovenská poľnohospodárska univerzita, 2000, s. 66-70. ISBN 80-7137-792-9

DAI GAŽO, Ján: Biologická a hospodárska cennosť domáceho sortimentu hrachu: Dizertačná práca. Nitra: Slovenská poľnohospodárska univerzita, 2000, 176 s. 

8. Napojenie doktorandských prác na riešenie problematiky

Na vecnú etapu nadväzovala doktorandská práca: “Biologická a hospodárska cennosť domáceho sortimentu hrachu siateho (Pisum sativum L.)”, Ing. Jána Gaža, PhD z Katedry genetiky a šľachtenia rastlín, AF SPU v Nitre, školiteľom bol doc.Ing. Ján Brindza, CSc., Školiteľom špecialistom Ing. Zdeněk Slaměna, CSc. Práca bola obhájená a ukončená v roku 2000.

9. Napojenie diplomových prác na riešenie problematiky

Využitie úsekovej analýzy u hrachu siateho, diplomant: Šarina Bystrík, KGŠR pri SPU v Nitre, školiteľ: Ing. Ján Gažo, PhD.

Použitie obrazových databáz pri hodnotení genetických zdrojov hrachu, diplomant: Gardian Zdeno, KGŠR, školiteľ: Ing. Ján Gažo, PhD.

Použitie obrazových databáz pri hodnotení genetických zdrojov fazule, diplomant: Srogoň Miroslav, KGŠR, školiteľ: Ing. Ján Gažo, PhD.

Využitie hierarchickej zhlukovej analýzy pri hodnotení genofondu fazule, diplomant: Broško Marek, KGŠR pri SPU v Nitre, školiteľ: Ing. Ján Gažo, PhD.

10. Zahraničná a domáca spolupráca

10.1 spolupracujúce inštitúcie - Šľachtiteľská stanica Horná Streda (Legusem s.r.o)/ spolupráca pri realizácii poľných pokusov, spolupráca pri štatistickom vyhodnocovaní, riešiteľský kolektív VE

11. Návrh na využitie dosiahnutých výsledkov a realizačné výstupy z riešenia problematiky
a) Sústredená kolekcia je prístupná pre vzdelávacie, výskumné, študijné a šľachtiteľské využitie. Premnožené osivá zo sústredenej kolekcie sú k dispozícii na VÚRV v Piešťanoch a na ŠS Horná Streda a.s.

b) Uvedená kolekcia bola komplexne zhodnotená na významné biologické, morfologické a hospodárske znaky na základe ktorých bola zabezpečená katalogizácia jednotlivých odrôd a novošľachtencov, ktorá bude v konečnej podobe poskytnutá odbornej a ostatnej verejnosti na úrovni účelovej publikácie a formou CD-ROMu.

c) Metodická príručka „Hodnotenie diverzity rodu Pisum“ sa v súčasnosti prakticky využíva vo vzdelávaní, vo výskume a súčasne tvorí modelový základ pre prípravu a spracovanie obdobných príručiek pre ostatné rastlinné druhy.

d) V práci prezentované výsledky poskytujú mnohé údaje a informácie ktoré sú prakticky využiteľné pri štúdiu a uchovávaní kolekcie hrachu v génových bankách a taktiež aj pri výbere genotypov v šľachtiteľských programoch ako aj pri formovaní šľachtiteľských cieľov pri hrachu.

12. Súhrn

Cieľom vecnej etapy bolo sústrediť kolekciu hrachu siateho vyšľachteného na území bývalého Československa. Vypracovať systém pre hodnotenie a opis diverzity kolekcií genetických zdrojov hrachu, opísať a zhodnotiť biologickú a hospodársku cennosť sústredenej kolekcie.

Na základe štúdia variability hrachu v poľných pokusoch sme vytvorili inovovaný klasifikátor, rozšírený o nové deskriptory, kompatibilný s deskriptormi UPOV a EVIGEZ, s vylúčením referenčných odrôd. Súčasťou klasifikátora je popis taxonómie, biológie, chemického zloženia, škodcov a chorôb hrachu, ako i zoznam držiteľov kolekcií hrachu vo svete.

Z výsledkov štúdia variability 91 hodnotených deskriptorov použitím indexu diverzity vyplýva, že hodnotená kolekcia zachytáva relatívne vyrovnanú frekvenciu tried a dostatočnú genetickú variabilitu, napriek tomu že pochádza z obmedzenej geografickej oblasti.

Hodnotením variability kvantitatívnych znakov pre vytvorené podskupiny genotypov convariety vulgare sme najdôležitejšie výsledky získali pri skupine úrodotvorných prvkov. Zistili sme, že od najstarších odrôd po súčasne pestované odrody nedošlo k výraznej zmene podielov hodnotených úrodotvorných prvkov na formovaní úrody pri zohľadnení časového hľadiska. Až v súčasnosti dochádza pri tvorbe novošľachtencov k radikálnej zmene štruktúry podielov hodnotených úrodotvorných prvkov.

Použitie rozličných kombinácií deskriptorov preukázalo rozdielnu diskriminačnú schopnosť hierarchickej zhlukovej analýzy a metódy „Minimum spanning tree“. Metóda hlavných komponentov doplnila a rozšírila poznatky o zoskupení znakov do novovytváraných faktorov.

13. Kľúčové slová: hrach, klasifikátor, genetické zdroje
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