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Wykorzystanie analizy zmiennych kanonicznych
do wielocechowej charakterystyki dwurz¢edowych
i wielorzegdowych linii DH j¢czmienia jarego
(Hordeum vulgare L.)

Use of canonical variate analysis for the multivariate assessment of two- and
multi-rowed barley DH lines (Hordeum vulgare L.)

Streszczenie. W pracy przedstawiono wyniki wielocechowych badan nad ocena zmiennosci gene-
tycznej cech ilosciowych czterdziestu linii dihaploidalnych (DH) jeczmienia jarego (Hordeum
vulgare L.). Linie DH uzyskano z mieszancow bedacych wynikiem skrzyzowania odmiany dwu-
rzgdowej z odmiang szes$ciorzedowa. Grupg kontrolng (bez traktowan mutagenem) oraz grupg
traktowana mutagenem stanowito po 20 linii DH. W obu grupach czternascie linii DH byto liniami
dwurzedowymi, a sze$¢ liniami wielorzgdowymi. W celu okreslenia zmiennosci cech w kazdej
z grup linii DH i ich poréwnan zastosowano metodg analizy korelacji kanonicznych. Obserwowa-
no osiem cech w do$wiadczeniu polowym, zatlozonym w uktadzie losowanych blokéw. Okazata
si¢ ona skutecznym narzedziem do czytelnej oceny zréznicowania genetycznego badanych linii
jeczmienia jarego. Uzyskane wyniki pozwolity wyrozni¢ linie DH bedace efektem dziatania muta-
genu, najbardziej oddalone od pozostatych linii. Sg to genotypy charakteryzujace si¢ zréznicowa-
niem genetycznym pod wzgledem badanych cech tacznie i moga stanowi¢ wartoSciowy materiat
wyjsciowy do krzyzowan w pracach hodowlanych nad jeczmieniem jarym.

Stowa kluczowe: analiza zmiennych kanonicznych, jeczmien jary, linie DH, linie dwu- i wielo-
rzedowe

WSTEP

Zasadniczym celem hodowli rolin jest wprowadzenie do produkcji nowych odmian
dajacych korzystne efekty gospodarcze, jak wyzsza plennos$¢, mniejsza kosztochtonno$é
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uprawy, lepsze parametry technologiczne [Czembor 1989]. W prowadzonych obecnie
pracach hodowlanych wykorzystuje si¢ w procesie krzyzowania mata liczb¢ najlepszych
linii czy odmian, co prowadzi do istotnego zaw¢zenia puli gendw reprezentowanej przez
zarejestrowane odmiany jgczmienia. Proces ten poprzez ujednolicenie i zunifikowanie
obserwowanej zmiennosci cech niesie istotne zagrozenie w przypadku reakcji odmian na
okreslone stresy biotyczne i abiotyczne, czego przyktadem moze by¢é masowe porazenie
przez choroby i obnizenie plonu ziarna w przypadku obecnosci w licznych odmianach
tego samego zrodla odpornosci. Stad uzyskiwanie i uprawa odmian odpornych, ze zroz-
nicowanym uwarunkowaniem genetycznym ich odpornosci na stresy srodowiskowe, jest
jednym z najwazniejszych elementdw nowoczesnej produkcji roslinnej [Gacek i in.
1996]. Jedna z mozliwosci poszerzenia i wzbogacenia istniejacej zmiennosci genetycz-
nej cech jest wykorzystanie sztucznie indukowanych mutacji. Zastosowanie mutagenezy
moze przyspieszy¢ programy hodowlane majace na celu tworzenie nowej zmiennosci
oraz zwigkszy¢ skuteczno$¢ selekcji pozadanych genotypow [Rybinski i in. 1993, Kapa-
fa 1 Rybinski 1996, Rybinski i in. 1998]. Stad mutageneza i hodowla mutacyjna moga
stanowi¢ warto$ciowe uzupelienie konwencjonalnych metod hodowlanych i zostaé
uzyte zarowno do tworzenia dodatkowej zmienno$ci genetycznej wykorzystywanej
w badaniach podstawowych, jak i przez hodowcow do uzyskiwania nowych odmian.
Wedlug Ahloovalia i Matuszynskiego [2001] w 50 krajach §wiata uzyskano tacznie
ponad 1800 odmian ro$lin uprawnych i ozdobnych w wyniku bezposredniego wykorzy-
stania mutantow lub ich uzycia jako materiatu wyjsciowego do krzyzowan. W niekto-
rych osrodkach naukowych mutageneze wykorzystuje si¢ takze w systemie uzyskiwania
linii dihaploidalnych [Szarejko i in. 1991].

Celem pracy byla wielocechowa charakterystyka zmienno$ci genetycznej o$miu
cech ilosciowych dwu- i wielorzgdowych linii dihaploidalnych (DH) jeczmienia jarego
oraz porownanie uzyskanej zmiennosci linii kontrolnych (bez mutagenu) z liniami uzy-
skanymi po dzialaniu mutagenu. Zastosowano metode analizy zmiennych kanonicznych
[Camussi i in. 1985, Gorczynski 1 Madry 1988, Adugna i Labuschagne 2003, Yeater i in.
2004] dla obserwacji cech w doswiadczeniu polowym zalozonym w uktadzie blokow
losowanych.

MATERIAL I METODY

W latach ubiegtych ziarniaki mieszancow pokolenia F; uzyskane ze skrzyzowania
dwurzgdowej odmiany Maresi z szeSciorzgdowa odmiang Klimek wstgpnie nas§wietlano
biostymulujaca dawka $wiatta lasera helowo-neonowego, a nastgpnie traktowano che-
momutagenem — N-metylo-N-nitrozomocznikiem (MNU). Ziarniaki niepoddawane
dzialaniu mutagenu i lasera stanowily kombinacj¢ kontrolng. Wysiewano je nastepnie
w warunkach szklarniowych, a uzyskane ro§liny krzyzowano z Hordeum bulbosum.
Prowadzac hodowlg in vitro izolowanych zarodkow, uzyskano rosliny haploidalne
[Devaux iin. 1990], a po podwojeniu liczby chromosoméw — rosliny dihaploidalne
(DH). Linie DH uzyskane dziataniem mutagenu (oznaczane w dalszej czg$ci pracy sym-
bolem M z odpowiednimi numerami) i linie kombinacji kontrolnej (oznaczane w dalszej
czgscei pracy symbolem K z odpowiednimi numerami) rozmnazano w kilkuletnim cyklu
w warunkach pola do$wiadczalnego.
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Do badan prezentowanych w niniejszej pracy wybrano 40 linii DH, posrod ktorych
20 stanowito linie z traktowan mutagenicznych, a 20 z grupy kontrolnej (bez mutagenu).
W kazdej z obydwu grup czternascie linii byto liniami dwurzgdowymi, a sze$¢ wielorzg-
dowymi. Wybrane linie DH stanowily obiekty do doswiadczenia polowego prowadzo-
nego na polu doswiadczalnym IGR PAN w Cerekwicy (51°55°N, 17°21°E). Do$wiad-
czenie zatozono metoda blokow losowanych na glebie klasy IVa w trzech powtorze-
niach, umieszczajac ziarniaki na poletku o dlugosci i szeroko$ci jednego metra w roz-
stawie 15 x 5 cm. W okresie wegetacji prowadzono obserwacje wzrostu i rozwoju roslin,
a po ich zbiorze materiat badawczy (wartosci srednie z 10 roslin z kazdego powtorzenia)
analizowany byl pod wzgledem o$miu cech ilo§ciowych: wysokosci roslin (cm), dlugo-
$ci ktosa (cm), liczby ktoséw z rosliny, liczby ziaren w klosie, masy ziaren z klosa (g),
liczby ziaren z ro$liny, masy ziaren z ro$liny (g) oraz masy 1000 ziaren (g). Z uwagi na
réznice w charakterze klosa i zwiazang z tym inna liczbe 1 masg ziaren z klosa formy
dwurzg¢dowe oraz wielorzgdowe analizowano niezaleznie.

Uzyskane wyniki analizowano statystycznie za pomoca metod wielowymiarowych
[Calinski i Kaczmarek 1973, Rencher 1998]. Metody wiclowymiarowe wybrano dlatego,
iz obserwowane w doswiadczeniu cechy zarowno dla form dwu-, jak i wielorzgdowych
byly ze soba w znacznym stopniu skorelowane.

Zastosowana wielozmienna analiza wariancji pozwolila testowa¢ dwie wielozmien-
ne hipotezy: o braku roéznic pomigdzy dwudziestoma osmioma dwurzedowymi liniami
DH i o braku réznic pomi¢dzy dwunastoma wielorzedowymi liniami DH pod wzgledem
wartosci $rednich obserwowanych cech.

Wielocechowa oceng podobienstwa badanych mutantow jeczmienia, wyrazona za
pomoca odleglosci Mahalanobisa starano si¢ pokaza¢ w mniejszej liczbie wymiarow
z mozliwie matg strata informacji. Zastosowano analiz¢ zmiennych kanonicznych
[Rencher 1998]. Umozliwia ona zobrazowanie odlegtosci 8-cechowych obiektow
z metryka odlegto$ci Mahalanobisa w formie graficznej i w ten sposob moze ulatwié
grupowanie i charakterystyke wielocechowa tych obiektéw. Redukcja wymiarowosci
przestrzeni dyskryminacyjnej polega na jej transformacji w taki sposob, aby otrzymac
nowa przestrzen, najczgSciej 2-wymiarowa, zapewniajaca w danej liczbie nowych
wymiardw mozliwie najbardziej dokladne odtworzenie odlegtosci Mahalanobisa.
Przestrzen liniowa o takich wlasnosciach okreS§laja zmienne kanoniczne, ktore sa
funkcjami liniowymi cech oryginalnych.

Zmienne kanoniczne pozwalaja okreslic wzgledny udzial kazdej cechy oryginalnej
w wielocechowym zr6znicowaniu badanych linii w kategoriach odlegtosci Mahalanobi-
sa. W tym celu obliczono wspotczynniki korelacji prostej migdzy wartosciami dwu
pierwszych zmiennych kanonicznych a warto$ciami poszczegdlnych cech oryginalnych
[Rencher 1992]. Na podstawie wartoéci tych wspotczynnikéw korelacji mozna wykryé
cechy o najwigkszej sile dyskryminacyjnej wsérdd badanych cech.

WYNIKI I DYSKUSJA
Charakterystyka badanych linii DH pod wzgledem wszystkich cech na podstawie

wynikow analiz poszczegdlnych cech indywidualnie jest do$¢ trudna, a ponadto moze
by¢ za mato efektywna w zrozumieniu mechanizmu genetycznego uwarunkowania ba-
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danego zestawu linii. Trzeba bowiem liczy¢ si¢ z mozliwos$cia wystgpowania zwiazkow
pomigdzy liniami dla réznych cech, ktore moga mie¢ znaczenie w analizie wielocecho-
wego podobienstwa tych linii. Zastosowanie w niniejszej pracy wielowymiarowych
metod analizy statystycznej wynikow doswiadczenia uzasadnione bylo tym, iz obser-
wowane cechy byly ze soba skorelowane, a wigc analizowanie ich tylko oddzielnie,
niezaleznie jedna po drugiej byloby niewskazane. Analiz¢ korelacji dla form dwurzedo-
wych i wielorzegdowych przeprowadzono w celu oceny wspotzaleznosci obserwowanych
cech. Uzyskane wyniki wskazujg na istotne statystycznie skorelowanie liczby ziaren
w klosie z dlugos$cia klosa, liczby ziaren z ro$liny z liczba klosow z rosliny, masy ziaren
z ro$liny z masa ziaren z klosa, masa 1000 ziaren z masa ziaren z klosa, masy ziaren
z ro$liny z liczba ziaren z rosliny oraz masy 1000 ziaren z masg ziaren z ro$liny zarowno
dla form dwurzedowych, jak i wielorzgdowych. Pozostale statystycznie istotne wspot-
czynniki korelacji obserwowano jedynie dla form dwu- lub wielorzgdowych (tab. 1).

Tabela 1. Wspotczynniki korelacji pomigdzy cechami dla form dwurzgdowych (powyzej przekat-
nej) 1 wielorzgdowych (ponizej przekatnej)
Table 1. The correlation matrix for the traits studied for two-rowed forms (above diagonal) and
multi-rowed forms (below diagonal)

CTer(:ll? WR DK LKR LZK | MzK | LZR | MzZR | MTZ
WR® 1 0,53** | -0,33 017 | 077%%* | 0,10 | 0,45% | 0,70%**
DK -0,45 1 0,43% | 0,64%%% | 0,59%* | _0.15 0,04 0,05
LKR 0,60% | -029 1 20,17 | -037 | 0.82%% | 031 20,19
LZK 0,11 | 0,74% | 0,02 1 0,40% | 0,15 0,06 20,16
MZK 0,04 0,52 0,17 0,54 1 0,03 | 0,55%% | 0,72%%x
LZR 0,43 029 | 057% | 059% | 0,68% 1 0,51%* | -0,07
MZR 0,34 0,24 0,54 037 | 0,86%** | 0,89%%* 1 0,58%*
MTZ 0,02 0,12 0,32 0,11 | 073% | 032 | 071% 1

* WR — wysoko$¢ roélin, plant height; DK — dtugosé¢ klosa, spike lenght; LKR — liczba kloséw z rosliny,
number of spikes per plant; LZK — liczba ziaren w klosie, number of grains per spike; MZK — masa ziaren
z klosa, grain weight per spike; LZR — liczba ziaren z rosliny, grain number per plant; MZR — masa ziaren
z ro$liny, grain weight per plant; MTZ — masa 1000 ziaren, 1000 —grain weight

* k% kX istotne na poziomie, odpowiednio, o = 0,05, oo = 0,01, oo = 0,001 — significant at a. = 0.05, o = 0.01,
o = 0.001, respectively

Przeprowadzona wielozmienna analiza wariancji pozwolita odrzuci¢ testowang hi-
poteze dotyczaca braku roznic pomigdzy 28 liniami dwurzgdowymi tacznie dla o$miu
cech (F,p=12,14, Fyp; = 1,443) oraz hipotezg dotyczaca braku roéznic pomigdzy 12
liniami wielorzgdowymi tacznie dla osmiu cech (F,, = 7,13, Fy9; = 1,871).
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Przy badaniu zréznicowania linii nie wiadomo, czy zréznicowanie to dla kazdej ce-
chy ma podobne znaczenie i udziat w tacznym zroéznicowaniu wielocechowym. Problem
ten odnosi si¢ do identyfikacji cech posiadajacych najwigksza moc dyskryminacyjna.
Powyzsze problemy rozwiazane moga by¢ za pomoca analizy zmiennych kanonicznych,
ktorej wyniki dla linii dwurzgdowych i wielorzgdowych przedstawiono w tabeli 2.

Tabela 2. Wspotczynniki korelacji migdzy dwoma pierwszymi zmiennymi kanonicznymi
a cechami jeczmienia jarego
Table 2. Correlation coefficients between the first two canonical variates and the characters

of spring barley
Formy 2-rzgdowe Formy wielorzgdowe
CTecl}a Two-rowed forms Multi-rowed forms
t
ra Z, Z, 7, Z,

Wysokos¢ roslin — Plant height -0,85%** -0,40%* 0,20 0,49
Dhugos¢ ktosa — Spike lenght -0,20 -0,13 0,06 -0,23
Liczba ktosow z rosliny
Number of spikes per plant -0,001 0,28 0,35 0,19
Liczba ziaren w klosie . 0.05 0.03 0,02 0.38
Number of grains per spike
Masa ziaren z kiosa 20,534 | -042% 0,81%* 0,19
Grain weight per spike
Llc;ba ziaren z ro$liny 011 021 0.48 0.59%
Grain number per plant
Mas.a ziaren z ro$liny 033 0,664 0.83%* 037
Grain weight per plant
Masa 1000 ziaren sk " sk
1000-grain weight 0,73 -0,40 0,96 0,26
Wartosci wlasne 41,65 22,16 43,53 16,95
Eigenvalues
Procent zmiennosci 4591 24,43 57.28 22,30
Percentage of variability

¥Rk EEX jstotne na poziomie, odpowiednio, o = 0,05, o = 0,01, a = 0,001 — significant at a. = 0.05,

o =0.01, a=0.001, respectively

Rozpatrujac formy dwurzgdowe stwierdzono, ze dwie pierwsze zmienne kanoniczne
wyjasniaja w sumie 70,34% ogodlnej zmiennosci. Na rysunku 1 przedstawiono linie dwu-
rzgdowe jgczmienia jarego w ukladzie dwu pierwszych zmiennych kanonicznych. Na
wykresie wspolrzgdne punktu danej linii stanowia wartosci odpowiednio pierwszej
idrugiej zmiennej kanonicznej. Najwigkszym zroznicowaniem pod wzgledem wszyst-
kich cech tacznie (mierzonym odleglosciami Mahalanobisa) charakteryzowaty si¢ dwu-
rzgdowe linie kontrolne K1 i K2 (odleglo§¢ Mahalanobisa migdzy nimi wynosita
25,197). Najbardziej oddalonymi genetycznie formami dwurzgdowymi, bgdacymi efek-
tem dziatania mutagenu, byty linie DH M72 oraz M79 (19,394). Porownujac grupe linii
kontrolnych (K) z grupa linii uzyskana po stosowaniu mutagenu (M) form dwurzgdo-
wych, zaobserwowa¢ mozna, ze linie DH M86 i K24 charakteryzowaly si¢ najwigksza
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odlegtoscia Mahalanobisa (24,53). Najbardziej podobnymi w grupie linii kontrolnych
byty K71 K8 (2,451), a w kombinacji z mutagenem linie M75 i M76 (2,67). Porownujac
linie kontrolne z liniami z kombinacji z mutagenem najmniejszy stopien zréoznicowania
genetycznego, obserwowano dla pary linii DH K35 oraz M93 (2,85). Pierwsza zmienna
kanoniczna (Z,) jest silnie ujemnie skorelowana z wysokos$cia roslin, masa tysiaca ziaren
oraz masg ziaren z klosa (tab. 2). Druga zmienna kanoniczna (Z,) jest ujemnie skorelowana
z masa ziaren z roliny, masa ziaren z ktosa, masg 1000 ziaren oraz wysokoS$cig ro$lin.
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Rys. 1. Potozenie dwurzedowych linii DH jeczmienia jarego w uktadzie dwu pierwszych
zmiennych kanonicznych
Fig. 1. Distribution of two-rowed DH lines of spring barley in the space of two first canonical
variates

Analizujac linie wielorzegdowe, stwierdzono, ze dwie pierwsze zmienne kanoniczne
wyjasnialy w sumie 79,58% catkowitej zmienno$ci. Na rysunku 2 przedstawiono linie
wielorzedowe w uktadzie dwu pierwszych zmiennych kanonicznych. Najwigksze zréz-
nicowanie genetyczne zaobserwowano pomigdzy linia uzyskana po dzialaniu mutagenu
MO96 a linia kontrolng K60 (odlegto§¢ Mahalanobisa migdzy nimi wynosita 18,857).
Najmniej podobnymi formami kontrolnymi byly K19 i K60 (14,462), a w grupie z mu-
tagenem M91 1 M96 (11,371). Najbardziej podobnymi z badanych form wielorzgdowych
byty linie po stosowaniu mutagenu: M81 i M88 (2,243). W obrgbie form kontrolnych
linie K59 i K60 charakteryzowaty si¢ najmniejszym zréznicowaniem genetycznym
(3,332). Rozwazajac najwigksze podobienstwo pomigdzy grupa linii uzyskanych z trak-
towan mutagenem a grupa linii kontrolnych, wyrézniono formy K36 i M91 jako naj-
mniej zréznicowane pod wzgledem wszystkich cech traktowanych lacznie (4,682).
Pierwsza zmienna kanoniczna (Z;) jest bardzo silnie skorelowana z masa 1000 ziaren,
masa ziaren z ro$liny oraz masa ziaren z klosa (tab. 2). Druga zmienna kanoniczna (Z,)
wykazuje dodatnie skorelowanie z liczbg ziaren z rosliny.
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Rys. 2. Polozenie wielorzedowych linii DH j¢czmienia jarego w uktadzie dwu pierwszych
zmiennych kanonicznych
Fig. 2. Distribution of multi-rowed DH lines of spring barley in the space of two firstcanoni-
cal variates

Przedstawiona charakterystyka wiclocechowa badanych linii jeczmienia jest ich
przekonujaca ilustracja i zarazem potwierdzeniem jej efektywnosci w uktadzie wspot-
rzgdnych dwoch pierwszych zmiennych kanonicznych. Wynika to z tego, ze zmienne te
wyjasniaja znaczna czes$¢ catkowitej zmiennosci (70,34% i 79,58% dla, odpowiednio,
form dwurzedowych i wielorzedowych). Ocena taka jest przejrzysta i przede wszystkim
wystarczajaco wiarygodna, wyrazem czego jest szerokie stosowanie metody zmiennych
kanonicznych przez genetykow i hodowcow [Camussi i in. 1985, Shamsuddin 1985,
Gorczynski 1 Madry 1988, Humpreys 1991, Daoyu i Lawes 2000, Vaylay i van Santen
2002, Adugna i Labuschagne 2003, Yeater i in. 2004].

Zmienno$¢ gametoklonalna powstajaca w kulturach in vitro moze by¢ zrédlem uzy-
skiwania pozadanej zmiennosci, lecz czgstotliwosé genetycznie stabilnych mutantow jest
czgsto niezadowalajaca. Stad coraz czgsciej stosuje si¢ mutagenne traktowania wykorzy-
stujac mozliwosc¢, ze recesywne allele indukowane przez mutagen przed lub podczas
stadium haploidalnego beda homozygotami w fazie diploidalnej przy jednoczesnej eks-
presji fenotypowej [Szarejko i in. 1991]. Biorac pod uwagg to, Ze jgczmien uprawny jest
forma diploidalna, a zdecydowana wigkszo§¢ mutacji ma charakter recesywny, wybor
zmutowanych genotypoéw prowadzi si¢ w pokoleniu M,. Stosujac mutagenezg w syste-
mie DH, uzyskuje si¢ natychmiastowa ekspresj¢ fenotypowa zmutowanych genoéw, co
o jedno pokolenie skraca cykl otrzymywania mutantéw. Wykorzystanie w tym celu
metody opartej na krzyzowaniu H. bulbosum ma charakter nowatorski, gdyz jak dotad
mutacje w systemie DH jeczmienia uzyskiwano metoda pylnikowa poprzez bezposred-
nie traktowania mutagenne pylnikéw [Laib i in. 1996] promieniami gamma lub trakto-
wanie ziarniakow chemomutagenami i wyktadanie na pozywke pylnikow z uzyskanych
ro$lin pokolenia M; [Umba Di-Umba i in. 1991]. Wykazana statystycznie wicksza
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zmienno$¢ cech w grupie linii z dodatkowym wykorzystaniem traktowan mutagenem
w porownaniu z liniami kontrolnymi (na co wskazuja uzyskane wartos$ci odleglosci
Mahalanobisa), zwlaszcza u linii wielorzgdowych (rys. 2), wskazuje na wystapienie
dodatkowej zmiennosci, (obok zmiennosci rekombinacyjnej), ktora mogta by¢ wywota-
na dzialaniem mutagenu. Tak wigc wigksza zmiennos$¢ linii DH uzyskanych z kombina-
¢ji z mutagenem moze by¢ wynikiem ujawnienia si¢ w jednym genotypie dwoch rodza-
jow zmienno$ci, a mianowicie zmiennosci rekombinacyjnej i zmienno$ci genetycznej
o charakterze mutacji. Przedstawione w pracy linie dwu- i wielorzedowe o najwigkszym
zréznicowaniu genetycznym cech moga stanowi¢ interesujacy, w petni homozygotyczny
materiat wyjSciowy do prac hodowlanych nad jgczmieniem jarym.

WNIOSKI

1. Wykorzystanie traktowan mutagenicznych w procesie uzyskiwania linii dihaplo-
idalnych okazato si¢ efektywnym postgpowaniem metodycznym umozliwiajacym
zwigkszenie zakresu zmiennosci genetycznej cech struktury plonu linii w kombinacji
z mutagenem w poréwnaniu z liniami kontrolnymi.

2. Zwigkszenie zakresu zmiennosci badanych cech linii w kombinacji z mutagenem
w poroéwnaniu z liniami kontrolnymi bylo szczegélnie widoczne dla linii wielorzgdo-
wych, a w mniejszym stopniu dla linii dwurzedowych.

3. Wykazana statystycznie wigksza zmienno$¢ cech linii w kombinacji z mutagenem
(na ktora wskazuja otrzymane wartosci odlegtosci Mahalanobisa) moze mieé zwiazek
z ujawnieniem si¢ dodatkowej zmiennosci genetycznej o charakterze mutacji, towarzy-
szac utrwalonej zmienno$ci rekombinacyjnej linii DH pochodzacych z krzyzowania
dwu- i szesciorzedowej odmiany jeczmienia.

4. Na podstawie analizy zmiennych kanonicznych wyrozniono linie najbardziej odda-
lone od pozostatych form. Sa to genotypy charakteryzujace si¢ najwigkszym zréznicowa-
niem genetycznym pod wzgledem badanych cech tacznie i moga stanowi¢ wartosciowy
material wyjsciowy do krzyzowan w pracach hodowlanych nad jeczmieniem jarym.

5. Wyniki analizy uzyskane przy zastosowaniu metody analizy zmiennych kano-
nicznych potwierdzaja duza przydatnos$¢ tej metody do zrozumialej i przystepnej oceny
wielocechowego podobienstwa i charakterystyki form dwurzedowych i wielorzedowych
jeczmienia jarego.
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Summary. The paper presents a multivariate approach to the estimation of genetic variability for
quantitative traits of fourty dihaploids (DH) lines of spring barley (Hordeum vulgare L.). The DH
lines were produced from seeds of F; progeny obtained after crosses of two- and six-rowed culti-
vars. The control group (without use of mutagen) and the group with use of mutagen include
twenty DH lines. In the both groups fourteen lines were two-rowed forms and six were six-rowed
forms. For estimation of traits variation in each of lines groups and theirs comparison, the canoni-
cal variate analysis method was applied. The eight traits were evaluated in the field trial performed
according to randomised complete block design. Canonical variate analysis was a useful statistical
tool for clear identification of multivariate genetic variation of spring barley lines. The obtained
results allowed to select the DH lines from combination with mutagen use which presented the
largest distance of analyzed traits together as compared to other lines. This genotypes are charac-
terized by broader genetic variability of analyzed traits complex and may constitute valuable initial
material for crosses in barley breeding programs.

Key words: canonical variate analysis, DH lines, spring barley, two- and multi-rowed lines
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