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ANALIZA GENETICKE DIVERGENTNOSTI GENOTIPOVA SOJE NA
OSNOVU MORFOLOSKIH | MOLEKULARNIH MARKERA

mr Vesna A. Perié

REZIME

Soja je biljna vrsta koja se odlikuje izuzetno uskom genetickom osnovom,
nastalom kao rezultat samooplodnje, dugog procesa domestifikacije i veStacke selekcije.
Kljucni korak u odrzavanju diverziteta predstavlja evaluacija materijala pohranjenog u
kolekcijama germplazme. Precizan opis germplazme je jedan od prvih uslova za njeno
efikasno iskoriS¢avanje u oplemenjivanju. Cilj ovog rada bila je geneticka i fenotipska
karakterizacija i procena diverziteta 90 genotipova soje poreklom iz 15 zemalja sveta,
Cuvanih u kolekciji Instituta za kukuruz “Zemun Polje”. Za potrebe fenotipske
karakterizacije (ocena morfoloskih deskriptora u skladu sa DUS protokolom i evaluacija
agronomski znacajnih osobina), genotipovi su klasifikovani prema duzini vegetacije i
testirani u dvogodisnjim ogledima na dve lokacije. Molekularna karakterizacija 90
genotipova soje izvrsena je primenom 21 SSR markera.

Analizom na osnovu 16 morfoloskih deskriptora utvrden je visok nivo diverziteta
ispitivanih genotipova, i identifikovani deskriptori najvece diskriminacione modi.
Struktura grupisanja dobijena analizom homogenosti (HOMALS) pokazala je visok
stepen saglasnosti sa podacima o pedigreu genotipova, i slabu saglasnost sa podacima o
geografskom poreklu. Klaster analizom utvrdena je visoka konzistencija grupisanja
genotipova u odnosu na pedigre. Analiza homogenosti bila je efikasniji metod za
sagledavanje morfoloSke slicnosti genotipova, obezbedujuci veli stepen razdvajanja
genotipova i identifikuju¢i osobine sa najve¢im doprinosom u razlikovanju genotipova.

Varijabilnost vecine agronomski znaCajnih osobina bila je najve¢im delom
rezultat delovanja faktora spoljaSnje sredine, dok se manji deo varijacije pripisuje
efektima genotipa i interakciji genotip x spoljasnja sredina. Najmanja geneticka distanca
izmedu genotipova dobijena je na osnovu agronomskih osobina. Na osnovu klaster
analize i analize glavnih komponenti utvrden je identiCan model grupisanja genotipova
prema slicnosti agronomskih osobina. Struktura grupisanja bila je visoko saglasna
podacima o grupi zrenja, iako duZina vegetacije nije bila ukljuena u analizu,
potvrdujuci da grupa zrenja predstavlja najbolji indikator diverziteta genotipova soje na

osnovu agronomskih osobina. Grupisanje genotipova bilo je u izvesnom stepenu



saglasno sa pedigre podacima, dok se geografska struktura grupisanja nije mogla
utvrditi ni u jednoj od dve navedene analize.

Multivarijacionom analizom u okviru svake grupe zrenja identifikovani su
genotipovi superiorni za veci broj agronomski znaCajnih osobina. Analizom interakcije
genotip x spoljasnja sredina za prinos zrna, sadrZaj ulja i sadrZaj proteina u zrnu
utvrdeni su genotipovi iznadprose¢ne vrednosti i zadovoljavajuce stabilnosti osobine,
koji predstavljaju moguce roditeljske komponente za buduce programe oplemenjivanja.

Molekularnom analizom utvrden je visok polimorfizam SSR lokusa. Struktura
grupisanja pokazala je visok nivo saglasnosti sa pedigre podacima, a u odredenoj meri i
geografskim poreklom genotipova. Analiza molekularne varijanse pet geografskih grupa
genotipova pokazala je da se nizak, ali visoko signifikantan udeo varijacije pripisuje
razlikama izmedu grupa. Kanadski genotipovi ispoljili su signifikantnu diferencijaciju u
odnosu na ostale geografske grupe. Domaci genotipovi nisu se znaCajno geneticki
diferencirali od grupe americkih i grupe evropsko-evroazijskih genotipova.

Utvrdena je znaCajna korelacija izmedu matrica udaljenosti dobijenih SSR
markerima i morfoloskim deskriptorima, nesignifikantna korelacija matrica udaljenosti
na osnovu SSR markera i agronomskih osobina i visoko znacajna korelacija izmedu
matrica udaljenosti na osnovu morfoloskih deskriptora i agronomskih osobina,
ukazujuci da su proucavane fenotipske osobine slabo reflektovale geneticke relacije
izmedu genotipova utvrdene na osnovu 21 SSR markera. Istovremeno, svaki od tri
prouCavana tipa markera obezbedio je razliCite ali komplementarne informacije o
genetiCkoj divergentnosti genotipova soje, pokazujuci saglasnost sa pedigre podacima.
Za precizniju karakterizaciju na molekularnom nivou i vecu saglasnost informacija o
genetiCkom i fenotipskom diverzitetu soje preporucuje se upotreba vec¢eg broja markera,

povezanih sa lokusima kvantitativnih i kvalitativnih fenotipskih osobina.

Kljucne reci: soja, diverzitet, morfoloski deskriptori, agronomski znacajne osobine,
SSR markeri

Nauéna oblast: BIOTEHNICKE NAUKE
UZa nau€na oblast: GENETIKA
UDK broj: 635.655:631.527(043.3)



ANALYSIS OF GENETIC DIVERSITY OF SOYBEAN GENOTYPES BASED
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ABSTRACT

Soybean is a plant species characterized by an extremely narrow genetic base,
due to a self-pollination, a long process of domestification and artificial selection. A key
phase in maintaining diversity is the evaluation of accessions available in germplasm
collections. An accurate description of germplasm is one of the first requirements for its
efficient use in breeding. The aim of this study was to conduct a genetic and phenotypic
characterization of 90 soybean genotypes from 15 countries, maintained in Maize
Research Institute "Zemun Polje" soybean collection, and assess their diversity. For the
purpose of phenotypic characterization (morphological description according to DUS
protocol and evaluation of agronomically important traits), genotypes were classified in
groups regarding maturity, and tested in a two-year trials at two locations. Molecular
characterization of 90 soybean genotypes was performed using 21 SSR markers.

Analysis based on 16 morphological descriptors showed high level of diversity
among genotypes, and identified the descriptors with highest discriminatory power.
Grouping model derived by homogeneity analysis (HOMALS) showed higher level of
congruence with pedigree data, and weak agreement with information on geographical
origin of genotypes. Cluster analysis showed high consistency of grouping pattern with
respect to pedigree. Homogeneity analysis proved to be a more efficient method for
understanding a model of similarity among genotypes according to morphology,
providing a higher-degree separation of genotypes and highlighting the traits with the
greatest contribution to variety differentiation.

For the majority of agronomically important traits, variability was mainly due to
the environmental conditions, while the small portion of variation has been attributed to
the effects of genotype, and genotype x environment interaction. The smallest genetic
distance was determined on the basis of agronomic traits. Cluster analysis and principal
component analysis identified identical pattern of genotype grouping based on similarity
of agronomic traits. Grouping pattern highly corresponded to genotype affiliation to
maturity group, although the length of the growing season was not included in analysis,

confirming that the maturity group is the best indicator of agronomic diversity of



soybean genotypes. Clustering of genotypes was consistent with pedigree data to some
extent, while geographical structure of grouping could not be identified in any of the
two above analysis.

Multivariate analysis identified genotypes superior for a number of
agronomically important traits within each maturity group. Genotype x environment
interaction analysis for grain yield and protein and oil content revealed genotypes with
good stability and above average trait values, highlighting their potential value in a
future breeding programs.

Molecular analysis revealed a high polymorphism of SSR loci. Grouping
structure showed a high level of agreement with pedigree data, and, to a certain extent,
geographical origin of genotypes. Analysis of molecular variance for five geographical
groups of genotypes showed that low, but highly significant portion of variation was
attributed to differences between groups. Canadian genotypes were significantly
differentiated from all observed geographical groups. No significant genetic
differentiation between domestic and USA group of genotypes was observed, as well as
between domestic and European-Euroasian group of genotypes.

Significant correlation was determined between SSR-based distance matrices
and matrices based on morphological descriptors, non-significant correlation between
SSR-based distance matrices and matrices based on agronomic traits, and highly
significant correlation between distance matrices of morphological descriptors and
agronomically important traits, suggesting that studied phenotypic traits poorly reflected
genetic relationships among genotypes determined by application of 21 SSR markers.
Each of three studied marker types provided different but complementary information
on genetic diversity of soybean genotypes, showing agreement with pedigree data. For a
more precise molecular characterization and a better congruence of information on
genetic and phenotypic diversity, application of larger number of markers associated
with loci of qualitative and quantitative phenotypic traits is recommended.

Key words: soybean, diversity, morphological descriptors, agronomically important
traits, SSR markers

Scientific field: BIOTECHNICAL SCIENCES
Specific scientific field: GENETICS
UDC number: 635.655:631.527(043.3)
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1. UvOD

Kao jedna od najstarijih gajenih biljnih vrsta u svetu, soja se gaji vise od 4000
godina. Znacaj soje proizilazi iz kvaliteta njenog zrna, koje sadrzi 17-22% ulja i 24-55%
proteina sa visokim sadrzajem esencijalnih amino-kiselina. Sa razvojem preradivacke
industrije i pojavom novih nacina upotrebe sojinog zrna, povrsine pod sojom i u Srbiji
rastu, dostizu¢i 159 724 ha, sa prosecnim prinosom 2,42 t/ha (FAO, 2013).

Postizanje visokog i stabilnog prinosa je primarni zadatak oplemenjivanja soje
(Orf i sar., 2004; Sebastian i sar., 2010). Kao rezultat oplemenjivanja na prinos, ali i
genetiCkog poboljSanja otpornosti na patogene, razliCite tipove abiotiCkog stresa,
poleganje, osipanje, efikasnije koris¢enje svetlosti i nutrijenata, prinos soje izmedu
1930. i 2003. godine rastao je za oko 11-25 kg/ha godisnje (De Bruin i Pedersen, 2008).
lako prinos nastavlja da raste, postoji bojazan da bi plato prinosa uskoro mogao biti
dostignut, Sto bi znaCajno ugrozilo svetsku proizvodnju hrane (Egli i sar., 2008).
Dosadasnji oplemenjivacki napori doveli su do fiksacije velikog broja gena za prinos,
pa su buduce strategije usmerene ka pronalazenju novih izvora varijabilnosti u okviru
genetiCkih resursa pohranjenih u svetskim kolekcijama.

Duga istorija domestifikacije, gajenja i oplemenjivanja dovela je do alarmantnog
suZavanja genetiCke osnove soje, smanjujuci mogucnosti za napredak u oplemenjivanju.
Soja je prosla kroz nekoliko procesa erozije genetiCkog diverziteta: rana domestifikacija
u kojoj su nastale azijske lokalne populacije, introdukcija nekoliko lokalnih populacija u
Severnu Ameriku i intenzivno savremeno oplemenjivanje (Hyten i sar. 2006; Tanksley i
McCouch, 1997). Suzavanje geneticke osnove pojacano je tendencijom oplemenjivaca
da u kreiranju varijabilnosti poCetnih populacija koriste biparentalna ukrstanja elitnih
linija, u toj meri da se kompletan program oplemenjivanja soje u Severnoj Americi sveo
na ,,jedan Siri neformalni program rekurentne selekcije” (Carter i sar., 2004). Savremene
oplemenjivacke procedure, jak selekcioni pritisak i selekcija na iste ciljeve, intenzivna
agrotehnika, konkurencija izmedu selekcionerskih ustanova i sistem registracije sorti
dovode do gajenja malog broja lokalno-adaptiranih visoko-prinosnih sorti redukovanog
genetiCkog diverziteta i visoke medusobne uniformnosti. Time se poveCava geneticka
ranjivost, tj. nesposobnost prevazilazenja abiotickog i biotickog stresa (Xu, 2010), Sto

moze imati devastirajuée posledice na ukupan svetski genofond soje, s obzirom na



pojavu novih rasa patogena i vrsta insekata, globalne klimatske promene i sve aktuelniji
efekat staklene baste (lquira i sar., 2010).

S obzirom da diverzitet per se nije predmet selekcije, on mora biti odrzavan i
poboljSavan kako bi se osigurao napredak i dobit od oplemenjivanja (Spillane i Gepts,
2001). Cetiri kljutna aspekta diverziteta su osnivanje, kolekcioniranje, evaluacija i
koris€enje (Sneller i sar., 2005). GenetiCki diverzitet soje sadrZan je u preko 150 000
uzoraka koji se Cuvaju u kolekcijama Sirom sveta. Od toga se mali deo raspoloZive
varijabilnosti od svega 1% koristi u prakticnim programima oplemenjivanja (Qiu i sar.,
2011). Kriticni korak u odrzavanju diverziteta predstavlja evaluacija germplazme u
kolekciji, jer bez preciznog opisa pohranjenog materijala nema ni njegovog efikasnog
iskoriS¢avanja u oplemenjivanju i naucnim studijama (Nelson, 2011). Sa
oplemenjivacke taCke gledista, naucni izazov koriSCenja resursa iz gen banke sastoji se
u identifikaciji alela agronomski znaCajnih osobina kod genotipova u kolekciji i
njihovoj akumulaciji u komercijalnim sortama (Sneller i sar., 2005).

Poznavanje genetiCke strukture i nivoa sli¢nosti pohranjenog materijala je od
fundamentalnog znaCaja za organizovanje radne kolekcije, identifikaciju divergentnih
genotipova i izbor roditeljskih parova za ukrstanje (Bonatto i sar., 2006). Segregirajuce
populacije dobijene iz ukrstanja geneticki divergentnih roditelja imaju veéu geneti¢ku
varijansu za prinos i vecu proporciju superiornih linija, nego populacije dobijene
ukrstanjem geneticki srodnih roditelja (Kisha i sar., 1997; Cornelious i Sneller, 2002;
Barosso i sar., 2003; Sudaric i sar., 2008, Mikel i sar., 2010).

Kolekcija genotipova soje Instituta za kukuruz ,,Zemun Polje* obuhvata viSe od
400 genotipova podeljenih u dve subkolekcije (domaci i introdukovani uzorci). Do sada
nije vrSena sistematska i precizna evaluacija kao ni procena diverziteta kolekcije.
Informacije o genotipovima uglavnom se svode na pasoSke podatke, deskripciju
nekoliko morfoloskih osobina i podatke o prinosu. Informacije o oplemenjivackoj
vrednosti, stabilnosti i adaptabilnosti genotipova i sveukupnom diverzitetu kolekcije su
nepotpune, pa je potrebno izvrsiti detaljnu analizu kolekcije u cilju njene efikasnije
upotrebe. Dalji napredak u oplemenjivanju soje iziskuje intenzivnije iskoris¢avanje
postojecCih geneti¢kih resursa, a efikasna upotreba resursa zahteva integraciju znanja,
odnosno kombinovanu primenu klasicnog oplemenjivanja i molekularnih tehnologija
(VratariC i Sudari¢, 2008).



2. PREGLED LITERATURE
2.1. Poreklo i Sirenje soje

Soja je najvaznija zrnena mahunarka koja u globalnoj svetskoj proizvodnji
zauzima Cetvrto mesto, posle pirinca, pSenice i kukuruza. Istovremeno, soja spada u
najstarije useve na svetu sa istorijom gajenja dugom preko 4000 godina. Direktnim
pretkom gajene soje [Glycine max (L.) Merr.] smatra se divlja soja [Glycine soja
Sieb&Zucc], koja naseljava udaljene habitate istoka Rusije, istoCne Kine, Tajvana,
Korejskog poluostrva i Japana (Lu, 2004). Morfoloske, citogenetiCke i molekularne
analize kao i lingvisticka, geografska i istorijska literatura pruzaju usaglasene dokaze da
je soja domestifikovana od divljeg pretka u 11. veku p.n.e (Broich i Palmer, 1980;
Kollipara i sar., 1997, Hymowitz, 1990), ali o centru/centrima domestifikacije soje
postoje razliCite teorije. Studije morfoloskog i molekularnog diverziteta velike kineske
kolekcije (Zhou i sar., 1998; Dong i sar., 2004; Li i sar., 2010a) utvrduju da je centar
domestifikacije podrucje od juga do severa istocne Kine i dolina Zute Reke, potvrdujuéi
Vavilovljev koncept da je najveCi diverzitet vrste upravo u njenom centru
domestifikacije (Vavilov, 1992). Nasuprot prethodnim autorima, Guo i sar. (2010) su
utvrdili da stare lokalne populacije sa juga Kine ispoljavaju najvecu sli¢nost sa divljim
genotipovima tog regiona, zakljuCujuéi da se proces domestifikacije soje zapravo
odigrao u juznoj Kini, u dolini reke Yangtze, odakle se soja dalje Sirila ka severu.
Diseminacija iz primarnog centra porekla nastupila je u 1. veku p.n.e. kada je soja stigla
u Koreju (sekundarni centar) da bi se od 1. do 16. veka se raSirila u Japan, Vijetnam,
Indoneziju, Indiju i Nepal (tercijarni centar porekla) (Hymowitz, 1990). Uporedujuci
genetiCki diverzitet divljih genotipova iz Kine, Rusije, Koreje i Japana sa gajenim
japanskim sortama, Kuroda i sar. (2009), iznose da je gajena soja najsli¢nija japanskim
divljim genotipovima, zakljuCujuci da je soja posebno i nezavisno domestifikovana u
Japanu. Molekularna analiza ostrvskih populacija divlje soje sa izolovanih juzno-
korejskih ostrva otkriva da je ovo poluostrvo glavni centar diverziteta divlje soje i jedan
od centara domestifikacije (Lee i sar., 2010). 1z Kine i Japana, soju su u drugoj polovini
18. veka u Evropu doneli misionari i mornari, gde se gajila u botanickim baStama
Francuske i Engleske (Singh i Hymowitz, 1999). U Ameriku soja je stizala u nekoliko
navrata, preko svestenika, botaniCara i tadasnjih trgovaca semenom, ali je prvi kultivar

koji i dalje postoji stigao krajem 19. veka (Bernard i sar, 1987).



2.2. Suzavanje genetiCke osnove soje

GenetiCkom osnovom se smatra kompletan set ancestora koji doprinose
populaciji za oplemenjivanje. Termin ancestor (predak) se odnosi na osnivacki izvor
germplazme nepoznatog pedigrea (Gizlice i sar., 1994). Komponente geneticke osnove
su broj ancestora u osnovi i doprinos svakog od njih (Sneller i sar., 2005).

Nekoliko glavnih faktora je odgovorno za redukciju genetickog diverziteta soje:

1. Soja je samooplodna biljna vrsta sa veoma malim procentom stranooplodnije,
koji za G.max iznosi 1-2,5% (Ahrent i Caviness, 1994) a za G.soja 2,4-19% (Fujita i
sar., 1997). Samooplodnja vodi smanjenju diverziteta, s obzirom da prirodna selekcija
protiv Stetnih recesivnih alela (osipanje, dormantnost semena) vodi gubitku i drugih
alela u populaciji koji su sa njima vezani (Hyten i sar., 2006, Vaughan i sar., 2007). Dok
stranooplodnja donosi geneticki polimorfizam, visoku heterozigotnost i brojne
rekombinacije u svakom ciklusu reprodukcije, samooplodnja dovodi do drasticnog
smanjenja rekombinacija i podeli potomstva na homozigotne linije (Allard, 1996).

2. Domestifikacija predstavlja evolucioni proces u kome se adaptiranost biljaka
na promene sredina povecava kroz veStaCku selekciju i rezultira stvaranjem gajenih
vrsta (Peng i sar., 2011; Hyten i sar., 2006). Na evolucionom putu od divlje do gajene,
soja je proSla kroz radikalne fenotipske promene. Divlja soja poseduje brojne
agronomski nepozeljne osobine: tanko poleglo stablo, povijusav habitus, sithe mahune
koje pucaju po sazrevanju, sitno i dormantno seme, listovi koji ne opadaju u sazrevanju,
rano i neujednaceno sazrevanje. Pripitomljavanjem su favorizovani aleli osobina
povezanih sa domestifikacijom tzv. domestication related traits (DRT’s), od kojih je
vecCina mapirana (Liu i sar., 2007). NajviSe izmenjene osobine su duZina vegetacije, tip
porasta stabla, veliCina semena, boja semenjaCe i osipanje (Broich i Palmer, 1980;
Stupar, 2010), dok su se neke znacCajne karakteristike divlje soje- visok sadrzaj proteina,
tolerantnost na niske temperature, herbicide i stres soli- izgubile (Qiu i sar., 2011).
Domestifikacija je dovela do akumulacije odredenih fenotipskih osobina G.max kroz
odabir i zadrzavanje agronomski pozeljnih varijanti (Carter i sar., 2004; Vu i sar.,
2013). Znatno veci molekularni diverzitet G. soja (Li i Nelson, 2002; Xu i Gai, 2003;
Kuroda i sar., 2009) ukazuje na suzavanje diverziteta u procesu domestifikacije. Hyten i
sar. (2006) zakljuCuju da je prilikom nastanka prvih azijskih lokalnih populacija od

divljih srodnika 50% genetickog diverziteta i 81% retkih alela G.soja izgubljeno,



uzrokujuci promene u 60% alelnih frekvencija. SNP sekvencioniranjem Lam i sar.
(2010) pronalaze da je genetiCki diverzitet kineske divlje soje 1,6 puta veci od
diverziteta gajene i utvrduju 35% specificnih alela u genomu divlje soje.

3. Osnivacki dogadaji usled geografskog pomeranja mogu prouzrokovati
»geneticko usko grlo” (bottleneck) kada se ogranicen broj lokalnih populacija koristi da
introdukuje vrstu iz centra porekla u novi region gajenja i kada su te introdukcije
osnova za dobijanje poCetnog materijala (Hyten i sar., 2006). Male populacije sklone su
gubljenju retkih alela ili alelnih kombinacija usled geneti¢kog drifta (Wright, 1965).

4. VestaCka selekcija utiCe na smanjenje diverziteta pogadajuci lokuse ciljanih
osobina €ime se povecava frekvencija poZeljnih alela u populaciji, i gube neutralne
sekvence u blizini alela koje favorizuje selekcija (Zhao i sar., 2015). Najveci selekcioni
uticaj u prirodnoj i veStackoj selekciji soje imale su duzina fotoperioda i temperaturna
suma (Qiu i sar.,, 2011), i taj model geografske varijacije joS uvek dominira u
kolekcijama i savremenim programima oplemenjivanja (Sneller i sar., 2005).

5. Ukrstanje u okviru elitnog materijala (lokalno-adaptirane linije sa najvecom
frekvencijom poZeljnih alela) koji je najeSCe veoma srodan, poseban je problem u
programima oplemenjivanja. Dok su se stare kineske sorte uglavnom razvile selekcijom
iz lokalnih populacija, noviji podaci govore da je od 605 sorti stvorenih u Kini u
poslednjih 20 godina, preko 86% rezultat hibridizacije izmedu elitnih linija ili sorti (Qiu
i sar., 2011). Koeficijent srodstva americkog i kanadskog komercijalnog materijala je
povecan do vrednosti polusrodstva, pa bi se, ako takav trend potraje, moglo ocekivati
50% gubljenja diverziteta sadrzanog u osnivackim genotipovima (Gizlice i sar., 1993).

6. Udruzivanje manjih semenskih kompanija u korporacije i upotreba patentne
zastite sorti smanjila je razmenu materijala izmedu njih (Burton i Miranda, 2013).

lako su domestifikacija i veStaCka selekcija prouzrokovale eroziju genetickog
diverziteta, moderne sorte su zadrzale 72% sekvenci prisutnih u azijskim lokalnim
populacijama, uz gubljenje 79% retkih alela. Najvedi uticaj na eroziju diverziteta imala
je domestifikacija, dok je erozija usled osnivackih dogadaja i oplemenjivanja najvise
posledica genetickog drifta zbog malog broja introdukovanih azijskih lokalnih
populacija, a ne zbog vestacke selekcije (Hyten i sar., 2006). Slicno zakljuCuju i Zhao i
sar (2015), utvrdivsi da je rana domestifikacija (nastanak azijskih lokalnih populacija od

divlje soje) odgovorna za 37,5%, a oplemenjivanje za svega 8,3% redukcije diverziteta.



2.3. Geneticki resursi soje

GenetiCki resursi soje obuhvataju primarni i tecijarni fond, dok sekundarni fond
kod soje ne postoji. Primarni fond (geni vrsta koje se uspeSno ukrStaju sa gajenom
dajuci fertilno potomstvo) su uzorci gajene soje G. max (od starih lokalnih populacija
do modernih sorti) i divlje soje G. soja, i zajedno Cine viSe od 95% svetske germplazme
roda Glycine. Tercijarni fond (geni srodnih vrsta koje se ukrstaju sa gajenom dajuci
nevijabilno potomstvo) su 23 viSegodidnje divlje vrste roda Glycine (Sneller i sar.,
2005), rasSirene u Australiji i juzno-pacifickim ostrvima (Lu, 2004), od kojih se jedino
G. tomentella uspesno ukrsta sa gajenom dajuci fertilno potomstvo (Singh i sar., 1993).

Resursi u gen bankama klasifikovani su prema statusima: stare i savremene
sorte, elitni oplemenjivaCki materijal (superiorne linije koje nisu proSle zvani¢na
testiranja ali se koriste u hibridizaciji), genotipovi specifi¢nih svojstava (donori gena za
razliCite vidove otpornosti, poboljSan nutritivni sastav zrna, fotoperiodsku insenzitivnost
itd.), germplazma registrovana za potrebe istrazivanja i oplemenjivanja (nosioci
kombinovanih specificnih svojstva, germplazma divergentnog pedigrea), lokalne
populacije, izolinije, mutanti i divlji srodnici (Nelson, 2011; Vratari¢ i Sudaric, 2008).

Ukupni svetski genofond soje Cini viSe od 170000 G. max uzoraka Cuvanih u
vise od 160 institucija u preko 70 zemalja sveta (Sneller i sar., 2005). Oko 47000
uzoraka su jedinstvene azijske lokalne populacije, koje Cine glavni rezervoar genetickog
diverziteta gajene soje. Oko 11 000 uzoraka G. soja Cuva se u 24 kolekcije, dok su 23
predstavnika viSegodisnjih Glycine vrsta pohranjene su u 9 svetskih kolekcija u vidu
3500 uzoraka (Sneller i sar., 2005).

Najveci svetski izvor germplazme soje je kineska kolekcija Chinese National
Soybean Gene Bank (CNSGB), sa 23587 uzoraka gajene i preko 7000 uzoraka divlje
soje (Qiu i sar., 2013). NajveCi deo (60%) Cine kineske lokalne populacije, 4,7% su
moderne kineske sorte, dok introdukovani materijal Cini samo 7% (Qiu i sar., 2011).
Prema istrazivanju Cui i sar. (2000a), kineski genotipovi vode poreklo od 339 ancestora,
od Cega 190 ancestora ucestvuje u 80% genetiCke osnove, a ni jedan ne doprinosi vise
od 7% sveukupnoj genetickoj bazi. Pedigre analiza je pokazala da su kineske poboljSane
sorte uglavnom nastale od kineskih lokalnih populacija i delom od severno-americkih
sorti (Cui i sar., 2000b), i da introdukcije iz SAD i Japana ne Cini viSe od 13% ukupnog

broja ancestora (Gai i sar., 1998). Ispitujuci lokalne populacije, stare i savremene sorte



iz cele Azije, Kaga i sar. (2012) su utvrdili da kineska germplazma pokazuje najSiru
genetiCku i agro-morfolosku varijabilnost. Ova kolekcija, osim Sto je najbrojnija i nema
dominantne ancestore, stalno se proSiruje, jer postoje izolovane lokacije u juznoj Aziji
gde se jedinstvene primitivne sorte i dalje mogu pronaci (Sneller i sar., 2005).

Druga najveca kolekcija je United States Department of Agriculture - Soybean
Germplasm Collection (USDA-SGC) sa 17037 introdukcija G.max, 1178 uzoraka
G.soja, 1003 uzorka viSegodisnjih Glycine vrsta, 806 komercijalnih sorti, i oko 1000
izo-linija, mutanata i registrovane germplazme (Nelson, 2011). Analiza srodstva 258
americCkih sorti soje registrovanih od 1947. do 1988. godine pokazuje da vode poreklo
od 80 ancestora (azijskih lokalnih populacija), pri ¢emu svega 35 doprinosi 95%
severno-ameriCke geneticke osnove (Gizlice i sar., 1994). Pet kineskih starih sorti
(Mandarin, Richland, S-100, Mukden i CNS) doprinose 43,9% genetiCke baze
severnoamerickih sorti stvorenih do 1988. godine (Carter i sar., 2004).

Asian Vegetable Research and Development Centre (AVRDC) nalazi se na
Tajvanu i sadrzi oko 14 000 uzoraka; od toga je 40% dobijeno iz americke kolekcije.

Japansku kolekciju National Institute of Agrobiological Sciences Genebank
(NIAS-GDb) soje €ini 11300 uzoraka domacih i introdukovanih lokalnih populacija, sorti,
eksperimentalnih linija i divlje soje (Kaga i sar., 2012). Geneticku bazu japanskih sorti
Cine 74 ancestora, pri cemu samo 18 doprinosi 50% genetiCke osnove (Zhou i sar.,
2000). Prethodni autori su utvrdili mali procenat kineske germplazme u savremenim
japanskim sortama, kao i Li i Nelson (2001), navodeci mogucnost da su se japanski
genotipovi razvili iz malog broja introdukcija iz Kine koje su retke ili Cak izgubljene iz
sadasnjeg kineskog genofonda soje. Marker analize (Ude i sar., 2003) ukazuju da su
geneticki fondovi Kine i Amerike, kao i Kine i Japana jasno odvojeni, nezavisni izvori.

National Genebank of Rural Development Administration (NG-RDA) iz Koreje
raspolaze sa oko 7000 uzoraka (Cho i sar., 2008). Poseban znacaj ima kolekcija divlje
soje, jer se Koreja smatra centrom njenog genetickog diverziteta (Lee i sar., 2010).
Analizom primitivnih sorti iz Koreje, Kine i Japana, Li i Nelson (2001) su utvrdili da su
korejski i japanski genotipovi jasno udaljeni od kineskih ali ne i medusobno, i da
ispoljavaju manji diverzitet u odnosu na kineske. Lee i sar. (2011) su SSR analizom
utvrdili da, uprkos postojanju protoka gena, kineski i korejski geneticki fond

predstavljaju dva jedinstvena izvora.



Brazilske kolekcije germplazme (Centro Nacional de Pesquisa de Recursos
Geneticos e Biotec. CENARGEN i Centro Nacional de Pesquisa de Soja EMBRAPA) su
novijeg datuma, i sadrze oko 9000 uzoraka. U genetickoj osnovi brazilskih sorti, samo
14 ancestora ucestvuje sa 92,4%, od Cega 4 kineska (CNS, S-100, Roanoke i Tokyo)
imaju kumulativni relativni geneticki doprinos 57,6% (Wysmierski i Vello, 2013).

Znacajnu kolekciju germplazme soje predstavlja N. 1. Vavilov Institute of Plant
Industry u Sant Petersburgu, Rusija, sa oko 7000 uzoraka (Vishnyakova i Seferova,
2013), i Institute for Agroecology and Biotechnology u Ukrajini, sa oko 7000 uzoraka.

Evropske kolekcije obuhvataju kolekciju u Nemackoj sa oko 3000 uzoraka
(Genebank, Institute for Plant Genetics and Crop Plant Research) i Francuskoj (Institut
National de la Recherche Agronomique INRA) sa oko 2000 uzoraka soje. Posebna
subkolekcija formirana je od 301 genotipa (,,INRA-collection*) koji nisu registrovani u
USDA kolekciji soje (Tavaud-Pirra i sar., 2009). ZnaCajan deo Cuva se i u dve kolekcije
u Rumuniji (oko 2500 uzoraka) kao i u okviru Instituta za ratarstvo i povrtarstvo, Novi
Sad — oko 1200 uzoraka (Palmer i sar., 2011).

Kolekcija soje Instituta za kukuruz ,,Zemun Polje” se sastoji od 278 genotipova
introdukovanih iz 15 zemalja sveta i 175 genotipova sa podrucja bivse Jugoslavije. Deo
kolekcije formiran je za vreme osnivanja Nacionalne banke biljnih gena bivse SFRJ, od
1989-1992. god. Funkcionise kao radna kolekcija - materijal se koristi za formiranje
pocCetnih populacija i razliCite vrste istraZzivanja. Seme se Cuva srednjero¢no, u
komorama na -4°C, a regeneracija obavlja nakon dobijanja podataka o Klijavosti.

Kolekcija obuhvata genotipove u rasponu od 000 do V grupe zrenja (pretezno 0 i I).

2.4. Evaluacija i koriséenje germplazme soje

Sistematska i precizna evaluacija germplazme je preduslov za njeno efikasno
koriScenje u istrazivaCkim i oplemenjivackim programima (Nelson, 2011). Evaluacija
prvenstveno predstavlja opis agronomski znacajnih osobina i deskriptivnih
karakteristika, a zatim identifikaciju izvora specificnih svojstava, otpornosti na
najznacajnije bolesti i insekte i abiotiCki stres. Evaluacija na molekularnom nivou
omogucava karakterizaciju genotipskih razlika uzoraka u kolekcijama i mapiranje gena
od znacaja za selekciju (Qiu i sar., 2011). Baze podataka evaluacije koje su dostupne na
internetu (http://wwwe.ars-grin.gov.4/cgi-bin/npgs/html/crop.pl?51) ili publikovane u




katalozima (Qiu i sar., 2007) omogucavaju efikasnu razmenu materijala i proSirivanje
genetickog fonda kolekcija.

Evaluacija omogucava Klasifikaciju materijala u grupe prema ciljevima
oplemenjivanja, olakSavajuci selekcionerima izbor. Tako nastaju core ili jezgrovne
kolekcije koje Cine podset (najceS¢e 10%) uzoraka iz osnovne kolekcije genotipova,
zadrzavajuci maksimum raspoloZive genetiCke varijabilnosti biljne vrste i njenih divljih
srodnika, uz minimum ponovljivosti (Frankel, 1984). Do sada su formirane u okviru
svih velikih svetskih kolekcija germplazme soje (Oliveira i sar., 2010; Wang i sar.,
2006a; Kaga i sar., 2012; Cho i sar., 2008; Priolli i sar., 2013; Liu i sar., 2006a).
Specijalne tzv. mini-core kolekcije obezbeduju izvore za oplemenjivanje na specificne
agronomske, fizioloSke i nutritivne osobine (Kuroda i sar., 2009; Guo i sar., 2014).

Razvojem molekularnih tehnika, egzoti¢ni materijal i divlji srodnici postaju sve
interesantniji izvor varijabilnosti. EgzotiCni materijal se odnosi na germplazmu koja,
bez prethodne selekcije na adaptiranost u odredenom agroekoloSkom podrucju, nema
direktnu upotrebu (Hallauer i Miranda, 1988). Dragocen je izvor specifi¢nih osobina i
vidova otpornosti ali uglavnom pokazuje slabu adaptabilnost. Identifikacija QTL-ova za
prinos u egzoticnom materijalu (Kabelka i sar., 2004; Guzman i sar., 2007) nije dala
veliki napredak u prvim pokuSajima njihove introgresije u elite linije, s obzirom da je
prinos kompleksno svojstvo i da su QTL-ovi za prinos pokazivali veliku interakciju sa
sredinom. Brojne studije istiCu znaCaj divlje soje kao genetickog izvora za poboljSanje
agronomski vaznih osobina: prinosa zrna (Concibido i sar., 2003), sadrZaja proteina u
zrnu (Sebolt i sar., 2000), otpornosti na insekte (Kim i sar., 2011), susu (Chen i sar.,
2006; Seversike, 2011), stres soli (Luo i sar., 2005), sadrzaja izoflavona (Hwang i sar.,

2009) i za dobijanje genotipova sitnog zrna za posebne namene (Carter i sar., 2008).

2.5. Fenotipske osobine u proceni diverziteta

Fenotipske razlike medu sortama aproksimiraju i rasvetljavaju geneticki
diverzitet. Kako raste broj fenotipskih osobina medu razliitim genetickim izvorima,
raste i broj gena ukljucenih u kontrolu osobine, i povecava se efikasnost predvidanja
genetickog diverziteta na osnovu fenotipske varijabilnosti (Cui i sar., 2001). Fenotipske
osobine se registruju na razli¢itim nivoima: morfoloske, fizioloSke, biohemijske. Prema

naCinu nasledivanja, uobiCajena je Siroka podela na:



- kvalitativne fenotipske osobine koje su determinisane jednim ili sa nekoliko
parova gena, eksprimiraju se u vidu manjeg broja diskontinuiranih klasa
(kategorija) i uticaj sredine na njihovu ekspresiju je zanemarljiv;

- kvantitativne fenotipske osobine koje su kontrolisane velikim brojem gena sa
aditivnim ili neaditivnim efektom, pokazuju kontinuiranu distribuciju
frekvencija i na njihovu ekspresiju u velikoj meri utice sredina.

Fenotipske osobine se tradicionalno koriste u identifikaciji vrsta, filogenetskim
studijama i razlikovanju varijeteta (Smykal i sar., 2008). Medunarodna zajednica za
zastitu novih sorti biljaka UPOV (International Union for the Protection of New
Varieties of Plants) u deskriptor listama za pojedine biljne vrsta definiSe fenotipske
osobine koje se ocenjuju prilikom izvodenja testova razliCitosti, uniformnosti i
stabilnosti (Distinctness, Uniformity, Stability-DUS) u cilju registracije novih sorti i
zastite prava oplemenjivaca.

Fenotipski markeri se Siroko koriste u studijama genetickog diverziteta velikog
broja vrsta u okviru porodice Leguminosae: soje (Perry i Mcintosh, 1991; Yoon i sar,
2000; Giancola i sar., 2002; Chowdhury i sar., 2002; Dong i sar., 2004; Wang i sar.,
2006b; Tavaud-Pirra i sar., 2009; Ramteke i Murlidharan, 2012; Guo i sar., 2014),
graSka (Smykal i sar., 2008), pasulja (Ligarreto i Martinez, 2014), leblebije (Upadhyaya
I sar.,, 2002). Mnogi autori dovode u pitanje pouzdanost fenotipskih markera u
deskripciji, diferencijaciji i identifikaciji genotipova, i proceni diverziteta medu njima.
Kao argumente istiCu: ograni¢en broj morfoloskih markera, nizak stepen polimorfizma,
poligenu prirodu nasledivanja i ekspresiju pod uticajem faktora spoljasnje sredine i faze
razvoja (Roldan-Ruiz i sar., 2001; Giancola i sar., 2002, Smykal i sar., 2008).
Smanjenoj pouzdanosti morfoloSkih markera doprinose i subjektivnost posmatraca,
ograniCenja uspostavljenog sistema ocena i nesavrsenost merenja (Roldan-Ruiz i sar.,
2001). Giancola i sar. (2002) isticu da je genetiCka baza nasledivanja pojedinih
morfoloskih osobina nepoznata, posebno kada se radi o kvantitativnim svojstvima i da
stoga, ona predstavljaju u najboljem slucaju indirektan naCin za ocenu geneticke
srodnosti genotipova. S druge strane, Babi¢ i sar. (2011) navode da Ce se trend
koriS¢enja morfoloSkih osobina u deskripciji sigurno nastaviti, pogotovu kada se radi o
obimnom materijalu i materijalu o kojem se malo zna. Slicno zakljucCuju i Dong i sar.,

(2004), koji smatraju da se uticaj spoljasnje sredine na fenotipske markere upravo
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normalizuje evaluacijom velikog broja uzoraka. Tacnost, konzistentnost i objektivnost
zapaZzanja se povecava poStovanjem procedure i uputstava propisanih tehni¢kim
vodiCima za deskripciju (Bioversity International, 2007).

Podaci dobijeni evaluacijom kvantitativnih i kvalitativnih osobina (vizuelne
ocene i rezultati merenja) mogu se analizirati kao individualni setovi podataka ili
njihove kombinacije (Mohammadi i Prasanna, 2003). Kombinovanje podataka zahteva
poseban oprez zbog greSke u procenama distanci na osnovu kvantitativnih osobina
(uticaj spoljasnje sredine) i korelacije medu osobinama (Souza i Sorrells, 1991a,b).
Literatura svedoCi o razliitim naCinima analize agro-morfoloskih podataka u
proucavanju diverziteta soje: razdvojena analiza kvantitativnih i kvalitativnih podataka
(Chowdhury i sar., 2002; Ramtake i Murlidharan, 2012; Guo i sar., 2014), kombinovana
analiza (Dong i sar., 2004; Wang i sar., 2006b; Tavaud-Pirra i sar., 2009; Oliveira i sar.,
2010) ili analiza u kojoj se ve¢em broju kvalitativnih pridruzi manji broj kvantitativnih -
grupa zrenja ili veli¢ina semena (Perry i Mcintosh, 1991; Yoon i sar., 2000; Giancola i
sar., 2002, Vu i sar., 2013).

2.5.1. Varijabilnost morfoloskih deskriptora

Deskriptor predstavlja atributivno obelezje ili merljivo svojstvo posmatrano na
uzorcima iz gen banke. Deskriptor listu Cini set individualnih deskriptora za odredenu
biljnu vrstu. Za lakSe razumevanje pojma deskriptor i kori¢enje deskriptora potrebno je
poznavati njegove elemente: ime, stanje i metod. Ime deskriptora mora biti opisno,
nedvosmisleno i kompaktno, i sastoji se iz objekta ili stavke i imena osobine (boja
cveta, oblik semena, tip porasta). Stanje deskriptora (fenotipska klasa, kategorija) je
jasno definisan nivo fenotipske ekspresije i predstavlja varijaciju u vizuelnim ocenama
ili merenjima deskriptora. Uz odredeno stanje nalazi se numericka oznaka (ocena) koja
olakSava belezenje i razmenu podataka. U cilju lakSeg definisanja kategorija
(fenotipskih klasa) deskriptora preporucuje se upotreba referentnog materijala: crtezi,
referentna kolekcija sorti, palete boja, fenoloske skale i ilustracije kao i lista mogucih
vrednosti i ocena osobine. Metod opisa definiSe: objekat (deo biljke) koji se opisuje ili
meri, uslove pod kojima se vrSe zapazanja (optimalna fenoloska faza za ocenu
deskriptora, klimatski uslovi i tretmani pre zapazanja) i veliCinu i naCin formiranja

uzorka zavisno od nivoa variranja deskriptora (Bioversity International, 2007).
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U vodicCu za izvodenje DUS testova za soju TG/80/6 (UPQV, 1998), definisana
je lista od 20 fenotipskih deskriptora (morfoloske, fenoloSke i fizioloSke karakteristike)
i ovaj broj znacajno je manji o odnosu na kukuruz (UPOV, 2009), i pSenicu (UPQV,
2012), Cije deskriptor liste sadrze 41, odnosno 28 osobina. Radi preciznije deskripcije
potrebno je oceniti $to je moguce veéi broj osobina.

Boja hipokotila je pod kontrolom gena koji kontroliSe boju cveta kod soje (W1)
i ima plejotropan efekat na boju hipokotila: sorte belog cveta imaju zelen hipokotil dok
sorte ljubiCastog cveta imaju ljubiCast hipokotil (Takahashi i sar., 2010).

Habitus biljke odreden je polozajem bocnih grana na glavnom stablu i uglom
koji zatvaraju sa stablom. Zbog jakog efekta sredine (veliCina vegetacionog prostora,
mineralna ishrana) geneticka kontrola nasledivanja je slabo proucena (Nelson, 1996).
Prema tipu habitusa, sorte soje se dele na uspravne, uspravne do polu-uspravne, polu-
uspravne, polu-uspravne do horizontalne i horizontalne (UPOV, 1998). Savremene sorte
soje imaju najceSée uspravan ili polu-uspravan habitus (Malik, 2011; Ramtake i
Murlidharan, 2012). Izuzetak Cine sorte poreklom iz Indije (Perry i Mclintosh, 1991) kod
kojih je zapaZzeno oko 40% genotipova horizontalnog habitusa. U literaturi se navode
razlicite vrednosti Shannon-ovog indeksa diverziteta za ovu osobinu, od niskih (Perry i
Mclntosh, 1991), do visokih (Dong i sar., 2004; Malik, 2011).

Tip porasta stabla je kljucna morfoloSka adaptacija i agronomska osobina koja
direktno utiCe na visinu bljke, pocCetak i trajanje cvetanja, formiranje nodusa,
morfologiju lista, arhitekturu korena, efikasnost koris¢enja vode, toleranciju na abioticki
stres i posredno — na prinos zrna (Ping i sar, 2014). Vreme pocCetka cvetanja kao i Sema
cvetanja su vazne adaptivne osobine cvetnica kontrolisane fizioloskim signalima,
genima i njihovom interakcijom, kao i interakcijom genotipa i spoljasnje sredine (Liu i
sar., 2010). Vreme cvetanja - Sema cvetanja - tip porasta stabla rezultat su selekcije koja
je, u kombinaciji sa fotoperiodskom neosetljivos¢u, izvrSena od strane selekcionera u
cilju dobijanja sorti krateg perioda vegetacije, pogodnih za mehanizovanu Zetvu
(Repinski i sar., 2012). Prema vremenu zavrSetka (terminacije) apikalnog porasta stabla,
sorte soje se Kklasifikuju na determinantne (DT) i indeterminantne (IDT). Kod sorti DT
tipa, stablo naglo prestaje sa apikalnim porastom sa pocetkom indukcije cvetanja, te ove
sorte imaju manji broj Sirih internodija, deblje i krace stablo koje se zavrSava cvetovima

skupljenim u terminalnu grozdastu cvast. Period cvetanja ovih sorti kraci je dve do tri
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nedelje u odnosu na IDT (Bernard, 1972). Indeterminantno stablo nakon pocCetka
cvetanja nastavlja sa apikalnim, kao i boCnim porastom, Sto traje do faze nalivanja zrna,
pa se vegetativni i reproduktivni razvoj deSavaju istovremeno. Sorte koje sa gaje na
severu USA i Kine su IDT tipa porasta, jer preklapanje faza vegetativnog porasta i
reproduktivnog razvoja predstavlja vid adaptacije na kraéu vegetacionu sezonu severnih
regiona, dok su sorte sa juga USA, Japana i Koreje uglavhom DT tipa (Villalobos-
Rodriguez, 1983; Perry i Mclintosh, 1991). Semideterminantne (SDT) sorte imaju dobru
otpornost na poleganje pa su povoljne za gajenje u sistemu navodnjavanja, gde,
formiraju vise mahuna od IDT sorti (Setiyono i sar., 2007). SDT sorte mogu preci u
IDT usled zasenjivanja ili poleganja (Bernard, 1972). KlasiCne genetiCke analize
pokazuju da je tip porasta stabla regulisan epistatickim delovanjem dva gena Dt; i Dt,.
U Dt;Dt; genetickoj konstituciji Dt,Dt, rezultira SDT fenotipom dok dt,dt, daje IDT
fenotip. U dt;dt; genetickoj pozadini, fenotip je DT, ukazujuci na epistaticki efekat dtl
alela na ekspresiju Dt,/dt, lokusa. Obzirom da je Dt, nepotpuno dominantan u odnosu
na dty; dihibrid Dt;dt;Dt,dt, daje fenotipski odnos u F,: 1 IDT: 11 SDT : 4 DT.
Ispitujuci distribuciju diverziteta kod 1830 sorti soje poreklom iz 15 regiona Kine,
Koreje i Japana, Yoon i sar. (2000) su izvrsili fenotipsku karakterizaciju sorti, i
konstatovali da postojeci sortiment €ini viSe od 90% DT sorti. ProuCavajuci diverzitet
mini-core seta formiranog u okviru kineske kolekcije soje, Guo i sar. (2014) referiSu
podjednake frekvencije DT i IDT sorti i visok indeks diverziteta za ovu osobinu. Dong i
sar. (2004) su kod 20500 genotipova soje gajenih u Kini dobili 53% DT, 29% SDT i
18% IDT, kao i vrednost Shannon-ovog ideksa 1,18. Perry i Mcintosh (1991)
izuCavajuci diverzitet 2250 genotipova soje USDA kolekcije germplazme, saopStavaju
da je Shannon-ov indeks diverziteta ove osobine imao najvecu vrednosti (0,94) u
poredenju sa indeksima ostalih 16 kvalitativnih osobina, a Kklaster analiza pokazala
visoku saglasnost tipa porasta stabla i pripadnosti genotipova geografskim grupama.
Poseban tip porasta stabla predstavlja fasciatan tip, determinisan homozigotnom
recesivnom konstitucijom (ff) lokusa za fascijaciju stabla (Leffel i sar., 1993), prisutan
kod tri genotipa iz Koreje i Japana. Kod ovakvih varijeteta, nakon formiranja prvih
listova vegetaciona kupa se deli i formira viSe sraslih stabala, pa se na svakom nodusu
moZe naci i veCi broj listova. Formiraju dugaCku cvast na vrhu stabljike i gusti grozd

mahuna (Miladinovi¢ i Pordevic¢, 2011). Komercijalne sorte ovakvog tipa stabla jo$
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nisu razvijene, mada postoji registrovana germplazma sa ovim svojstvom (Lefel, 1994).
Polupatuljasti (semidwarf) genotipovi niskog i determinantnog stabla (dt;dt;) stvoreni su
u SAD 70-tih godina proslog veka (Cooper i Mendiola, 2004) u cilju prevazilazenja
problema poleganja pri gajenju u uslovima navodnjavanja i intenzivne agrotehnike.
Boja malja je pod kontrolom dva lokusa (T i Td) sa epistatickim delovanjem.
Alelna kombinacija TT TdTd karakteriSe se mrko-zutim maljama, TT tdtd svetlo-zutim,
dok genotip tt TdTd karakteriSu sive malje (Bernard, 1975). Malje (trihome) su izduZene
epidermalne Celije koje prekrivaju povrsinu listova, lisnih drski, stabla i mahuna soje,
karakteristicne za vec€inu sorti, uz razlike u boji, gustini, duZini i oStrini malja. Boerma i
Walker, (2005) potvrduju ulogu malja u stvaranju fiziCke otpornosti na pojedine vrste
Stetnih insekata. Odbrambena uloga malja zavisi od duZine, orijentacije, gustine i
oStrine malja (Turnipseed, 1977; Lambert i sar., 1992; Hulburt i sar., 2004). Evaluacija
germplazme soje u svetskim kolekcijama pokazuje razliCite proprocije genotipova sivih
i Zutih malja, pokazujuci visoke vrednosti indeksa diverziteta kao rezultat jednakih
frekvencija genotipova u dve fenotipske klase (Dong i sar., 2004; Guo i sar., 2014).
Naboranost lista je kvalitativna osobina o Cijoj varijabilnost postoji malo
literaturnih podataka. Rode i Bernard (1975a, 1975b) su otkrili dva mutanta za
naboranost lista — talasast (wavy) i naboran (bullate), svaki kontrolisan sa dva recesivna
gena lwllw2 i Ib1lb2. Sorte soje se dele na sorte slabo, srednje i jako naboranog lista.
Oblik liske je vaZzna osobina koja se koristi u evaluaciji i klasifikaciji genetickih
resursa soje, i identifikaciji uspesno izvedenih ukrstanja (Oide i Ninomiya, 2000). Oblik
liske zavisi od homozigotne dominantne (LnLn) i recesivne (Inln) konstitucije, pri cemu
dominantni homozigot determiniSe Sirok, recesivni homozigot uzak list, a heterozigot
(LnIn) je intermedijaran (Bernard i Weiss, 1973). Genotipovi sa uskim liskama i
manjom lisnom povrSinom imaju bolju distribuciju svetlosti kroz nadzemni deo biljke,
vecCu produktivnost fotosinteze (Wells i sar., 1993; Suh i sar., 2000) i mogu se gajiti u
guscem sklopu. Dong i sar. (2001) referiSu da je oblik liske bio najvarijabilnija od osam
proucavanih kvalitativnih morfoloskih osobina divlje soje. Visok Shannon-ov indeks
diverziteta za ovu osobinu utvrden je i u studiji koja je obuhvatila oko 20000
genotipova soje gajenih u Kini (Dong i sar., 2004). Malik (2011) i Perry i Mcintosh
(1991) su utvrdili nizak diverzitet oblika lista zbog neujednacCene distribucije

genotipova u tri fenotipske klase i odsustva predstavnika uskih listova u vecini grupa.
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VeliCina bocCne liske kod komercijalnih sorti varira od 4 do 20 cm u duzini, i 3
do 10 cm po Sirini (Lersten i Carlston, 1987) i sortna je karakteristika (Miladinovic i
sar., 2011). Prema veliCini bocCne liske, uobiCajena je podela na sorte krupnog, srednjeg
i sitnog lista. Perry i Mclntosh (1991) i Yoon i sar. (2000) su utvrdili razlicitu
proporciju genotipova sitnog, srednjeg i krupnog lista u grupama razlicitog geografskog
porekla, kao i da je krupan list uglavnom karakteristiCan za genotipove poreklom iz
Koreje. Literaturni podaci o vrednosti Shannon-ovog indeksa diverziteta za ovu osobinu
variraju od 0,44 do 0,66 (Perry i Mclntosh, 1991; Yoon i sar., 2000; Malik, 2011).

Intenzitet zelene boje lista determinisan je velikim brojem gena koji kontrolisu
sintezu hlorofila u listovima: V1, V2 (geni za normalne, odnosno varijegata listove), Y3-
Y23 (21 gen za normalno obojen zeleno-Zut/bled ili zelen/bledo zelen list) (Palmer i sar.,
2004). Od toga, samo je osam gena (V1, Y9-Y13, Y23) locirano na klasi¢noj mapi
vezanih gena (Cregan i sar., 1999). Za rutinsku deskripciju genotipova soje u svetskim
kolekcijama najc¢eSc¢e se koristi podela na sorte svetlo-zelenog, zelenog i tamno zelenog
lista. Ramteke i Murlidharan (2012) su utvrdili podjednaku zastupljenost genotipova
zelenog i tamno-zelenog lista u Indijskoj kolekciji germplazme soje. Analizirajuci
diverzitet 45 genotipova soje razliitog porekla, Kumar (2008) utvrduje razliCite
proporcije uzoraka svetlo zelenog, zelenog i tamno zelenog lista. U studiji fenotipske
varijabilnosti modernih kineskih i severno-americkih sorti, Cui i sar (2001) referiSu visi
sadrZaj hlorofila i intenzivniju boju lista kod severno-americkih sorti.

Boja cveta kod soje je pod kontrolom Sest gena (W1, W2, W3, W4, Wm i Wp)
(Palmer i sar., 2004; Takahashi i sar., 2008). Kod W1 genotipa, genotip W3W4 ima
tamno ljubiCast, W3w4 bledo ljubicast, w3W4 ljubicast, i w3w4 skoro beo cvet (Hartvig
i Hinson, 1962). Uobicajena klasifikacija genotipova soje prema boji cveta u svetskim
kolekcijama podrazumeva podelu na sorte belog (wl) i ljubiCastog cveta (W1). Boja
cveta kod G.soja je gotovo uvek ljubiCasta (Dong i sar., 2001; Chen i Nelson, 2004);
nasuprot njoj, 33% (5544 od 16855) genotipova G.max u USDA kolekciji soje ima bele
cvetove (Takahashi i sar., 2010). U istraZzivanju koje su sproveli Yoon i sar. (2000) boja
cveta je zajedno sa bojom malja pokazala najvecCi diverzitet medu 10 ispitivanih
deskriptora. Perry i Mcintosh (1991) su utvrdili visoku vrednost Shannon-ovog indeksa
diverziteta za boju cveta i priblizan odnos od sorti ljubiCastog i sorti belog cveta 3:1.
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Boja mahune kod soje varira od sive, preko razlicitih varijanti braon do crne.
Svaka sorta ima karakteristicnu boju mahune, koja omoguéava njihovo medusobno
razlikovanje. Bernard (1967) je klasifikovao genotipove soje prema boji mahune: crna
(Ly_ ), braon (I1l; Ly ) i Zuta ( I1l; I2I2). Prilikom vizuelne ocene boje mahune, boja
malja moze uticati na donosenje pogresne ocene. Kod genotipova iz USDA kolekcije
uoceno je prisustvo 5 fenotipskih klasa (crna, braon, tamno braon, svetlo braon, Zuta) i
velika varijabilnost boje mahune (Hill i sar., 2005; Peregrine i sar., 2008). Perry i
Mclintosh (1991) navode da u regionu Afrike, Evrope i Juzne i Centralne i Azije
preovladuju sorte svetle, dok su u ostalim regionima (Amerika, Indija, Koreja, Japan,
Kina i bivSi SSSR) viSe zastupljene sorte braon mahune.

Veli€ina i oblik semena su osobine visoke varijabilnosti. Za uzorke iz USDA
kolekcije, prilikom ocenjivanja oblika semena koristi se kombinacija dva zapaZanja:
,bocni izgled”“ (okruglo do veoma izduzeno) i ,izgled sa kraja* (okrugao, normalan i
spljosten) dajuéi 15 klasa deskriptora (Hill i sar, 2005; Peregrine i sar., 2008).
Jednostavnija podela podrazumeva klasifikaciju na sorte okruglog, okruglo-spljostenog,
izduZenog i izduZeno-spljostenog oblika semena (UPOV, 1998). Cober i sar. (1997) su
utvrdili umerene do visoke vrednosti heritabilnosti za oblik (9-79%) i veliCinu semena
(19-56%), i odsustvo asocijacijacije ovih osobina. lako je za veliinu semena utvrdena
kvantitativna priroda nasledivanja (Hu i sar., 2013), osobina se uspesno Koristi i kao
kvalitativni morfoloski deskriptor, pri Cemu je uobiCajena podela na krupno, srednje i
sitno seme (UPQV, 1998). Evaluacijom japanske kolekcije soje, Kaga i sar. (2012) su
utvrdili Siroko variranje mase 1000 zrna (30-775 g). Konzumna soja (edamame) je
poseban tip soje krupnog zrna i prijatne arome, koja se Zanje pre pune zrelosti i koristi
za spravljanje razlicitih vrsta jela (Li i sar., 2013).

Boja semenjace i boja hiluma su oligogena svojstva determinisana epistatickim
delovanjem Cetiri nezavisna lokusa: Inhibitor (I), Tawny (T), neimenovani lokus
oznacen kao R, i lokus za boju cveta (W1). Boja semenjacCe je prvenstveno pod uticajem
Inhibitor lokusa sa cCetiri alela. Odsustvo sinteze antocijana u semenjaci rezultat
dominacije | alela koji inhibira njihovu akumulaciju i daje Zutu semenjacu (Tod i
Vodkin, 1993). U linijama sa recesivnim i alelom, boja semenjacCe i hiluma zavisi od
alela prisutnih u lokusima T, R i W1 (Palmer i sar., 2004). Svi uzorci G.soja Cuvani u

USDA kolekciji germplazme soje imaju crnu semenjacu, dok vecina G. max poseduju
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zutu semenjacu (Gillman i sar.,, 2011). Moderne sorte su zute semenjaCe kao
najpodesnije za preradu, mada postoji i malo trziSte za sorte obojene semenjace, koje
predstavljaju prirodni izvor antioksidanata (Malen€i¢ i sar., 2012; Zili¢ i sar., 2013).
Boja hiluma se koristi kao marker za verifikaciju uspesSnosti ukrstanja i u razliCitim
koracima oplemenjivacke i semenarske prakse. Visok indeks diverziteta za boju hiluma
proizilazi iz velikog broja kategorija osobine koje variraju od zute, braon do crne (Guo i
sar., 2014). Analizom morfoloSkog diverziteta azijskih sorti, Yoon i sar. (2000) su
zabelezili da su najvece vrednosti indeksa diverziteta imale boja semenjace i hiluma.
Perry i Mclntosh (1991) su fenotipskom evaluacijom genotipova 15 regiona sveta
utvrdili visok indeks diverziteta za boju hiluma i umereno visok za boju semenjace.

Sjaj semenjace je varijabilno svojstvo koje zavisi od genetickih faktora i uslova
spoljasnje sredine i odredeno je koli¢inom endokarpa koji prianja za povrSinu semena
(Gijzen i sar., 2003,2006). Juvik i sar. (1989), determiniSu 6 fenotipskih klasa osobine u
zavisnosti od prisustva i debljine sloja endokarpa. Deskripcija u svetskim kolekcijama
podazumeva podelu na genotipove mat (umerena koli€ina endokarpa) i sjajne (odsustvo
endokarpa) semenjace. Tri komplementarna gena (B1, B2, B3) kontroliSu nasledivanje
sjaja semenjace (Guodong i sar. 1987). Geneticki model nasledivanja je i dalje nejasan,
iako se zna da ukrStanje mat i sjajnog genotipa segregira u jednostavnom Mendelovom
odnosu pri ¢emu je mat genotip dominantan (Bernard i Weiss, 1973).

Boja hilumovog funikla je morfoloski marker koji se zbog jednostavnosti
opservacije Cesto koristi u deskripciji novopriznatih sorti. Hilum predstavlja trag
funikulusa koji spaja seme sa zidom mahune. Prilikom odvajanja semena od mahune
epidermalni sloj Celija hiluma zaostaje na funikulusu, ostavljajuci beli oZiljak po sredini

hiluma, Cija boja moZe biti ista kao semenjace i razliCita od boje semenjace.

Mnoge studije diverziteta soje utvrduju isti, tzv. geografski obrazac grupisanja
genotipova na osnovu varijabilnosti kvalitativnih morfoloskih markera, obzirom da
svaki oplemenjivacki program stvara sorte prema ideotipu koji odgovara agroekoloskim
uslovima i navikama stanovnistva odredene regije. Zarkovi¢ (1999) je ispitivala
genetiCku udaljenost 13 genotipova soje poreklom iz Srbije, Amerike, Francuske i Kine
na osnovu kvalitativnih morfoloskih osobina, i utvrdila grupisanje genotipova saglasno
podacima o poreklu. Perry i Mclntosh (1991) su opisali fenotipski diverzitet na osnovu
17 osobina kod 2250 genotipova soje USDA kolekcije, podeljenih u 9 regiona sveta.
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Klaster analiza grupisala je genotipove u 4 regionalne grupe: (i) Indija i Afrika; (ii)
Kina, Evropa, Novi Svet i JugoistoCna Azija; (iii) Koreja i Japan i (iv) Jugozapadna
Centralna Azija. Pripadnici razlicitin klastera bili su diferencirani prema tipu porasta,
obliku i wvelicini lista, i u manjoj meri grupi zrenja, habitusu i boji semenjace.
ProuCavajuéi morfoloski i molekularni diverzitet 100 komercijalnih sorti soje
registrovanih u Argentini, Giancola i sar. (2002) su utvrdili da dendrogram dobijen na
osnovu pretezno kvalitativnih morfoloskih podataka pokazuje saglasnost sa pedigreom i
u odredenom broju sluCajeva grupom zrenja. Primenom kanonske diskriminacione
analize i klaster analize, Yoon i sar (2000) su proucavali geografski obrazac morfoloske
varijabilnosti deset kvalitativnih osobina kod 1830 genotipova soje iz 4 regiona i
utvrdili da se sve grupe poreklom iz Koreje svrstavaju u jedan podklaster, dok se
japanski i kineski genotipovi grupiSu zajedno u drugom podklasteru. Chowdhury i sar.
(2002) otkrivaju dovoljnu diskriminacionu mo¢ 11 kvalitativnih svojstava da razdvoje
48 sorti soje razli¢itog porekla, na nivou koeficijenta sli¢nosti 0,94. Utvrdujuci srodnost
divljih, polu-divljih i gajenih genotipova soje iz razli€itih regiona Koreje na osnovu 8
kvalitativnih i 3 kvantitativne osobine, Vu i sar. (2013) su utvrdili da je grupisanje
genotipova na osnovu morfolodkih Kkarakteristika pokazalo veéu saglasnosti sa
geografskim poreklom nego grupisanje na osnovu SSR polimorfizma, potvrdujudi

superiornost molekularnih markera za preciznu analizu diverziteta.

2.5.2. Varijabilnost agronomski znacajnih osobina

Biljka soje je fotoperiodski osetljiva i zahteva odredenu duzinu dana za prelazak
iz vegetativne u reproduktivnu fazu. U zavisnosti od fotoperiodske reakcije, sve sorte
soje podeljene su u 13 grupa zrenja (GZ), od najranijih (GZ 000) do najkasnijih (GZ X).
Sorte najkrace vegetacije (GZ 000) su fotoperiodski insenzitivne, adaptirane na uslove
duZeg dana, imaju duZzi kritiCni period i mogu se uspeSno gajiti i na ve¢im geografskim
Sirinama (Miladinovi¢ i Bordevié, 2011).

DuZina vegetacije za fotoperiodski osetljive biljke kao Sto je soja definiSe se
kompleksnom interakcijom temperature i duzine fotoperioda (Raper i Kramer, 1987),
odredujuc¢i dalje sve faze razvoja biljke (Han i sar., 2006; Zhang i sar., 2015),
ukljuujuci vreme cvetanja, vreme sazrevanja, formiranje komponenti prinosa i u

krajnjem rezultatu — prinos (Alliprandini i sar., 2009). Razvoj soje podeljen je na dve
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faze — vegetativnu i reproduktivnu, Cija je smena odredena poCetkom cvetanja (Fehr i
Caviness, 1977). DuZe trajanje vegetativne faze kod kasnijih grupa zrenja uti¢e na vecu
produkciju biomase (Rao i sar., 2002), a duZa reproduktivna faza na formiranje
komponenti prinosa (Machikowa i sar., 2005), rezultirajuci ve¢im prinosima kasnijih u
odnosu na ranije grupe zrenja (Voldeng i sar., 1997). Vreme trajanja reproduktivne faze
je od kritinog znaCaja za prinos zrna. Miladinovi¢ i sar. (2006a) utvrduju jaku
pozitivnu korelaciju izmedu prinosa zrna sa jedne strane, i duZine vegetativne i
reproduktivne faze sa druge. Mayhew i Caviness (1994) navode da u godini sa
nepovoljnim rasporedom padavina sorte kraCe vegetacije mogu ostvariti veci prinos u
odnosu na kasnije. Povoljni klimatski uslovi u toku vegetacije favorizuju sve grupe
zrenja do gotovo potpunog iskoriscenja genetiCkog potencijala, pa se moze desiti da
nema znacajnijih razlika izmedu sorti O, I i Il grupe zrenja (Bukic¢ i sar., 2011). Egli
(1994) utvrduje da se duZina perioda nalivanja zrna povecavala od GZ 00 do GZ I, dok
kod kasnijih grupa zrenja nije bilo razlika i zakljuCuje da trajanje faze nalivanja ne raste
uvek sa duzinom vegetacije. Isti autor (1993) navodi da duZa vegetativna faza kasnijih
sorti ne obezbeduje nuzno i veci potencijal za prinos.

Siroka adaptabilnost soje zasnovana je na prirodnoj varijaciji 10 major gena
oznaCenih kao E geni i veCeg broja QTL-ova koji kontroliu vreme cvetanja i sazrevanja
kroz fotoperiodski odgovor biljke (Kong i sar., 2014). U svakom E lokusu prisutna su
dva alela — kasno cvetanje i sazrevanje rezultat je parcijalne dominacije E alela, dok je
rano cvetanje rezultat homozigotne recesivne konstitucije ee (Cober i sar., 2001).
Navedeni geni kontrolisSu i druge osobine, kao Sto su visina biljke, broj nodusa i prinos
zrna (Wang i sar., 2004; Zhang i sar., 2004, Kumudini i sar., 2010). U nasledivanju
duZine vegetacije preovladuje aditivna komponenta, pa je heritabilnost oko 90%
(Eskandari i sar., 2013) te selekcija na ovu osobinu moZe poceti u ranijim generacijama.

Visina stabla soje je vazna komponenta prinosa i kompleksno kvantitativno
svojstvo Cija je ekspresija veoma uslovljena faktorima spoljasnje sredine (Sun i sar.,
2012). Na 20 hromozoma soje detektovano je 180 QTL-ova za visinu stabla

(http://soybase.org, pristup 16.jun 2015.), a u novijim studijama i oni sa major efektom

(Zhang i sar., 2015), posebno znacCajni za dalji napredak u oplemenjivanju. Efikasnost
QTL-detekcije je znatno smanjena zbog prisustva epistaza i interakcije genotip x

sredina, smanjujuci tacnost u predikciji fenotipa u marker-asistiranoj selekciji (Liu i
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sar., 2013). Dosadasnje studije su utvrdile preklapanje lokusa za visinu stabla sa
lokusima za duZinu vegetacije ukazujuCi da ove osobine donekle dele istu osnovu
nasledivanja, tj. da vreme cvetanja utice na visinu biljke (Zhang i sar., 2004: Lee i sar.,
1996; Liu i sar., 2013). Aditivna komponenta genetiCke varijanse viSe utiCe na
ekspresiju svojstva (Yang i sar., 1995). Literaturni podaci govore da se heritabilnost
visine biljke kreée u Sirokim granicama od 21,0% (Jovanovié, 1994) do 83,12% (Zili¢,
1996). Korelacija visine biljke i prinosa zrna koja se pronalazi u literaturi svedoCi o
razli¢itoj jacini i smeru povezanosti ove dve osobine (Zili¢, 1996; Malik i sar., 2007).
lako Peri¢ (2009) navodi visoku korelaciju visine stabla sa brojem mahuna i brojem
nodusa i negativnu znaCajnu korelaciju visine biljke i prinosa zrna, Rajput i sar. (1987)
zakljuCuju da visina biljke nema veci direktan uticaj na prinos zrna, veC deluje
indirektno — preko broja zrna i broja mahuna po biljci.

Broj nodusa na glavnom stablu zavisi prvenstveno od alela prisutnih u Dt
lokusu (Curtis i sar., 2000), rezultiraju¢i manjim brojem nodusa kod determinantnih u
odnosu na indeterminantne sorte, a potom i od alelne konstitucija E lokusa koji
kontroliSe vreme cvetanja i sazrevanja (Kumudini i sar., 2010). Obzirom da dominantni
E gen odlaze cvetanje, posebno u uslovima duzeg fotoperioda, prisustvo ovog alela
povecava broj nodusa kod sva tri tipa terminacije stabla. Generalno, kasnije sorte imaju
veCi broj nodusa, kao rezultat duZeg perioda vegetativnog razvoja (Egli, 2010). lako
broj nodusa zavisi od uslova sredine (temperatura, duzina fotoperioda), u okviru
genotipa pokazuje manju varijaciju i smatra se sortnom osobinom, o ¢emu svedoce
visoke vrednosti heritabilnosti i niski koeficijenti fenotipske varijacije (Peri¢ 20009;
Srebri¢, 2013). Heritabilnost broja nodusa veca je od heritabilnosti za visinu biljke, Sto
znaCi da faktori sredine na visinu biljke viSe deluju preko duZine internodija nego preko
broja nodusa (Zili¢, 1996). Geneti¢ka korelacija izmedu broja nodusa i prinosa zrna
manja je od korelacije broja nodusa i broja mahuna pa se smatra da ova osobina na
prinos uglavnom deluje posredno — preko broja mahuna (Peri¢, 2009).

Broj mahuna zajedno sa brojem zrna po biljci predstavlja najvazniju
komponentu prinosa (Board i sar., 1999). Do sada su identifikovana 33 QTL-a za broj

mahuna po biljci (http://soybase.org, pristup 16. jun 2015). Broj mahuna veoma varira u

zavisnosti od faktora spoljne sredine i u poredenju sa ostalim predstavlja najvarijabilniju

komponentu prinosa (Peri¢, 2009; Jovanovi¢, 1994). U literaturi se mogu pronaci
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razliCite vrednosti heritabilnosti broja mahuna od 18,8%, do 80% (Karasu i sar., 2009;
Costa i sar., 2008). Brojna istrazivanja potvrduju visoku signifikantnu korelaciju izmedu
broja mahuna i prinosa zrna (Jovanovic, 1994; Zili¢, 1996). Prosti koeficijenti korelacije
izmedu broja mahuna po biljci i prinosa zrna na jednoj, i broja zrna po biljci i prinosa na
drugoj strani pokazuju da je direktan uticaj broja mahuna po biljci na prinos mnogo
manji nego indirektan uticaj preko broja zrna i mase hiljadu zrna (Zili¢, 1996). Do istih
zakljuGaka dosli su Hrusti¢ i sar. (1985) i Surlan-Momirovié i sar. (1990), putem analize
putanje. Broj mahuna je najceSCe u negativnoj korelaciji sa masom 1000 zrna (Malik i
sar. 2007; Zili¢, 1996, Peri¢, 2009), obzirom da genotipovi sa velikim brojem mahuna i
zrna po biljci formiraju sitnija zrna.

Broj zrna po biljci se smatra najvaznijom komponentom prinosa soje, a zavisi
od broja mahuna po biljci i broja zrna po mahuni (Vrataric i Sudari¢, 2008). Najveci deo
varijacije prinosa zrna uzrokovan je varijabilnos¢u broja zrna (Egli, 2010). Temperatura
I vlaznost vazduha, kao i zemljisna vlaga u fazama cvetanja, formiranja mahuna i zrna i
nalivanju semena igraju kljucnu ulogu u formiranju broja zrna po biljci. Konacan broj
zrna na biljci zavisi od procesa venjenja i odbacivanja cvetova, nezrelih mahuna i zrna,

Sto u povoljnim uslovima mozZe dosti¢i 50%, a u nepovoljnim i preko 80 % (Egli, 2010).

Informacije o 8 QTL-ova za broj zrna nalaze se na http://soybase.org (pristup 16.jun
2015), a detektovano je i 6 QTL-ova sa aditivnim efektom za broj zrna po mahuni
(Yang i sar., 2013). Heritabilnost za broj zrna zavisi od genetiCke strukture ispitivanog
seta, kombinacije ukrstanja, uslova testiranja i metode procene, pa vrednosti ovog
parametra variraju u sirokom intervalu najéesce ne prelazeéi 50% (Zili¢, 1996; Srebric,
2013). Brojni radovi pokazuju da je broj zrna po biljci glavni selekcioni kriterijum.
Surlan-Momirovi¢ i sar. (1990) nalaze visoku pozitivnu korelaciju broja zrna i prinosa
zrna po biljci, kao i visok direktan efekat broja zrna po biljci na prinos zrna, i nizak
negativan indirektan efekat preko mase 1000 zrna.

Masa hiljadu zrna je mera krupnocée zrna. Veli€ina zrna je rezultat stope rasta
zrna i trajanja perioda nalivanja, pri ¢emu su oba procesa pod genetiCkom kontrolom
(Egli i sar., 1984). VeliCina zrna moZe i ne mora biti povezana sa prinosom, $to zavisi
od izvora varijacije. Ukoliko veliCina zrna varira usled genetickih faktora koji
determiniSu individualnu stopu porasta, povecanje veli¢ine zrna vodi smanjenju broja

zrna Sto je klasiCan primer kompenzacije komponenti prinosa. Ako je, pak, izvor
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varijacije geneticka kontrola trajanja perioda nalivanja, efekat ovog izvora varijacije na
prinos je ocigledan (Egli, 2010). Na varijaciju u veliCini utiCu i faktori spoljasnje
sredine, prvenstveno temperatura vazduha i vlaznost zemljiSta. Stres suSe u periodu
nalivanja zrna utiCe na starenje asimilacione povrSine, smanjuje sintezu i transport
asimilata i skracuje period nalivanja zrna, dovodeci do redukcije veli€ine semena, a time
I prinosa zrna. Redukcija mase 1000 zrna u godinama sa nepovoljnim vremenskim
uslovima moze iznositi i do 30% kod pojedinih genotipova (Buki¢ i sar., 2011). Prinos i
masa 1000 zrna najbolji su pokazatelji povoljnosti jednog regiona ili godine za gajenje
soje (Bukic i sar., 2009a; Dozet, 2006). Do danas je identifikovano 206 QTL-ova za
veliCinu semena (http://soybase.org, pristup 16.jun 2015), a u poslednjim studijama

otkriveni su QTL-ovi sa dominantnim alelom koji znaCajno doprinosi povecanju
veliCine semena (Kato i sar. 2014). lako neki autori referiSu niske vrednosti
heritabilnosti za masu 1000 zrna, u literaturi se ¢eS¢e pronalaze vrednosti vece od 50 %
(Miladinovié, 1999, Peri¢, 2009, Liu i sar., 2013, Hu i sar., 2013). Geneticki koeficijenti
korelacije prinosa i mase 1000 zrna koje navodi literatura govore o razlicitoj jacini i
smeru povezanosti ovih osobina (Da Silva i sar., 2014; Mahbub i sar., 2015; Haghi i
sar., 2012; Igbal i sar., 2003; Li i sar., 2013). Analizom putanje, Surlan-Momirovi¢
(1990) je dobila pozitivnu signifikantnu korelaciju mase 1000 zrna i prinosa i pozitivan
visoko-znaCajan direktan efekat mase 1000 zrna na prinos, i negativne niske i
nesignifikantne indirektne efekte preko broja mahuna i broja zrna.

Prinos zrna je kompleksno svojstvo i sastoji se od veceg broja komponenti
kvantitativne prirode Cija je geneticka baza poligena (Borojevi¢, 1981). Prema
http://soybase.org (pristup 18.jun 2015) identifikovano je 149 QTL-ova za prinos kod

soje na 20 grupa vezanih gena. Neki od njih su ko-lokalizovani sa drugim agronomski
vaznim osobinama, kao Sto su sadrzaj ulja i proteina (Chung i sar., 2003), visina biljke i
vreme sazrevanja (Wang i sar., 2004; Kabelka i sar., 2004), masa 1000 zrna i broj
mahuna po biljci (Palomeque i sar., 2009; Fox i sar., 2015). Zbog poligene prirode
nasledivanja prinosa i interakcije genetiCkih sa faktorima spoljasnje sredine,
oplemenjivanje na prinos se vrsi preko komponenti, koje imaju veci stepen naslednosti
nego sam prinos. Pored broja biljaka po jedinici povrSine, broj mahuna i zrna po biljci,
masa 1000 zrna, broj nodusa na glavnom stablu i visina biljke najvaznije su

komponente prinosa soje (Jockovic i sar., 1998). Interakcija genotip x spoljasnja sredina
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za prinos zrna kao i uticaj neaditivnih efekata gena najceSce su vrlo znacajni, te je
heritabilnost za prinos obi¢no ispod 30% (Karasu i sar. 2009; Peri¢, 2009), mada neki
autori navode vrednosti u granicama od 60% do preko 90% (Li i Burton, 2002;
Kabelka i sar., 2004). Studije varijabilnosti prinosa u zavisnosti od sorte, grupe zrenja,
godine i lokacije gajenja iznose razliCite vrednosti glavnih efekata i interakcije u
ukupnoj varijabilnosti prinosa (PBukié¢ i sar., 2009b, Sudari¢ i sar., 2006a; Rao i sar.,
2002). Sredina utiCe na visinu prinosa preko razlicitin faktora od kojih su najvazniji
duzina fotoperioda (Kumudini i sar., 2007), suma i raspored padavina, i temperature u
toku vegetacije (Chen i Wiatrak, 2010; Gibson i Mullen, 1996). Efekat vodnog deficita
na prinos zavisi od duzine trajanja, intenziteta i vremena pojave suSe (Desclaux i
Roumet, 1996), pri Cemu pojava suSe u fazi cvetanja, formiranja mahuna i nalivanja
zrna vodi znacajnom smanjenju prinosa (Pedersen i Lauer, 2004).

Sadrzaj proteina i ulja u zrnu su kvantitativne osobine determinisane vecim
brojem gena sa minor ili major efektom (Hyten i sar., 2004), i veoma zavise od faktora
spoljasnje sredine i interakcije genotip x sredina (Miladinovic¢ i sar., 1996; BaleSevic-
Tubié i sar., 2011). Identifikovan je veliki broj QTL-ova za sadrzaj ulja (182) i proteina
(144) (http://soybase.org, pristup 4. jun 2015), ali je stabilnost samo nekolicine

potvrdena kroz genetiCke osnove (populacije) i/ili sredine (Pathan i sar., 2013).
Evaluacijom genotipova USDA kolekcije utvrdena je znaCajna varijacija u sadrzaju
proteina (35,1%-56,8%) i ulja (8,3%-27,9%) (Burton i Miranda, 2013). Evaluacijom
sadrZaja ulja i proteina kod 135 genotipova kolekcije soje Instituta za kukuruz ,,Zemun
Polje* utvrdeno je variranje sadrzaja ulja od 12,28% do 22,19%, i proteina od 32,18%
do 48,20% (Peri€ i sar., 2012). Klaster analiza pokazala je da najveci broj genotipova
ima srednji sadrzaja ulja i proteina (58) ali su identifikovana i 3 visoko-uljana genotipa
srednjeg sadrZaja proteina i 10 visoko-proteinskih genotipova srednjeg sadrzaja ulja
Visoka negativna korelacija izmedu sadrzaja ulja i proteina (Chung i sar., 2003;
Bellalui i sar., 2009) kao i negativna korelacija izmedu sadrzaja proteina i prinosa zrna
(Li i Burton, 2002; Taski-Ajdukovi¢ i sar., 2010) glavni je problem u dobijanju
genotipova visokog prinosa i visokog sadrzaja proteina u zrnu. Chung i sar. (2003) su
dokazali da povecanje proteina od 2% rezultira u istovremenom smanjenju sadrZaja ulja
za 1%. Eskandari i sar. (2013) su identifikovali QTL koji ima pozitivan efekat na obe

osobine istovremeno, i nekoliko QTL-ova koji povecavaju sadrZzaj ulja ne smanjujuci
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proteine. Heritabilnost sadrzaja ulja i proteina je oko 70% (Pathan i sar., 2013; Kabelka
i sar., 2004) i Cesto je veca nego za druga kvantitativna svojstva (Eskandari i sar., 2013).
Sorte kraCe vegetacije imaju veCi sadrZaj proteina i manji sadrZaj ulja, a kasne
sorte sintetiSu viSe ulja a manje proteina (Popovic i sar., 2012; BaleSevi¢-Tubic i sar.,
2012). Bellaloui i sar. (2009) navode da je uticaj grupe zrenja na hemijski sastav zrna
soje znacajno veci od uticaja klimatskih faktora u periodu nalivanja zrna (prvenstveno
temperature). Yaklich i sar. (2002) su ispitivali sorte soje GZ 00-VIII juznog i severnog
regiona SAD i Kanade, i utvrdili da je sa porastom duzine vegetacije rasla koncentracija
oba parametra, smanjivao se odnos protein:ulje i povecavala se negativna korelacija
izmedu njih, tako da je najjaca negativna korelacija utvrdena kod kasnijih grupa zrenja.
Dok je sinteza proteina uglavnom konstantna kroz period nalivanja zrna i manje
zavisna od temperature, sinteza ulja je pod vecCim direktnim uticajem temperaturnih
uslova, Sto je uslovljeno genetickom kontrolom dve osobine i Cinjenicom da je sadrzaj
ulja dvostruko manji od sadrzaja proteina (Yaklich i Winyard, 2004). Vodni deficit i
visoka temperatura u fazi nalivanja zrna uzrokuju povecanje sadrzaja proteina za 4,4%,

dok se prinos zrna i sadrzaj ulja smanjuju (Dornbos i Mullen, 1992).

Tavaud-Pirra i sar. (2009) su analizirali genetiCki diverzitet 333 genotipa soje
visoku varijaciju fenotipskih osobina (tip porasta i visina stabla, poleganje, duzina
reproduktivne faze i sadrzaj proteina) u okviru geografskih regiona i, posledi¢no, malo
medugrupno variranje, kao i slabo poklapanje obrasca grupisanja sa regionom porekla.

Cui i sar. (2001) su proucavali diverzitet 47 savremenih Kineskih i 25 severno-
americCkih sorti soje na osnovu 25 kvantitativnih osobina, klaster analizom i analizom
glavnih komponenti (PCA). Prva analiza pokazala je grupisanje genotipova u 7
podklastera, pri Cemu su Cetiri obuhvatila predominantno kineske, 1 podklaster
ameriCke, a 2 podklastera genotipove oba regiona. Razlike u grupi zrenja medu
genotipovima bile su bolji indikator fenotipskog diverziteta u okviru severno-americkih
u odnosu na kineske genotipove. Kineske sorte pokazale su veci fenotipski diverzitet,
formirajuci distinktne klastere prema visini stabla, krupnoci i broju zrna, koncentraciji
ulja i proteina, dok su americki genotipovi bili uglavnom intermedijarni za sve osobine.
Obe grupe genotipova pokazale su slicne, niske i signifikantne korelacije koeficijenata

fenotipske slicnosti sa koeficijentom srodstva. PC analiza je pokazala saglasnost sa
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modelom grupisanja klaster analize, razdvajajuci genotipove po drugoj osi na
ranostasne (GZ 1 i ) i kasnostasne (GZ II-VII), pri ¢emu su rani americki bili
razdvojeni od ranih kineskih genotipova. lako je poznato da ameriCke sorte vode
poreklo od kineskih lokalnih populacija, visok nivo njihove separacije ukazuje da su
decenije veStaCke selekcije dovele do adaptacije na kontrastne sredine dva regiona,
prouzrokujuci znatne geneticke i fenotipske razlike ovih genotipova (Li i sar., 2001).

Klaster analizom hemijskog sastava zrna na osnovu 11 parametara (nutrijenti,
anti-nutrijenti i bioaktivne komponente) u zrnu, Goyal i sar. (2012) su utvrdili pravilno
grupisanje genotipova u grupe na osnovu sadrzaja ulja, proteina i tripsin inhibitora.

Igbal i sar (2008) su primenom klaster i PC analize na osnovu 10 kvantitativnih
osobina utvrdili da je grupisanje 139 genotipova soje bilo u saglasnosti sa grupom
zrenja i komponentama prinosa, kao i da su najveci doprinos varijabilnosti sadrZzanoj u
PC 1 osi dali broj mahuna i prinos zrna, PC 2 osi masa 1000 zrna i sadrzaj ulja, a PC 3
osi duzina vegetacije.

Analizom glavnih komponenti 18 sorti soje na osnovu 9 kvantitativnih osobina
PeriC i sar. (2014) su utvrdili grupisanje genotipova prema duZini vegetacije, i razliCit
doprinos pojedinih osobina varijabilnosti sadrzanoj u tri PC ose.

Kumar i sar. (2015) su izvrSili evaluaciju agro-morfoloSkog diverziteta 40
genotipova soje razliCitog porekla multivarijacionim metodama. Klaster analiza
razdvojila je genotipove u dve grupe, prema visini prinosa i grupi zrenja, dok je PC
analiza pokazala da su komponente sa najvecim doprinosom varijabilnosti bile broj
mahuna po biljci i duzina vegetacije.

Arshad i sar. (2006) su klaster analizom sorti razliCitog porekla na osnovu
komponenti prinosa, dobili separaciju genotipova na osnovu duZine vegetacije i visine
prinosa, i odsustvo saglasnosti izmedu modela grupisanja i podataka o poreklu.

Ispitujuci set uzoraka iz Japana (lokalne populacije, stare i savremene sorte)
Kaga i sar. (2012) su utvrdili da se genotipovi iz razliCitih geografskih regiona
uglavnom grupiSu u Klastere prema njihovim agro-morfoloskim osobinama (osobine

semena i fotoperiodska reakcija) pre nego po regionu porekla.

25



2.6. Molekularni markeri u proceni diverziteta

Molekularni markeri su fragmenti DNK Kkoji predstavljaju deo gena ili
nekodirajueg dela genoma i odlikuju se visokim polimorfizmom. Geneticki
polimorfizam je prisusustvo dva ili vise alela u istom lokusu u nekoj populaciji, pri
Cemu svaki alel ima znaCajnu frekvenciju (Cavalli-Sforza i Bodmer, 1971).
Polimorfizam molekularnih markera zasniva se na varijaciji odredenih DNK sekvenci u
populaciji i moZe se detektovati na vise nacina (Liu, 1998):

1. Markeri zasnovani na hibridizaciji

- RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism — Polimorfizam

Duzine Restrikcionih Fragmenata) — detektuju varijaciju u duzini DNK

fragmenata dobijenih delovanjem specificnih restrikcionih endonukleaza.

2. PCR zasnovani markeri

- RAPD (Random Amlified Polymorphic DNA-nasumi¢no umnozena

polimorfna DNK)-PCR umnozavanje genomske DNK jednim oligonukleotidnim

prajmerom koji ima nasumicno izabanu sekvencu, pri ¢emu nastaju viSestruki

proizvodi amplifikacije sa lokusa rasporedenih po genomu (Innis i sar., 1990)

- AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism - polimorfizam

duzine amplifikovanih fragmenata) - bazirano na selekcionom umnozavanju

digestijom dobijenih restrikcionih fragmenata genomske DNK uz pomo¢ PCR-a.

- SSR (simple sequence repeat — ponovci jednostavnih sekvenci) -

polimorfizam zasnovan na varijaciji u broju ponovaka

3. Markeri zasnovani na sekvenciranju

- SNP (single nucleotid polymorphism — polimorfizam pojedinacnih

nukleotida)-polimorfizam zasnovan na razlikama u pojedinacnim DNK bazama

izmedu homologih fragmenata (nukleotidne substitucije - tranzicije i

transverzije) kao i malim insercijama i delecijama (Edwards i sar., 2007)

SSR markeri, poznati i kao mikrosateliti su regioni repetitivne nekodirajuce
DNK sacinjeni od tandemskih ponovaka sekvenci duzine 1 do 6 bp, raSireni po genomu
eukariota i prokariota (Toth i sar., 2000). Razlika u alelima uzrokovana je varijacijom
broja tandemskih sekvenci, nastalom kao posledica mutacija, i rezultira razliCitom

duzinom PCR produkta. Ovom tehnikom moZe se detektovati i razlika u veliCini alela
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nastala usled razlike u samo jednom baznom paru. Regioni Kkoji ograniCavaju
ponovljene sekvence su konzervirani u okviru individua iste vrste i sluze za dizajniranje
parova lokus-specificnih prajmera. Pri razvoju SSR markera za soju, najvise se koriste
ATT, AT, CTT, CT sekvence (http://www.ars.usda.gov/News/docs.htm?docid=11256),

ponovljene 9-30 puta. Informativnost SSR markera raste sa njihovom duzinom, Sto se

moze objasniti viSom stopom mutacija kod duzih mikrosatelita (McConell i sar., 2007).
lako je njihova frekvencija u nekodiraju¢im regionima znacajno veca, zanimljivo je da
su u biljpom genomu povezani i sa ne-repetitivnom DNK, Cesto se pojavljujuéi u

kodirajucim regionima, u okviru gena ili neposrednoj blizini (Morgante i sar., 2002).

Jedinstvenost i znaCaj SSR markera u studijama identifikacije i genetiCke
srodnosti proizilazi iz njihove multialelne prirode, kodominantnog nasledivanja,
relativnog obilja, Siroke pokrivenosti genoma, lake detekcije PCR-om, male koliCine
poCetne DNK, i reproducibilnosti izmedu laboratorija, $to ih Cini univerzalnim jezikom
u kolaborativnom istrazivanju (Powell i sar., 1996).

SSR makeri su lokus-specificni u okviru vrste i poznate pozicije u genomu.
Uspesno su integrisani u mapu vezanih gena soje, Cija je prva verzija formirana na
osnovu 606 SSR lokusa, mapiranih kod 3 populacije (Cregan i sar., 1999), a potom i
druga verzija mape bazirana na 5 mapirajucih populacija i 1015 SSR lokusa (Song i
sar., 2004). Song i sar. (2010) referiSu obilje SSR motiva (210990) u genomu soje, od
Cega su za 33065 SSR lokusa identifikovali genomsku poziciju i prajmer sekvence.

Prvo istrazivanje o polimorfizmu i heritabilnosti SSR markera kod biljaka
izvedeno je upravo na soji (Akkaya et al., 1992). SSR markeri se intenzivno koriste u
studijama utvrdivanja filogenetskih i evolutivnih odnosa i taksonomske pripadnosti
vrsta u okviru podroda Soja (Wang i sar., 2012), evolucionih interspecijes razlika medu
predstavnicima divlje, polu-divlje i gajene soje (Li i sar., 2010a; Vu i sar., 2014),
protoka gena izmedu gajene i divlje soje (Kuroda i sar., 2008), genetiCke strukture i
diverziteta prirodnih populacija (Kuroda i sar., 2009; Lee i sar., 2010) i geografskog
obrasca njihovog variranja (Li i sar., 2009).

Mikrosateliti imaju ulogu molekularnih deskriptora - mogu posluZiti za dobijanje
tzv. fingerprint-a - jedinstvenog dokumenta genotipskog identiteta koji omogucava
razlikovanje fenotipski identi¢nih individua (Giancola i sar., 2002; Tantasawat i sar.,
2011). U uZem smislu, fingerprint se prakti¢no koristi u utvrdivanju geneticke Cistoce
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priznatih sorti (Yates i sar., 2012). Obzirom na visoku informativnost i diskriminacionu
mo¢ SSR markera, Radna grupa za biohemijske i molekularne tehnike pri UPOV
preporucila ih je kao komplementarno sredstvo uz morfoloSke markere u DUS testiranju
koje se sprovodi radi registracije sorti i zastite prava oplemenjivaca (UPQOV, 2002).
QTL mapiranjem pomoc¢u SSR markera identifikovani su lokusi kvantitativnih
osobina kao Sto su visina biljke, broj nodusa, duzina vegetacije, veliCina semena,
sadrZzaj ulja i proteina (Hyten i sar., 2004; Panthee i sar., 2005; Liu i sar., 2007; Xu i
sar., 2011). Asocijativnim mapiranjem identifikovani su SSR markeri povezani sa
agronomskim osobinama, parametrima kvaliteta zrna i tolernatnoS¢u na abiotiCki i
bioticki stres (Shi i sar., 2010; Li i sar., 2011). Identifikacija lokusa kvantitativnih
osobina kao i major gena omogucava dalje sprovodenje marker asistirane selekcije,
marker asistiranog povratnog ukrStanja, marker asistirane rekurentne selekcije i

genomske selekcije (Ribaut i sar., 2010).

SSR markeri su potvrdeni kao informativno i efikasno sredstvo u proucavanju
genetiCkog diverziteta i srodnosti genotipova u kolekcijama. SSR lokusi su uglavnom
izvan uticaja selekcije, pa utvrdivanje genetiCkog diverziteta na osnovu njihove
frekvencije daje precizniju sliku o diferencijaciji i varijaciji u populaciji (Cregan i sar.,
1994). Komparativne studije efikasnosti razliCitih marker sistema u proceni diverziteta
soje istiCu znaCajno veci polimorfizam SSR markera u odnosu na RAPD (Doldi i sar.,
1997), RFLP (Powell i sar., 1996) i AFLP markere (Singh i sar., 2010), kako za broj
alela po lokusu, tako i za indeks diverziteta gena. Giancola i sar. (2002) navode da su
koeficijenti slicnosti na osnovu SSR markera nizi u odnosu na iste parametre dobijene
RAPD i AFLP analizom, i da su SSR podaci najbolje usaglaseni sa pedigreom. U
analizi strukture populacije gajene i divlje soje Li i sar (2010a) su utvrdili veCu moc
rezolucije SSR u odnosu na SNP markere. Za dobijanje jednako informativnih procena
genetickih parametara potreban je desetostuko veci broj SNP markera u odnosu na SSR
markere (Yu i sar.,, 2009; Van Inghelandt i sar., 2010), pa SSR markeri ostaju
najinformativnija klasa u ispitivanju genetickog diverziteta soje (Yang i sar., 2011).

SSR analizom najviSe je proucCavan diverzitet azijskih kolekcija germplazme (Li
I sar., 2011; Wang i sar., 2006a,b; Ghosh i sar., 2014), severno-americkih (Narvel i sar.,
2000; Brown-Guedira i sar., 2000), juzno-americkih (Giancola i sar., 2002; Priolli i sar.,
2002, 2010; Torres i sar., 2015), dok je svega nekoliko studija obuhvatilo manji broj
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evropskih genotipova (Narvel i sar 2000; Brown-Guedira i sar., 2000; Fu i sar., 2007;
Hwang i sar., 2008, Iquira i sar., 2010).

Pokazatelji diverziteta koji se najceSCe koriste u istraZzivanjima zasnovanim na
polimorfizmu molekularnin markera su: broj alela po lokusu, indeks diverziteta,
ocCekivana heterozigotnost, PIC (polymorphism information content), alelne frekvencije,
proporcija retkih alela i mere slicnosti (distance). ProucCavanjem literature dolazi se do
saznanja da su najvece vrednosti pokazatelja diverziteta zabelezene u populacijama
divlje soje (Lee i sar., 2010; Wang i sar., 2012) a proseCan broj alela po lokusu se krece
i do 25,8 (Lee i sar., 2008). Azijske kolekcije germplazme soje (Cho i sar., 2008; Guo i
sar., 2014; Wang i sar., 2008; Yoon i sar., 2009) ispoljavaju veéi diverzitet u odnosu na
ostale svetske kolekcije (Hudcovicova i Kraic, 2003; Priolli i sar., 2010; Singh i sar.,
2010). U okviru azijskog genetickog fonda, kineska kolekcija pokazuje veci diverzitet u
poredenju sa japanskom, posmatrano preko broja ukupnih i specificnih alela, indeksa
diverziteta i geneticke slicnosti (Abe i sar., 2003; Kaga i sar., 2012). Narvel i sar (2000)
su, ispitujuci diverzitet SSR markera u 39 americkih elitnih (E) i 40 introdukovanih
linija (PI), utvrdili 30% veéi ukupan broj alela, veci broj alela po lokusu i broj
specifiénih alela, vecu geneti¢ku distancu u okviru P1 nego u okviru E grupe, i najvecu
distancu izmedu dve posmatrane grupe.

Analizirajuci srodnost 168 sorti soje iz Brazila pomocu koeficijenta srodstva i 27
mikrosatelita, Priolli i sar. (2010) su utvrdili nisku ali signifikantnu korelaciju izmedu
koeficijenata slicnosti na osnovu SSR markera i koeficijenata srodstva, zakljuCujuci da
su navedeni parametri pouzdani pokazatelji genetiCke udaljenosti samo u sluCaju

kompletiranih pedigre podataka i dovoljnog broja markera.

Geografska komponenta molekularnog diverziteta dominira modelom grupisanja
genotipova u ispitivanim kolekcijama. Analizirajuci diverzitet i strukturu populacije 100
genotipova soje edamame-tipa (tip soje koji se koristi kao povrée) primenom SSR
markera, Dong i sar. (2014) utvrduju doslednost u grupisanju genotipova prema
geografskom poreklu, pedigreu i boji semenjacCe, kao i da germplazma iz iste institucije
pokazuje trend grupisanja u iste subklastere zbog ucestalog koris¢enja elitnih linija u
vlasniStvu svake selekcionerske kompanije (Dong i sar., 2014). SSR analizom, Abe i
sar. (2003) utvrduju jasno razdvajanje kineskih i japanskih genotipova, zakljucujuci da

oni predstavljaju dva nezavisna geneticka fonda, dok germplazma iz Koreje pokazuje
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sliCnost sa predstavnicima oba i verovatno predstavlja njihov ancestorski geneticki fond.
SSR analiza koju su sproveli Yamanaka i sar. (2007) pokazuje da su kineski i japanski
genotipovi geneticki udaljeni ali ne i nezavisni, dok su brazilski klasifikovani kao
nezavisni u odnosu na njih. U analizi diverziteta 87 Pl i 18 americkih predackih
genotipova Brown-Guedira i sar. (2000) su kombinujuéi SSR i RAPD markere, utvrdili
najstabilnije grupisanje ancestora, saglasno sa pedigreom i grupom zrenja, dok je
geografski obrazac variranja kod Pl izostao, s obzirom da nisu birane da precizno
prezentuju geografske regione i da su proizvod modernih oplemenjivackih programa. U
analizi diverziteta kanadskih i introdukovanih sorti soje iz tri perioda selekcije, Fu i sar.
(2007) su utvrdili neusaglasenost izmedu grupisanja kanadskih genotipova i podataka o
pedigreu, izvesno podudaranje modela grupisanja sa podacima o grupi zrenja, i veCi
diverzitet kod kanadskih sorti iz kasnijih perioda selekcije.

Ispitujuci srodnost kineske i japanske germplazme primenom SSR markera,
Guan i sar. (2010) su proucavali 7 kineskih ekotipova soje (205 uzoraka) i 39 japanskih
sorti. Geneticka distanca izmedu kineske i japanske grupe bila je veca nego distanca u
okviru kineskih ekotipova, sugeriSu¢i da je japanski geneticki fond uniforman i jasno
diferenciran od kineskog fonda, verovatno zbog ograniCene razmene materijala izmedu
njih (Zhou i sar., 2002). Wang i sar. (2008) su utvrdili je geneticka distanca u okviru
uzoraka jednog regiona manja od distance izmedu regiona i da kljucnu ulogu u
oblikovanju genetiCke varijacije genotipova imaju geografsko poreklo i ekoloski uslovi.

RAPD analizom kineskih primitivnih sorti (sorte koje prethode naucno-
zasnovanoj selekciji) iz udaljenih provincija Kine, Chen i Nelson (2005) su utvrdili
visoku diferencijaciju uzoraka iz razliitih provincija, predlazuci provinciju kao
kriterijum za podelu kolekcije na core-setove. Studije sa SSR markerima sugeriSu da je
u klasifikaciji kineske germplazme ekotip podesniji nego provincija (Li i sar, 2005;
Wang i sar., 2006a). Svaki region gajenja obuhvata subregione razliCite po klimatu i
tipu zemljista, i lokalno adaptirane sorte koje predstavljaju ekotipove razliCite po
vremenu setve i reakciji na temperaturne uslove i duzinu fotoperioda (Li i sar., 2008).

Singh i sar. (2010), ispitujuci SSR diverzitet sorti razliCite fotoperiodske reakcije
iz USA, Filipina, Taivana, Indije i Madarske utvrdili su da obrazac grupisanja pokazuje
visoku saglasnost sa fotoperiodskom reakcijom i geografskim poreklom.
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3. NAUCNI CILJ ISTRAZIVANJA
3.1. Ciljevi istrazivanja
Ciljevi istrazivanja su bili:

- evaluacija fenotipske varijabilnosti genotipova soje iz kolekcije
Instituta za kukuruz *“Zemun Polje” na osnovu morfoloskih deskriptora i
agronomski znacajnih osobina,

- karakterizacija  ispitivanih  genotipova na  molekularno-
genetickom nivou (primenom SSR molekularnih markera),

- procena diverziteta genotipova iz kolekcije i analiza grupisanja
primenom multivarijacionih metoda,

- uporedivanje efikasnosti koriscenih tipova markera (morfoloskih
deskriptora, agronomski znacajnih osobina i molekularnih markera) u
deskripciji, identifikaciji i diferencijaciji genotipova soje,

- izbor genotipova od znaCaja za oplemenjivanje na agronomski

vazne osobine.
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3.2. Radna hipoteza

U istrazivanju se posSlo od pretpostavke da set od 90 odabranih genotipova iz
kolekcije soje Instituta za kukuruz “Zemun Polje” predstavlja reprezentativan uzorak za
ocenu diverziteta kolekcije. Genotipovi potiCu iz 15 zemalja sveta i predstavljaju pet
grupa zrenja dobro prilagodenih naSim agroekoloskim uslovima. Informacije dobijene
fenotipskom evaluacijom, koja se odnosi na opis genotipova pomocu morfoloskih
deskriptora i analizu agronomski znaCajnih osobina, posluzice za sagledavanje
divergentnosti genotipova na fenotipskom nivou. OcCekuje se da Ce analiza podataka
dobijenih u dvogodisnjim ogledima na dve lokacije identifikovati genotipove superiorne
za odredene agronomske osobine i doprineti efikasnijem izboru roditeljskih parova za
buduéi program oplemenjivanja. Molekularna analiza posluzice za dobijanje preciznije
slike o polimorfizmu u analiziranim mikrosatelitskim lokusima i genetickoj
diferencijaciji ispitivanih genotipova. Pretpostavka je da ¢e sva tri metoda pokazati i
odredeni nivo saglasnosti sa podacima o pedigreu i geografskom poreklu genotipova,
kao i da Ce rezultati istrazivanja ukazati na efikasnost tri primenjena pristupa u proceni
diverziteta, deskripciji i diferencijaciji prouCavanih genotipova, i pomoci u izboru

najpogodnijeg metoda.
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4. MATERIJAL | METODE RADA
4.1. Biljni materijal

Pocetni eksperimentalni materijal bio je saCinjen od 132 genotipa soje odabrana
da predstave diverzitet kolekcije germplazme soje Instituta za kukuruz “Zemun Polje”.
Izbor materijala izvrSen je na osnovu sledecih kriterijuma: geografsko poreklo (broj
odabranih genotipova iz razliCitih zemalja bio je uglavnhom proporcionalan njihovoj
zastupljenosti u kolekciji), relativna adaptiranost na naSe agroekoloSke uslove i
prisustvo specificnih osobina. Odabrani genotipovi posejani su u toku 2010. godine na
lokaciji Zemun Polje u preliminarni ogled. Na osnovu dobijenih rezultata, izdvojeni su
genotipovi pozeljnih agronomskih osobina — duzine vegetacije prilagodene naSim agro-
ekoloSkim uslovima, zadovoljavajueg prinosa zrna, tolerantni prema stresnim
abiotickim 1 biotiCkim faktorima spoljaSnje sredine, poleganju i osipanju kao i
genotipovi specificnih svojstava. Sortiment veoma kasne vegetacije (grupe zrenja Il1),
lako manje pogodan za naSe agro-ekolosSke uslove, odabran je za dalju evaluaciju kao
izvor germplazme za oplemenjivanje na pojedine specificne osobine.

Izdvojeni genotipovi su ocenjeni kao potencijalno znacCajni za dalji program
oplemenjivanja soje i podvrgnuti daljem testiranju. KonaCan set sastojao se od 90
uzoraka iz 15 zemalja sveta, i saCinjavale su ga stare i savremene komercijalne sorte,
eksperimentalne linije i introdukovana germplazma egzoticnog porekla (tabela 1).
Najveci deo materijala Cinili su uzorci standardnog kvaliteta zrna i tipicne morfologije,
dok se manji broj genotipova odlikovao pojedinim specificnim svojstvima: Mini Soja i
Canatto (genotipovi sitnog zrna), Chornaja, Black Tokio, Danijela (genotipovi obojene
semenjace), Laura, Lana, Kunitz (genotipovi bez Kunitz-tripsin inhibitora u zrnu), Pl
416 892 (krupnosemeni genotip crne semenjace, lista saCinjenog od 5 liski) i Barc 11-X
(genotip fasciatnog tipa stabla). Genotipovi Gnome, EIf, Hobbit, Sprite i Pixie se
karakteriSu specificnom morfologijom koja se ogleda u determinantnom tipu porasta

(dtydty) i tzv. polupatuljastom (semidwarf) stablu (Cooper i Mendiola, 2004).
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Tabela 1. ProuCavani genotipovi soje, status u kolekciji, grupa zrenja, institucija (semenska kompanija/izvor), zemlja porekla i pedigre

R.br. Genotip Status Grupa Kompanija Poreklo Pedigre
zrenja

1 Progres S 00" | Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin — Parstwowy Instytut Badawczy | Poljska IHAR 78-B

2 Agassiz S 00 Minnesota AES SAD Simpson/N 71-148 (Simpson=Clay / Evans)

3 Evrika S 00 PrTI "Haquo'npOMBOACTP eHHbI LIHTp 3emnee/vs v Kazahstan Beeson/Merit  (Beeson=(Blackhawk/Harosoy)/Kent)

PacteHneBoacTBa", AfIMaTUHCKas 06/,

4 | Gi291/70-79 | EL 00 Semundo Mais S.A.R.L. Francuska -

5 Kabott S 00" | Department of Agriculture,Central Experimental Farm, Otawa, Ontario Kanada Selekcija iz MandZurijske linije introdukovane 1933.

6 Ljuso S 00 - SAD -

7 | Maple Arrow S 00 Agriculture Canada, Research Station Otawwa, Ontario Kanada Harosoy 63 / Holmberg 840-7-3(P1 438 477)

8 | Maple Presto S 00 Agriculture Canada, Research Station Otawwa, Ontario Kanada (Amsoy/Portage)/Holmberg 840-7-3(P1 438 475)

9 Mini soja Pl 00 - Kina -

10 Canatto s 00 Eastern Cereal and Oilseed Research Centre, A_griculture and Agri-Food Kanada XGSS-Z/I;vaps €3 (X65§-2 sele!«:ija sitnog zrna iz DW-1-15-1'/BD22_1.1_5; DW-1-15-1

Canada, Ottawa, Ontario selekcija sitnog zrna iz G.soja | M62-173; BD22115 - sestrinska linija M.Presto)

11 | P1180507 Pl 00 - Kina Mandschurische Herkunft 238 / Mandschurische Herkunft 413
12 Korana S 00 Poljoprivredni institut, Osijek Hrvatska LP-57-95/L-98RC

13 Olima S 00 University of Giessen, Institute of Crop Production and Plant Breeding | Nemacka -

14 Krajina S 00 Institut za ratarstvo i povrtarstvo, Novi Sad Srbija -

15 FS278 EL 0 FS HiSoy, Growmark, Illinois SAD -

16 Afrodita S 0 Institut za ratarstvo i povrtarstvo, Novi Sad Srbija S1346 / Hodgson

17 Apache s 0 Eastern Cereal an Oilseed research Centre, A_griculture and Agri-food Kanada (Altona / Calland)/PI 232997 (Calland=(Blackhawk/Harosoy)/Kent)

Canada, Otawa, Ontario (Altona=Flambeau / 052-903 (= Pl 194.654, Holmberg 753-1))

18 Atlas S 0 Institute de cercetari pentru cereale di plante tehnice — Fundulea (NARDI) | Rumunija (Portage/Merit)/(Tewels/K 125) (Merit= Blackhawk/Capital)
19 Aura S 0 KWS Nemacka -

20 | Black Tokio Pl 0 Banka biljnih gena Jugoslavije Japan -

21 Chandor S 0 - Francuska -

22 Dawson S 0 Minesota AES i USDA, USA SAD Evans/M 63-217Y (=selekcija Zutog hiluma iz Hodgson-a)

23 Lucija S 0 Poljoprivredni institut, Osijek Hrvatska (Bara/ LR-66) / LR-66

24 FO1- 484 S 0 Institute de cercetari pentru cereale di plante tehnice — Fundulea (NARDI) | Rumunija (Danubian/Jilin)/(Ozzie/Victoria) (Ozzie=Wilkin/M 63-217Y)
25 Julijana S 0 Poljoprivredni institut, Osijek Hrvatska TISA / L-20245

26 Backa S 0 Institut za ratarstvo i povrtarstvo, Novi Sad Srbija -

27 Issik S 0 - Kazahstan Kirgistanska lokalna sorta

28 K-1 EL 0 - Kazahstan -

29 K22 EL 0 - Kazahstan -

30 | Kanadska 1 EL 0 - Kanada -

31 L1128 EL 0 University of Illinois, Urbana, IL SAD -

32 | KWS llona S 0 KWS Nemacka -
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Tabela 1. (Nastavak)

R.br. Genotip Status Grupa Kompanija Poreklo Pedigre
zrenja

33 Vita S 0 Poljoprivredni institut, Osijek Hrvatska L-492 / Drina

34 Lambert S 0 Minesota AES SAD | M75-274/M76-151 (M75-274=Evans/L70T-543G; M76-151=M70-271/Hodgson 78)
35 Lanka S 0 Kitposorpaackas rocyﬂap?ﬁ;m: gf:ﬁ&;:aﬂ CENbCKOXO3ANCTBEHHAR Rusija (BHVIMK9186/Mpumopckas 529)/(KybaHckas 4958/Pekops CeBepHblid)

36 | OAC Eclipse S 0 Department of Crop Science, University of Guelph, Guelph, Ontario Kanada Maple Arrow/Williams (=Wayne/L57-0034 (=Clark/Adams))

37 L 7/88 EL 0 CeneKLUMOHHO-reHeTUYeCKUiA MHCTUTYT Ogecckas obnacTbl Ogecca Rusija -

38 P1301 EL 0 - Italija -

39 PRW 80 EL 0 - Kanada -

40 | VNIMK 3895 | EL 0 Bcepoccumckum HayHHO-MCCﬂe,QOBaTeﬂbCl(MVI WHCTUTYT MaC/IMYHbIX Rusija (BHWVICK 7/Kopwmosas 1)/KoMcomonHa

KynbTyp nvenn B.C. IMNMyctosoiTa, KpacHogap

41 Turska 1 S 0 - Turska -

42 Turska 2 S 0 - Turska -

43 Am 3 EL 0 - SAD -

44 ZPS 015 S 0 Institut za kukuruz "Zemun Polje" Srbija NBSG1 populacija

45 Kolubara S 0 Institut za ratarstvo i povrtarstvo, Novi Sad Srbija -

46 Balkan S I Institut za ratarstvo i povrtarstvo, Novi Sad Srbija (Exgggfﬁggfgﬁaﬁg;:ngrétéEaerSrmilé?:g: 25151__%%2?;\43@;5\?7;320?5; -
47 Chornaja S | - Bugarska -

48 Danijela S | - Bugarska -

49 Danubian S | Institute de cercetari pentru cereale di plante tehnice—-Fundulea (NARDI) | Rumunija Peterson3100/(Tewels/K125)

% | Hodgson7s | S | | Minnesota AES SAD | incoln/Richiand)P1 180 SOL(-Mandschursche HerkunfUUSASAGLS)
51 Ardin S | Rustica S.P.A. Italija -

52 Krizia S | Rustica S.P.A. Italija -

53 0S 101 EL | Poljoprivredni institut, Osijek Hrvatska Ika / L-125-08

54 Ravnica S | Institut za ratarstvo i povrtarstvo, Novi Sad Srbija |Hodgson/ S1346 (S1346=A55-4629-4/P| 257435; A55-4629-4=Roanoke/Hawkeye)
55 lka S | Poljoprivredni institut, Osijek Hrvatska (Tisa/ L-1504) / L-OS-C-600

56 Shine S | Rustica S.P.A. Italija -

57 A 1937 S | Asgrow Seed Co., Kalamazoo, Michigan SAD Hodgson / L15 (=bc Wayne / Clark 63)

58 Laura S | Institut za kukuruz "Zemun Polje" Srbija Kunitz/Novka

59 NK 15 50 S | Northrup, King& Company Seed, Syngenta, Minesotta SAD -

60 Parker S | Minnesota AES SAD A79-136012/Dawson (A79-136012=B216/Land O'Lakes; B216=Corsoy/Wayne)
61 Brock S | Ridgetown College of Agricultural Technology and University of Guelph | Kanada B 152 / HW 8039 (=Weber/Pella)

62 A 3963 S 1 Asgrow Seed Co., Kalamazoo, Michigan SAD -

63 Dekabig S I Monsanto (DeKalb) SAD -

64 FS BB EL I FS HiSoy, Growmark, Illinois SAD -
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Tabela 1. (Nastavak)

R.br. Genotip Status Srreli]?: Kompanija Poreklo Pedigre
P —— T - - - -

% Gome | s | I Ohio ARDC and USDA 5D S931-DA32431 Roshoke(_reseleksia z ineske P1 Nanking)

66 Harosoy S I Dep.of Agriculture, Experimental Station Harrow, Ontario, Canada Kanada Mandarin (Otawa) / A.K.(Harrow)

67 HS 302 S ] FS HiSoy, Growmark, Illinois SAD -

68 Kineska Pl I Banka biljnih gena Jugoslavije Kina -

69 Nikko S I Monsanto (Dekalb) SAD -

70 Action S ] Rustica S.P.A. Italija -

71 Beauty S I Rustica S.P.A. Italija -

72 J4 EL I Jaques Seed Company, Prescott, Wisconsin SAD -

73 Vertex S I Ohio ARDC, Ohio State University SAD Conrad/Hayes (Conrad= (Williams/Essex)/(IVR/Calland); Hayes=Amcor/L24)
74 Voloda S I Selsem, Delta Agrar Srbija -

75 | Vojvodanka S I Institut za ratarstvo i povrtarstvo, Novi Sad Srbija S1346/Hodgson

76 Lana S ] Institut za kukuruz "Zemun Polje" Srbija Kunitz/Kador

77 Olga S I Institut za kukuruz "Zemun Polje" Srbija 0S101/ZPS208 (=Hobbit/Platte)

78 Lidija S I Institut za kukuruz "Zemun Polje" Srbija (Sibley/A1937)/Kunitz (Sibley=(Evans/Steele)/Hodgson)

79 Nena S ] Institut za kukuruz "Zemun Polje" Srbija OS101/EIf

80 Zen S I Monsanto (Dekalb) SAD -

81| Century s I Purdue, AES, Indiana i USDA SAD Calland/ Bon?iﬁzggzgglélof’;;(/ E'lzcsk;?fg{;akfj\?vﬁﬁ(;&o%““S C1266R
82 Corsoy S 1 lowa AES and USRSL SAD Harosoy/Capital

83 KB 231 S I Kaltenberg Seed Farms, I.N.C. -

84 EIf S " Illinois AES, Ohio ARDC i USDA SAD Williams/Ransom

85 Hobbit S 11 Ohio, ARDC and USDA SAD Williams/Ransom

86 Kunitz s i llinois AES and USDA ARS SAD Williams 82/P1 157440 (Williams SEiBSC?(\é\/rieILi)ams/Kingwa (Rps); P1 157440=Kum
87 Sprite S 11 ARS, USDA and Ohio ARDC SAD Williams/Ransom

88 | PI1416892 Pl Il - Japan Goyou Kuro Mame

89 Barc 11-X Pl m University of lllinois SAD* Hobbit/L?fSZZ'O6 (:'L67L113/PI24354_11‘;‘ Pl 243541je linija

asciata tipa stabla (,,Shakujo“, Japan))
90 Pixie S Hn Ohio, ARDC and USDA ARS SAD Williams/Ransom

S-sorta, EL-eksperimentalna linija, Pl-introdukovana germplazma egzoti¢nog porekla, = materijal registrovan u ranijoj grupi zrenja, * materijal registrovan u
kasnijoj grupi zrenja, - — nepoznati podaci; SAD - Sjedinjene AmeriCke Drzave, AES (Agricultural Experimental Station) — Poljoprivredna eksperimentalna
stanica, USDA (United States Department of Agriculture)- Odeljenje za poljoprivredu, SAD; ARS (Agricultural Research Service) — Poljoprivredna istrazivacka
sluzba; ARDC (Agricultural Research and Development Center) — Centar za istrazivanje i razvoj u poljoprivredi; * u analizi molekularne varijanse svrstan u
geografsku grupu EGZ
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4.2. Poljski ogled

Eksperimentalni materijal klasifikovan je prema grupi zrenja, Cime je formirano
pet uporednih ogleda (tabela 2), postavljenih u toku 2011. i 2012. godine na dve
lokacije: Skolsko dobro Instituta za kukuruz “Zemun Polje” i ogledno polje
Poljoprivredne strucne sluzbe ,Institut Tamis“, PanCevo. Ogledi su postavljeni po
potpuno slucajnom blok dizajnu (RCB-randomized complete block design) u tri
ponavljanja. Veligina elementarne parcele iznosila je 5m® Svaki genotip je predstavljen
sa dva reda biljaka. Radi eliminisanja efekta kompeticije, posejan je po jedan red
izolacije izmedu genotipova. Primenjena je standardna tehnologija gajenja soje. Tip
zemljista na lokalitetu Zemun Polje bio je beskarbonatni Cernozem, odnosno karbonatni

Cernozem na lesnoj terasi na lokalitetu Pancevo.

Tabela 2. Oznaka ogleda, grupa zrenja, gustina useva i broj genotipova u ogledu

Oznaka Grupa Gustina useva R.br. Broj
ogleda zrenja (biljaka/ha) genotipa* genotipova
GZ 00 00 (veoma rane) 550 000 1-14 14
GZ0 0 (rane) 500 000 15-45 31
GZI I (srednje rane) 450 000 46-61 16

Gz Il Il (kasne) 400 000 62-83 22

Gz Il Il (veoma kasne) 350 000 84-90 7

*redni broj genotipa iz tabele 1

Godine i lokacije ogleda veoma su se razlikovale u pogledu meteoroloskih
faktora (tabele 3 i 4). Suma padavina u junu, julu i avgustu 2011. godine (prolazak soje
kroz reproduktivnu fazu i kriticni period za vodu) bila je trostruko veca nego u 2012.
godini na lokaciji Zemun Polje, odnosno skoro Cetiri puta veca nego u 2012. godini na
lokaciji Pancevo. U toku maja i poCetkom juna 2011. godine nastupili su povoljni
vremenski uslovi, donoseCi obilne padavine, posebno na lokalitetu PanCevo. To je
uzrokovalo intenzivan porast nadzemne mase, ali i slabiji razvoj korenovog sistema Sto
se odrazilo na slabo tolerisanje suSe. Toplotni uslovi u vegetacionom periodu 2011. su
malo odstupali od uobiCajenih do sredine jula. Visoke temperature u nastavku
vegetacije uslovile su da temperaturna suma bude znatno viSa od prosecne, Sto je u

kombinaciji sa nepovoljnim vodnim rezimom okarakterisano kao suSa razlicitog
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intenziteta na obe lokacije. Najznacajniji nedostatak padavina evidentiran je na lokaciji

Zemun Polje u junu, odnosno Pancevo u avgustu.

Tabela 3. Meteoroloski uslovi u toku 2011. i 2012. godine registrovani na mernom
mestu Zemun Polje - Skolsko dobro

Zemun Polje
Mesec 2011. 2012.
Srednje mesecne Koli¢ina Srednje mesecne Koli¢ina
temperature padavina temperature padavina
vazduha (°C) (mm/m?) vazduha (°C) (mm/m?)
4. 14,6 14,9 13,0 56,2
5. 17,3 89,6 17,9 58,5
6. 22,3 26,2 24,4 14,8
7. 24,1 44,0 27,1 19,8
8. 24,7 66,0 26,2 4,8
9. 23,2 32,4 22,3 20,7
Vegetacioni period Tsr=21,06 >=273,10 Tsr=21,82 >=174,8
2675=136.2 2678=39,4

Tabela 4. Meteoroloski uslovi u toku 2011. i 2012. godine registrovani na osmatrackoj
stanici Poljoprivredne strucne sluzbe ,,Institut Tamis*“, PanCevo

Pancevo
Mesec 2011. 2012.
Srednje mese€ne Kolicina Srednje mese€ne Kolicina
temperature padavina temperature padavina
vazduha (°C) (mm/m2) vazduha (°C) (mm/m?)
4. 14,0 9,3 13,8 86,0
5. 17,7 113,2 18,4 99,8
6. 24,8 93,1 24,3 9,6
7. 22,9 67,0 26,7 37,1
8. 24,1 18,7 25,4 15
9. 21,8 29,1 21,1 28,5
Vegetacioni period Tsr=20,9 >=330,4 Tsr=21,6 2=262,5
2678=178,8 2675=48,2

Godina 2012. karakterisala se jakom do ekstremnom zemljiSnom i vazdusSnom

susom. Vegetaciona sezona pocela je hladnim i suvim proleem, koje nije pogodovalo

nicanju i poCetnim fazama rasta useva posejanog u uobicajenim rokovima setve. Krajem

juna i poCetkom jula, slab priliv padavina, izuzetno visoke temperature i vetar doveli su

do isuSivanja povrsinskog sloja zemljista i primeéeno je zaostajanje biljaka u porastu.
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Visoke temperature vazduha uzrokovale su raniji poCetak cvetanja i brzo precvetavanje,
a deficit zemljisne i vazdusne vlage u vreme cvetanja i oplodnje rezultirao je velikim
procentom abortivnosti cvetova. Slicni uslovi na obe lokacije nastavili su se i u avgustu,

kada je soja prolazila kroz faze formiranja mahuna, i nalivanja zrna.

4.2.1. Morfoloski deskriptori

Fenotipski opis ispitivanog materijala izvrsen je prema UPOV tehniCkom vodicu
za izvodenje DUS testova za soju (UPOV, 1998). KorisCene su standardne sorte
preporucene UPOV vodicem, kao i pomocni crteZi i skice. Za osobine koje se ocenjuju
na biljci, izvrSena je vizuelna ocena grupe biljaka svakog genotipa u toku vegetacije u
obe posmatrane godine na obe lokacije. Osobine semena ocenjene su u laboratoriji,
nakon berbe i rucne vrsidbe uzoraka.

Ocene deskriptora modifikovane su u odnosu na tehnicki vodi¢ - diskretne
karakteristike imaju vrednosti 1 i 2, dok su nominalne multinomijalne ocenjene
neparnim brojevima od 1 do n. Modifikacija je izvrSena i za deskriptor ,,tip porasta*
uvodenjem kategorije ,,fascijata“ koja ne figuriSe u UPOV vodicu, s obzorim da ne
postoji komercijalni materijal navedenog tipa porasta. Posmatrani deskriptori, nivoi
fenotipske ekspresije (kategorije) i ocene nivoa dati su u tabeli 6.

Faze razvica u kojima se vrSe zapaZanja svakog deskriptora date su u tehnickom
vodicu, preuzeto od Meier (1997), publikovano na engleskom (Munger i sar., 1997).

Hipokotil: obojenost antocijanima — zapaZanje se vrsi u fazi razvoja listova na
glavnom stablu nakon otpadanja kotiledonih listica.

Biljka

— tip porasta: zapazanje se vrsi tako $to se na poCetku faze cvetanja oznacava vrh
biljke, da bi se u fazi pune zrelosti izbrojao broj nodusa iznad oznacenog dela.
Uporedivanjem ovog broja sa istim parametrom izmerenim kod varijeteta propisanih
kao standard za odredeni tip porasta donosi se konaCna ocena ove osobine.

— habitus: zapaZa se u fazi punog cvetanja, kada je otvoreno viSe od 60% cvetova
kod determinantnih, odnosno glavnog perioda cvetanja kod indeterminantnih sorti.

— boja malja na glavnom stablu zapaza se na srednjoj trecini stabla, u fazi
sazrevanja, 50% mahuna zrelo, zrna su konacne boje, suva i tvrda za determinantne,

odnosno glavnom periodu sazrevanja mahuna i zrna za indeterminantne sorte.
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Tabela 5. Naziv deskriptora, kategorije i vizuelne ocene kategorija

Deskriptor

Kategorija deskriptora i vizuelna ocena

Hipokaotil

Obojenost antocijanima

prisutna (1) odsutna (2)

Biljka

Habitus

uspravan (1)

uspravan do polu-uspravan (3)
polu-uspravan (5)

polu-uspravan do horizontalan (7)

Tip porasta

determinantan (1)

semi-determinantan (3)
semi-determinantan do indeterminantan (5)
indeterminantan (7)

fasciata (9)

Boja malja na glavhom stablu

Zute (1) sive (2)

List

Naboranost

odsutna ili veoma slaba (1)
slaba (3)

srednja (5)

jaka (7)

Oblik boc¢ne liske

lancetast (1)
trouglast (3)
ovalan zaSiljen (5)
ovalan zaobljen (7)

Veli€ina bocne liske

mala (1)
srednja (3)
velika (5)

Intenzitet zelene boje

svetao (1)
sredn;ji (3)
taman (5)

Cvet

Boja

ljubicasta (1) bela (2)

Mahuna

Intenzitet braon boje

svetao (1)
srednji (3)
taman (5)

Seme

Veli¢ina semena

sitno (1)
srednje (3)
krupno (5)

Oblik semena

okuglo (1)
okruglo-spljosteno (3)
izduZeno (5)
izduZeno-spljoSteno (7)

Boja semenjace

Zuta (1)
Zuto-zelena (3)
maslinasta (5)
braon (7)

crna (9)

Sjaj semenjace

sjajna (1) mat (2)

Boja hiluma

Zut (1)

braon (3)
svetlo-braon (5)
tamno braon (7)
crvenkast (9)
maslinast (11)
sivo-crn (13)
crn (15)

Boja hilumovog funikla

kao boja semenjace(1) razlicita od boje semenjace (2)
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List: zapaza se u fazi punog cvetanja, kada je otvoreno vise od 60% cvetova kod
determinantnih, odnosno glavnog perioda cvetanja kod indeterminantnih sorti.

Cvet: boja — zapaza se u fazi punog cvetanja (za determinantne-otvoreno vise od
60% cvetova; za indeterminantne - glavni period cvetanja)

Mahuna: intenzitet braon boje - zapazanje se vrsi u u fazi sazrevanja, kada je
50% mahuna zrelo, zrna su konacne boje, suva i tvrda za determinantne sorte, odnosno
glavnom periodu sazrevanja mahuna i zrna za indeterminantne sorte.

Seme: zapazanje su vrsi u punoj zrelosti (sve mahune zrele, zrna konacne boje,

suva i tvrda), u laboratoriji, nakon zetve i rucne vrsidbe pojedinacnih biljaka.

4.2.2. Agronomski znacajne osobine

Proucavanje agronomski znacajnih osobina obuhvatilo je:
- analizu komponenti prinosa i prinosa zrna,
- analizu parametara tehnoloSkog kvaliteta zrna — sadrzaja ulja i proteina.

Za merenje komponenti prinosa i prinosa zrna, od svakog genotipa metodom
sluCajnog izbora iz punog sklopa izdvojeno je 25 biljaka po ponavljanju. VrSidba
individualnih biljaka obavljena je rucno.

Analizirane su sledece osobine:

- visina biljke (cm)

- broj nodusa na glavnom stablu

- broj mahuna po biljci

- broj zrna po biljci

- prinos zrna po biljci (g)

- masa 1000 zrna (Q).
Za merenje sadrZaja ukupnih proteina i sadrZaja ulja u semenu napravljena je meSavina
semena 25 pojedinacnih biljaka. Sadrzaj ukupnih proteina i ulja u semenu izmeren je
nedestruktivnom metodom na uredaju NIRT tehnologije (near infrared transmission —
bliska infracrvena transmisija) ,,Infraneo*, Chopin Technologies i izrazen kao procenat
od apsolutno suvog semena. Merenju je prethodilo korigovanje standardne krive
formirane na osnovu fabrickih kalibracija, tj. prilagodavanje naSem sortimentu,
vegetacionoj sezoni i lokalitetu. Korekcija je izvrSena izmenom vrednosti nagiba i

pomeranja Kkalibracione krive, na osnovu vrednosti parametara utvrdenih klasi¢nim
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laboratorijskim metodama (sadrzaj proteina po Kjeldahl-u i sadrzaj ulja u zrnu po
Soxhlet-u, oba prema proceduri AOAC (1995)) na validacionom setu od 27 uzoraka sa

oba lokaliteta u obe posmatrane godine.

4.3. Karakterizacija genotipova soje molekularnim markerima

Molekularna karakterizacija 90 genotipova soje izvrSena je u Laboratoriji za
fiziologiju i molekularnu genetiku Instituta za kukuruz ,Zemun Polje”, prema

standardnim protokolima metoda koje se koriste za soju.

Izolacija i odredivanje koncentracije DNK

Za izolaciju genomske DNK je koris¢eno seme 1 biljke po genotipu za koju je
preciznom proverom svih morfoloskih markera utvrdena pripadnost genotipu. Po 6
semena svakog genotipa samleveno je u mlinu za pojedinacno mlevenje uzoraka. 60 mg
fine frakcije brasna prebaceno je u ependorf-tube. Genomska DNK je izolovana po
metodi Kamiya i Kiguchi (2003). Uzorak je inkubiran na 55°C 40 minuta u vodenom
kupatilu u 0,4 ml pufera za digestiju, 2 pl proteinaze K i 2 pl RNA-aze. DNK
ekstrakcija je izvrSena sa jednom zapreminom smeSe fenol/hloroform/izoamilalkohol u
odnosu 25:24:1. Sledi centrifugiranje smeSe na 14000 rpm 5 min, prebacivanje gornje
faze u nove ependorf tube i talozenje sa 0,3 ml izopropanola. Nakon centrifugiranja
(14000 rpm 5 min.) odstranjen je izopropanol dekantovanjem i pipetom. Uzorci su
osuSeni na sobnoj temperaturi, i rastvoreni u 0,1 ml 0,1 x TE pufera (LmM Tris, pH 8,0;
0,AmM EDTA, pH 8,0).

Koncentracija DNK je odredivana na spektrofotometru Shimadzu UV-1601.
Uzorci su razblazeni 1000 puta u 0,1 x TE puferu i merena je apsorbanca na talasnim
duzinama A=230, 260 i 280nm. Koncentracija DNK je izracunata po formuli:

C (ug pI™) = (OD260x R x 50)/1000
gde je: ODgp apsorbanca na talasnoj duzini Aygpnm
R razblaZenje uzorka
50 koncentracija 50ug koja ima apsorbanciju OD =1
Cistoca uzorka se procenjuje na osnovu 0dnosa ODagp / ODy3p | OD2gp / OD2go. AKO Su
odnosi u opsegu 1,8-2,0, DNK je dovoljno Cista za analizu.
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PCR reakcija

Reakciona smeSa za DNK amplifikaciju sastojala se od: 1 jedinice Taq
polimeraze, 1 x PCR pufera (DreamTaq™ Green Buffer, Fermentas), 2,4 mM MgCl,,
0,8 mM dNTP, 0,5uM prajmera (forward i reverse), 50 ng/ul genomske DNK, i sterilne
bidestilovane H,O dopunjenje do zapremine 25 pl. Za SSR analizu koriséen je 21

komercijalni prajmer (forward i reverse) Metabion Int. AG (tabela 7).

Tabela 6: Sekvence i linkage-grupa (LG) koriS¢enih SSR prajmera

Prajmer Forward sekvenca* Reverse sekvenca* LG
Satt 147  CCATCCCTTCCTCCAAATAGAT CTTCCACACCCTAGTTTAGTGACAA Dla
Satt 172 AGCCTCCGGTATCACAG CCTCCTTTCTCCCATTTT D1b
Satt 009 CCAACTTGAAATTACTAGAGAAA CTTACTAGCGTATTAACCCTT N
Satt 194 GGGCCCAACTGATATTTAATTGTAA  GCGCTTTGTGTTCCGATTTTGAT c1
Satt 225 AAAAATGTGTTAGAGCTTGTGTTGTTA GCCACACTATTCCAGCCACTAC Al
Satt 307 GCGCTGGCCTTTAGAAC GCGTTGTAGGAAATTTGAGTAGTAAG c2
Satt 308 GCGTTAAGGTTGGCAGGGTGGAAGTG GCGCAGCTTTATACAAAAATCAACAA M
Satt 329  GCGGGACGCAAAATTGGATTTAGT GCGCCGAATAAAACGTGAGAACTG A2
Satt 167 GATTTACGGGTACTTGGATTCAATA AGCTACCCAATATGATACTCTACACAGT K
Satt 173 TGCGCCATTTATTCTTCA AAGCGAAATCACCTCCTCT

Satt 197 CACTGCTTTTTCCCCTCTCT AAGATACCCCCAACATTATTTGTAA B1
Satt 192 CACCGCTGATTAAGATTTTT CGCTGAGTTGTTTTCATC H
Satt 114 GGGTTATCCTCCCCAATA ATATGGGATGATAAGGTGAAA F
Satt 122 AACCAACTTGGGAATAGAC GCTCTCTATCATTCACTAATCA B2
Satt 045 TGGTTTCTACTTTCTATAATTATTT ATGCCTCTCCCTCCT E
Satt 406  GCGTGAGCATTTTTGTTT TGACGGGTTTAATAGCAT J
Satt 002 TGTGGGTAAAATAGATAAAAAT TCATTTTGAATCGTTGAA D2
Satt 191 CGCGATCATGTCTCTG GGGAGTTGGTGTTTTCTTGTG G
Satt 232 GCGGCGTGAATAGTATACGTTGAGA  GCGGACATAAATGCAATCACTTAAAAAG L
Satt 127  CGCTTGTGAACCCTGCTAAA CCATCCTCTGAAACCGTTATCT |
Satt 228 TCATAACGTAAGAGATGGTAAAACT  CATTATAAGAAAACGTGCTAAAGAG A2

* podaci o prajmer sekvencama dostupni na http://soybase.org (pristup januar 2013.)

Lancana reakcija polimeraze (Polymerase Chain Reaction — PCR) sprovedena je
u Professional Standard Thermocycler (Biometra) aparatu, u Touchdownl programu.
Inicijalna denaturacija izvrSena je na 95 °C u trajanju od 5 minuta. Potom sledi 15
ciklusa sa snizenjem temperature za 0,5 °C u svakom ciklusu: denaturacija na 95°C 30 s,

vezivanje prajmera za ciljne sekvence (annealing) na 63,5°C do 56°C u trajanju od 1
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min i elongacija na 72°C u trajanju od 1 minuta. ZavrSetak reakcije ¢ini 25 ciklusa
denaturacije na 95°C 30 s, vezivanje prajmera za ciljne sekvence (annealing) na 56°C 1

min, i elongacija na 72°C u trajanju od 1 min.

Poliakrilamid elektroforeza

Proizvodi amplifikacije su razdvojeni na 8% poliakrilamidnom gelu (30%
akrilamid/bisakrilamid u odnosu 29 : 1,5 x TBE, 10% APS, TEMED i dd H,0). Gel je
po nalivanju ostavljen da polimerizuje, nakon Cega su dzepici isprani destilovanom
vodom i naneSeni su uzorci. Koris¢en je marker 100 bp DNK ladder (Fermentas).
Elektroforeza je izvedena u Cetvoro-komornom aparatu za vertikalnu poliakrilamid
elektroforezu Mini Protean Tetra-Cell (BioRad), u trajanju od 1h:15min. Pufer za
elektroforezu sastojao se od 0,5 x TBE pufera (napravljen razblazenjem 5 x TBE
pufera - 54g Tris-a, 279 borne kiseline, 20ml 0,5M EDTA, pH 8,0, i destilovana voda
do finalne zapremine od 1l). Po zavrsenoj elektroforezi gelovi su prebaceni u petri-
kutije, potopljeni u destilovanu vodu uz dodatak etidijum-bromida i ostavljeni na
mesSalici 20 minuta da se oboje. Fotografisanje gelova izvrSeno je kamerom BDA Live

System, Biometra.

4.4. StatistiCka analiza podataka
4.4.1. Analiza podataka dobijenih morfoloSkom deskripcijom

Vizuelne ocene 16 morfoloskih deskriptora posluZile su za racunanje Shannon-
ovog indeksa diverziteta (Perry i Mclntosh, 1991), u cilju utvrdivanja nivoa
morfoloskog diverziteta ispitivanog materijala i poredenja varijabilnosti deskriptora.
Shannon-ov indeks se poCeo primenjivati na polju informacione teorije, a zatim i u

ekologiji. Shannon-ov indeks diverziteta se izraCunava iz sledeceg izraza:

H'=-3), -Rlog; P

gde je n - broj nominalnih kategorija deskriptora i P; - proporcija genotipova u i-toj
nominalnoj kategoriji deskriptora. Normalizacija H’ izvrSena je deljenjem sa
maksimalnom vrednoScu (log.n), kako bi sve vrednosti indeksa bile u intervalu od 0 do
1 (Perry i Mclintosh, 1991).
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U cilju sagledavanja genetickih relacija medu genotipovima, morfoloski
deskriptori su analizirani pomoéu HOMALS (Homogeneity Analysis by Means of
Alternating Least Squares) procedure, koja je, kao ordinaciona multivarijaciona tehnika,
korisna za interpretaciju i graficku vizualizaciju nominalnih kategorijalnih podataka.
Metodoloski je sli¢na Siroko koris¢enoj analizi glavnih komponenata za kontinuirane
podatke. HOMALS procedura se zasniva na tabelama kontingencije gde se kao osnovni
rezultat dekompozicije dobijaju koordinate redova i kolona koje se dalje koriste za
vizualizaciju rezultata analize. Separacija objekata kod HOMALS procedure se zashiva
na tehnici optimizacije koja se koristi kod nelinearne analize glavnih komponenata
(Gifi, 1991). Kao rezultat se dobijaju distance izmedu objekata koje aproksimiraju x?
kvadrat udaljenosti (Beh i Lombardo, 2014). Karakteristicne vrednosti iz HOMALS
procedure pokazuju stepen informacije tj. koliinu objaSnjenje varijanse nominalnih
kategorijalnih podataka u datim dimenzijama iako aproksimacija tabela kontingencije u
manjem broju dimenzija daje najpouzdanije rezultate u interpretativnom smislu.

Vizuelne ocene morfoloSkih deskriptora upotrebljene su za sagledavanje
morfoloSke udaljenosti genotipova primenom nehijerarhijske klaster analize. Kao mera
udaljenosti izmedju parova genotipova koris¢ena je proporcija udela zajednickih
nominalnih kategorija. Kako svaki genotip poseduje jednu nominalnu kategoriju
odredenog morfoloSkog deskriptora, udaljenost dobijena pomocéu proporcija udela
zajednickih kategorija je istovetna udaljenosti koja se dobija pomocu simple-matching
koeficijenta (Sokal i Michener, 1958), odnosno D = 1 —sli¢nost = 1 — m/n gde je m broj
zajednickih nominalnih kategorija deskriptora izmedu dva genotipa i n ukupan broj
morfoloskih deskriptora. Na osnovu dobijene matrice morfoloske udaljenosti izmedu
genotipova konstruisan je dendrogram primenom UPGMA metoda. UPGMA algoritam
se sastoji od dva koraka koji se naizmeni¢no primenjuju dok se svi genotipovi ne
grupisu u jednu celinu. U prvom koraku se nalazi par genotipova i i j Cija je udaljenost
minimalna i svrstava ih u grupu (ij), nakon Cega se izraCunava udaljenost izmedu
dobijene grupe (ij) i svih preostalih genotipova prema sledecoj formuli:

~(dy+dy)
(iLik 2
gde je udaljenost izmedu grupe (ij) i genotipa k jednaka prosecnoj udaljenosti izmedu

genotipa i i genotipa j, odnosno genotipa j i genotipa k.
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4.4.2. Analiza podataka dobijenih evaluacijom agronomskih osobina
Linearni meSoviti model

Podaci o agronomskim osobinama genotipova soje razliCitih grupa zrenja iz

multi-lokacijskih ogleda analizirani su primenom sledeceg linearnog mesovitog modela:
Vi = M+T  +0, +e, Jr(ge)ij +€

gde yy (i =1..,1;j=1..,J;k=1.., K) predstavlja vrednost kvantitativne osobine i-tog
genotipa u j-toj spoljasnjoj sredini za dati broj ponavljanja k; m je efekat opSte sredine;
r; Jje efekat k-tog ponavljanja u okviru j-te spoljasnje sredine; g; je efekat i-tog
genotipa; e; je efekat j-te spoljasnje sredine; (ge); je efekat interakcije i-tog genotipa sa
J-tom spoljasnjom sredinom i e, predstavlja slucajnu gresku analizirane agronomske

osobine.

Kako bi se obuhvatila heterogenost klimatskih i zemljisnih uslova spoljasnih
sredina na kojima su genotipovi ispitivani za analize agronomskih osobina primenjena
su Cetiri linearna meSovita modela sa relaksirajuCim pretpostavkama u analizi
multilokacijskih podataka:

o model klasi¢ne analize varijanse sa fiksnim efektom blokova u okviru
spoljasnje sredine (Modell);

o model klasiCne analize varijanse sa slucajnim efektom blokova u okviru
spoljasnje sredine (Model 2);

o model sa fiksnim efektom blokova i pretpostavljenom heterogenoSéu
varijansi kroz spoljasnje sredine (Model 3) i

o model sa slucajnim efektom blokova i pretpostavljenom heterogeno$¢u
varijansi kroz spoljasnje sredine (Model 4).

Kod svih navedenih modela efekti genotipa, spoljasnje sredine i interakcije
genotipa sa spoljasnjom sredinom su tretirani kao fiksni izvor varijacije.

Izbor izmedu kompetitivnih modela je izvrSen na osnovu vrednosti Akaike-ovog

informacionog kriterijuma (AIC) koji se izracunava na osnovu sledece relacije:

AIC =-2LL +2q,
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gde je LL logaritam vrednosti maksimalne verodostojnosti sa restrikcijom posmatranog
modela i g je broj ocenjenih parametara varijansno-kovarijansne matrice. Model sa
manjom AIC vredno3c¢u predstavlja najpoZeljniji model za analizu datog seta podataka.

Posto je efekat genotipa u navedenim linearnim meSovitim modelima tretiran
kao fiksni, vrednosti individualnih genotipova su izrazene kao BLUE ocene, tj. najbolje
linearne nepristrasne ocene koje su istovetne ”obi¢nim” srednjim vrednostima iz fiksnog
modela analize varijanse kada setovi podataka ne sadrze izgubljene vrednosti (Yan i
Rajcan, 2003). BLUE ocene su predstavljene kao vrednosti genotipova kroz spoljasnje
sredine, a razlike izmedu parova genotipova testirane su primenom Tukey-evog testa
viSestrukih uporedenja nakon Cega je izvrSena Bonferroni-jeva korekcija vrednosti
verovatnoca razlika izmedu genotipova kako bi se osigurala prevencija statisticke
greSke prvog tipa. Za oznaCavanje razlika izmedu genotipova na 95% pragu znacajnosti
upotrebljen je iterativni algoritam koji dodeljuje ista abecedna slova genotipovima ili
grupama genotipova izmedu Kkojih ne postoji statisticki znaCajna razlika za
pretpostavljeni prag znaCajnosti.

Dobijene vrednosti genotipova posluzile su za izraCunavanje Pearson-ovih
linearnih koeficijenata korelacije izmedu agronomskih osobina u okviru grupa zrenja.
Koeficijenti korelacije i1 oblik zavisnosti agronomskih osobina predstavljeni su
taCkastim dijagramom.

Razlike u strukturi variranja agronomskih osobina genotipova razlicitih grupa
zrenja su predstavljene pomocu box-plot i prikaza paralelnih kordinata (Inselberg i sar,
1985). U odnosu na standardni box-plot prikaz medugrupnih razlika, paralelne
koordinate pruzaju dodatni uvid u varijaciju genotipova, vizualizuju meduzavisnost

svojstava i identifikuju ekstremne genotipove za data svojstva.

Analiza interakcije genotipa i spoljasnje sredine

Interakcija genotipa i spoljaSnje sredine analizirana je za tri agronomski
najznacCajnije osobine (prinos zrna, sadrzaj proteina u zrnu i sadrzaj ulja u zrnu)
primenom linearno-bilinearnog AMMI modela (Gauch i Zobel, 1996). Osnovu za
procenu hipotetskih parametara AMMI modela ¢ini matrica vrednosti genotipova u

spoljasnjim sredinama (Z) iz koje se dvostrukim centriranjem uklanjaju efekti genotipa i
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spoljaSnje sredine Cime se dobija matrica interakcijskih vrednosti Ciju

visedimenzionalnu i kompleksnu prirodu zelimo aproksimirati na manji broj dimenzija.

L L &,
e e e o
Neka je z=| < &2 2| sa dimenzijom g x e i rangom r = min(g-1 i e-1)
La Lo T Ll

gde je svaka g x e vrednost definisana kao y; -7, =7+ (,— vrednost i-tog
genotipa u j-toj spoljasnjoj sredini;y, — efekat i-tog genotipa; y - efekat j-te
spoljasnje sredine; y — opSta sredina) hipotetski parametri se procenjuju putem metoda
dekompozicije svojstvenih vrednosti-SVD (Eckart & Young, 1936), odnosno 7z = UA4’

AA=1I

gde su U i A ortogonalne matrice tj. UU=I o)

(gx8)?

A=(4) (4, 21, >..2 1) je dijagonalna matrica svojstvenih vrednosti izraCunatih kao

kvadratni koren karakteristicnih vrednosti A (&£=1,2,..r) matrica ZZ' i Z'Z. Kolone

matrice U su karakteristicni vektori matrice ZZ' dok su redovi matrice A karakteristicni

vektori matrice Z'Z . U cilju grafickog predstavljanja rezultata AMMI modela, matrica

Z se aproksimira matricom Z kojaimarang t (t <r) i Ciji elementi su %, :Z;:l%/ﬁ%-

Proporcija varijanse objaSnjenje pojedinatnim AMMI modelom izraCunava se kao

1 /12
% Test statistiCke znaCajnosti individualnih AMMI modela uraden je u skladu sa

A

=1

procedurom koju su opisali Hegeman i Johnson (1976).

Bez obzira na broj i statisticku znacajnost individualnin AMMI modela odnosno
glavnih komponenata za grafiCko prikazivanje rezultata interakcije genotipa i spoljasnje
sredine primenjen je AMMI-1 prikaz (Yan i Tinker, 2005) imajuci u vidi sve prednosti

primenjenog pristupa (Gauch i Zobel 1996).

Analiza glavnih komponenata

Analiza glavnih komponenata (Principal Component Analysis - PCA) je
multivarijaciona ordinaciona tehnika Ciji je osnovni zadatak smanjenje odnosno
redukcija viSe-dimenzionalne prirode matrica podataka. Glavne komponente su

ortogonalne sintetiCke promenljive koje sadrze u sebi originalne linearne kombinacije
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originalnih promenljivih Ciji se znaCaj u datim glavnim komponentama meri pomocu
optere¢enja odnosno glavnim komponentama. Ukupan broj glavnih komponenata
jednak je ukupnom broju originalnih promenljivih.

Algebarska osnova PCA tehnike je istovetna osnovama AMMI modela.
Osnovna razlika je u predtretiranju matrice podataka i razlikama u mernoj skali polaznih
promenljivih. U opStem sluaju, matrica X je definisana sa n genotipova i p

agronomskih svojstava ima sledeci oblik:

X1 X, o X X1p
X X X e X
21 22 23 2
X=[ " = 7 "
an Xn2 Xn3 an

Efekat razliCitih skala merenja je uklonjen primenom standardizacije na osnovu

. ~ X=X PN . . .
sledeCe formule: X, =——— gde je X standardizovana vrednost i-tog genotipa;
s

X srednja vrednost agronomske osobina; i o standardna devijacija osobine.

Primena SVD metoda na standardizovanu matricu X daje tri produktne matice:
A, A'i B’ gde je A matrica n x r ranga, A\ je dijagonalna matrica r x r dimenzije i B je
matrica velicine r x p. Kako su matrice A i B ortogonalne vazi da je A’A =1 i B’B.
Kolona p matrice B” sadrZi svojstvene vektore matrice X'X, a dijagonala matrice A
sadrzi vrednosti odgovarajucih svojstvenih vrednosti matrice X"X, odnosno vrednosti
ukupne varijanse standardizovane matrice podataka raspodeljene po glavnim
komponentama.

Produkti SVD dekompozicije matrice X najceSce se prikazuju u formi biplot
prikaza (Gower i Hand, 1996). Posto je najveCi broj dobijenih glavnih komponenata
optere¢en nestrukturnim delom varijacije podataka ili Sumom, za grafiCki prikaz
rezultata PCA tehnike uobiCajeno se koriste prve dve glavne komponente. Interpretacija
grafickog prikaza sledi geometrijske principe biplota (Kroonenberg, 1995).

Analiza glavnih komponenti primenjena je za utvrdivanje strukture grupisanja
genotipova svih grupa zrenja na osnovu agronomskih osobina, i identifikaciju
genotipova superiornih za veci broj agronomskih osobina u okviru svake ispitivane

grupe zrenja.
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Klaster analiza

Nehijerarhijska klaster analiza agronomskih osobina je pimenjena za svrstavanje

genotipova u grupe na osnovu Euklidove geometrijske udaljenosti (Everitt i sar., 2011):

DEij = Z::l(xik _Xjk)
gde je DEU_ je Euklidova udaljenost izmedu genotipa i i genotipa j, Xk je vrednost k-te

agronomske osobine za i-ti genotip, Xjc je vrednost k-te agronomske osobine za j-ti
genotip, a p je broj agronomskih osobina.

Geometrijski koncept klaster analize zasniva se na Cinjenici da je svaki objekat
moguce predstaviti kao tacku u p-dimenzionalnom prostoru gde je p broj promenljivih
kojima se karakteriSe dati objekat odnosno genotip. Klaster analiza je subjektivna
multivarijaciona metoda klasifikacije genotipova u homogene grupe i ne pretpostavlja
formalnu statisticku inferenciju. Za gradenje grupa genotipova upotrebljen je UPGMA
metod potpune vezanosti koji se zasniva na prosecnoj udaljenosti izmedu svih mogucih
parova genotipova u dve grupe (klastera). Pri izvodenju ove analize svaka agronomska
osobina je normalizovana u odnosu na genotip sa maksimalnom svedenoScu ¢ime je
ostvareno da se vrednosti agronomskih svojstava u matrici podataka krecu u intervalu O-

1. Kao osnova za interpretaciju rezultata klaster analize koristi se dendrogram.

4.4.3. Analiza podataka dobijenih molekularnom karakterizacijom

Vizuelnom ocenom proizvoda amplifikacije na gelu, prisustvo SSR alela je
kodirano kao 1 a odsustvo kao 0. Tako je dobijena matrica binarnih podataka veli€ine
X(n, k). StatistiCka analiza rezultata binarnih podataka je ukljucila procenu genetiCke
distance izmedu genotipova, multivarijacionu analizu matrice udaljenosti genotipova
pomocu nehijerarhijske Kklaster analize i analize glavnih koordinata, i analizu
molekularne varijanse pretpostavljajuci a priori Klasifikaciju genotipova prema

podacima o geografskom poreklu.
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GenetiCka udaljenost genotipova

Na osnovu matrice X izraCunata je udaljenost izmedu genotipova primenom
simple matching koeficijenta na osnovu sledece formule:

a+b
a+b+c+d
gde je Sg, sli¢nost izmedu dva genotipa na osnovu simple matching koeficijenta; a -

i
SSM -

pozitivna podudarnost (1/1) SSR alela; b — nepodudarnost (0/1); ¢ — nepodudarnost
(1/0); i d — negativna podudarnost (0/0). Distanca izmedu parova genotipova je izrazena

kao DY, =1-SJ,.

Multivarijaciona analiza genetickih distanci genotipova

Iz DJ, matrice u cilju grupisanja genotipova i vizuelnog prikaza genetickog
diverziteta genotipova uradena je klaster analiza primenom UPGMA algoritma za
gradenje grupa genotipova. Kao komplementaran pristup u analizi genetiCke

divergentnosti, primenjena je analiza glavnih koordinata (PCoA) sa ciljem redukcije
dimenzije D;jM matrice na nekoliko interpretativnih glavnih koordinata. PCoA je

pogodna metoda za vizualizacije kada postoji nehijerarhijska struktura geneticke
divergentnosti genotipova, tj. kada imamo genotipove koji jasno ne pripadaju ni jednoj
od pretpostavljenih grupa genotipova (Lessa, 1990). Slicno drugim ordinacionim
multivarijacionim tehnikama, PCoA je pouzdana samo ukoliko se koristi manji broj

dimenzija redukovane geneticke matrice udaljenosti genotipova.

Analiza molekularne varijanse

Analiza molekularne varijanse (AMOVA,; Excoffier i sar., 1992) omogucava
podelu matrice geneti¢kih distanci genotipova na izvore varijacije sledeCi prethodno
definisane hijerarhijske grupe na osnovu geografskih, bioloskih ili oplemenjivackih
kriterijuma klasifikacije. U odnosu na klasicnu analizu varijanse kod koje se
izraCunavaju sume kvadrata (SS) izvora varijacije, kod AMOVA se koriste sume
kvadratnih odstupanja (SSD). Sume kvadratnih odstupanja su definisane kao odstupanja
od centroida viSedimenzionalnog prostora posto se u analizi koriste geneticke

udaljenosti genotipova.
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Model AMOVA se moZze predstaviti pomocu sledeéeg linearnog modela:
Yig = M3, + big +Cyjg

gde je yijg - vrednost genotipa j populacije i grupe g; g - ocekivana srednja vrednost; a -
efekat grupe; b - efekat populacije; c - efekat genotipa.
Svi efekti u linearnom AMOVA modelu se tretiraju kao slucCajni, aditivni,

nekorelisani sa ostalim efektima (s?, s/, s?) i ukupnom varijansom posmatranog

uzorka odnosno s > =s 2 +s?+s > (Excoffier i sar.,1992).

Za svako grupisanje genotipova u stratume ukupna suma kvadrata razlika (SSD)
se moZze predstaviti kao: SSDukupno) = SSD(izmedu grupa) + SSD(unutar grupa), Nakon Cega se,
sledeCi pristup KklasiCne analize varijanse, ocenjuju komponente varijanse izvora
varijacije. SledecCi strukturu analize opisanu od strane Cockerham (1969) za razliCite F
statistike, Excoffier i sar., (1992) su predlozili merila i formalne testove statistiCke

inferencije postojanja genetiCke strukture na razliCitim hijerarhijskim nivoima. Na

primer, sa ®g =s’+s//s? se meri postojanje genetitke strukture na nivou
populacija i grupa i testira sZ; ®, =s’/sZ+s’ se meri postojanje geneticke
strukture na nivou populacija i testira s ;i @, =s’/s? se meri postojanje geneticke

strukture na nivou grupa i testira s 2.

Opsti oblik AMOVA tabela

Izvor Stepen Suma Sredina Ocekivana Komponente
varijacije  slobode kvadrata kvadrata sredina kvadrata varijanse
MS,_ —n'xs/-s?
grupa a e
Izmedu
populacija MS.  —s 2
unutar SP-S  S§ MS, ns’+s? sl=—0 ~¢
grupa n
Izmedu
individua s, sS,, MS,, s 2 s2=MS
unutar ¢ ¢ ¢ ¢ ()
populacija
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n-koeficijenti (n, n’, n") sluze za izraCunavanje prosecne veliCine uzorka svakog
hijerarhijskog nivoa omogucéavajuci razli¢it broj individua u populacijama i grupama
kao i razliCit broj populacija u grupama.

Na osnovu @ statistika se donosi statistiCka inferencija o genetickoj strukturi u
okviru pretpostavljene hijerarhijske strukture. Permutacijom u okviru populacija,
populacija u okviru grupa i svih drugih hijerarhijskih nivoa, tj. redova i kolona matrice
udaljenosti je moguce proceniti nultu raspodelu komponenti varijansi i pripadajucih ®

statistika kao i formalnih testova statistiCke znaCajnosti (Excoffier i sar., 1992).

4.4.4. Saglasnost matrica udaljenosti dobijenih na osnovu tri tipa podataka

U cilju odredivanja saglasnosti izmedu matrica udaljenosti dobijenih na osnovu
morfoloskih, agronomskih i molekularnih podataka primenjen je Mantel-ov test
(Mantel, 1967). Mantel-ov test predstavlja neparametarski test saglasnosti matrica koje
imaju isti rang i sadrze n(n-1)/2 vrednosti udaljenosti izmedu objekata. Formulacija

Mantel-ovog testa data je sledeCim izrazom:

z=Y" XY,

i

gde su Xj i Yj elementi dijagonalne matrice X i Y. Signifikantnost Z test statistike
odredena je pomocu poredenja originalne vrednosti Z sa raspodelom vrednosti Z nakon
10° permutacija. Saglasnost razli¢itih matrica udaljenosti je prikazana pomoéu tatkastog
dijagrama. Oblik zavisnosti matrica udaljenosti je prikazan pomocCu lokalne

neparametarske LOESS regresije (Cleveland 1979).

4.4.5. Programi koris¢eni za analize podataka

StatistiCka analiza podataka dobijenin  morfoloSkom  deskripcijom i
agronomskom evaluacijom genotipova soje izvrsena je primenom programskog jezika R
(R Core Team, 2015), upotrebom specificno razvijenih skriptova. Za analizu podataka
dobijenih molekularnom karakterizacijom, koriSeni su statisticki programi za
populaciono-geneticke analize: NTSYS (Rohlf, 2009), MEGA (Tamura i sar., 2007),
PHYLIP (Felsenstein, 2005) i ARLEQUIN (Excoffier i Lischer, 2010).
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5.REZULTATI I DISKUSIJA
5.1. Varijabilnost morfoloskih deskriptora i divergentnost genotipova soje
5.1.1. Distribucija i diverzitet morfoloskih deskriptora

Vizuelne ocene 16 morfoloskih deskriptora kod 90 genotipova soje date su u
prilogu 1. Shannon-ov indeks diverziteta (Shannon i Weaver, 1949) je izraCunat u cilju
uporedivanja varijabilnosti morfoloskih deskriptora. Ovaj parametar je vazna
karakteristika bilo kojeg tipa markera. Cesto se koristi u studijama diverziteta na osnovu
morfoloskih osobina, kao pokazatelj raznovrsnosti u broju kategorija (richness) i
uravnotezenosti broja genotipova po kategorijama morfoloskog deskriptora (eveness).
Niske vrednosti H’ ukazuju na neravnomernu frekvenciju genotipova u okviru
nominalne kategorije deskriptora i odsustvo genetiCkog diverziteta. U tabeli 7.
prikazana je distribucija genotipova po kategorijama deskriptora i Shannon-ov indeks

diverziteta (H’) za svaki deskriptor.

Tabela 7. Distribucija genotipova po deskriptorima i varijabilnost deskriptora

Deskriptor Oznaka Kategorije Broj Udeo
P deskriptora gorl genotipova  genotipova(%)

— . Bezbojan 31 34
Boja hipokotila BHIP o 0,93

Ljubicast 59 66

Uspravan 27 30

. Uspravan do poluuspravan 49 54
Habitus H 0,93

Poluuspravan 12 13

Poluuspravan do horizontalan 2 22

Determinantan 9 10

Semideterminantan 5 6
Tip porasta TP Semidet. do indeterminantan 9 10 0,56

Indeterminantan 66 73

Fasciata 1 1

_ _ Zute 45 50
Boja malja BM . 1,00

Sive 45 50

Slaba 14 16

. Srednja 54 60
Naboranost lista NABL 0,75

Jaka 19 21

Vrlo jaka 3 3
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Tabela 7. (nastavak)

Deskriptor Ozn_aka Kategorije Br_o | L_Jdeo ’
deskriptora genotipova  genotipova(%)
Lancetast 1 1
Oblik bocne liske OBL Jajast zaSiljen 47 52 0,68
Jajast zaobljen 42 47
Mala 22 24
Velic¢ina bocne liske VBL Srednja 33 37 0,98
Velika 35 39
Svetao 13 14
Intenz. zelene boje lista 1ZBL Srednji 47 52 0,90
Taman 30 33
. Beli 31 34
Boja cveta BCV o 0,93
Ljubicast 59 66
Svetla 27 30
Intenzitet boje mahune IBM Srednja 33 37 1,00
Tamna 30 33
Sitno 4 4
Velic¢ina semena VELS Srednje 85 94 0,22
Krupno 1 1
Okruglo 16 18
. Okruglo-spljosteno 41 46
Oblik semena (0N . 0,93
IzduZeno 19 21
IzduZeno-spljosteno 14 16
Zuta 72 80
Zuto-zelena 10 11
Boja semenjace BSEM Maslinasta 0,45
Crna
Braon
Sjaj semenjace SS Siajna “ %0 0,99
Mat 49 54
Zut 24 27
Sv.braon 12 13
Braon 15 17
Tamno braon 12 13
Boja hiluma BHIL Crvenkast 3 3 0,87
Maslinast 4 4
Sivdocrn 3 3
Crn 16 18
Zut do svetlo-braon 1 1
L . Kao boja semenjace 75 83
Boja hilumovog funikla ~ BHFN . - 0,65
Razli¢ita od boje semenjace 15 17
Prosek 0,80
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Bezbojan hipokotil konstatovan je kod 66% genotipova, kao i beli cvet, Sto se i
ocCekivalo s obzirom na poznat plejotropan efekat gena za boju cveta na boju hipokotila
(Takahashi i sar., 2010). Sli¢an fenotipski odnos genotipova ljubicastog i belog cveta
pronalaze i drugi autori (Perry i Mclintosh, 1991; Ramteke i Murlidhuran, 2012), Sto je u
saglasnosti sa saznanjima o genetickoj kontroli nasledivanja ove osobine (genski lokus
sa dva alela, od kojih jedan ispoljava punu dominaciju). Shannon-ov indeks diverziteta
za boju cveta bio je visok i iznosio je 0,93. U literaturi se mogu pronaci razlicite
vrednosti indeksa diverziteta za ovu osobinu od 0,48 (Guo i sar., 2014) do 1,07 (Dong i
sar., 2004). Perry i Mclntosh (1991) su, opisujuci fenotipski diverzitet velike kolekcije
genotipova soje iz 15 geografskih centara porekla, utvrdili prose¢nu vrednost Shannon-
ovog indeksa diverziteta za boju cveta 0,82. Najniza vrednost indeksa diverziteta za ovu
osobinu koja se nalazi u literaturi utvrdena je u populacijama divlje soje i iznosi 0,49
(Dong i sar., 2001), Sto je u saglasnosti sa rezultatima Chen i Nelson (2004), koji
referiSu da je za sve predstavnike G.soja zajednicki ljubicast cvet.

NajveCi broj genotipova soje imao je uspravan do poluuspravan (54%) ili
uspravan (30%) habitus. Slicne proprocije genotipova razli¢itog tipa habitusa u svojim
studijama iznose i drugi autori (Dong i sar., 2004; Malik, 2011; Ramteke i Murlidharan,
2012; Guo i sar., 2014). Uspravan habitus je karakteristika savremenih sorti i jedna od
posledica domestifikacije (Stupar i sar., 2010). Podjednaka distribucija kategorija ovog
deskriptora u proucavanim genotipovima uticala je na visoku vrednost Shannon-ovog
indeksa (0,93). U literaturi se navode razliCite vrednosti Shannon-ovog indeksa
diverziteta za ovu osobinu, od niskih (Perry i Mclntosh, 1991), do visokih (Dong i sar.,
2004; Malik, 2011).

Dominantni tip porasta stabla medu ispitivanim genotipovima bio je
indeterminantni tip (73% genotipova), dok je 10% genotipova imalo determinantan
porast, 10 % semideterminantan a jedan genotip imao je fasciatan tip stabla.
Indeterminantne sorte su tolerantnije na nepovoljne uslove u toku vegetacione sezone,
zahvaljujuci sukcesivnom cvetanju, i preklapanju vegetativne i reproduktivne faze
(Villalobos-Rodriguez, 1983), pa veCina programa selekcije tezi stvaranju ovakvih
genotipova. Ove sorte su prilagodene na uslove krate vegetacione sezone, i
karakteristiCne za Kanadu, Evropu, severne regione SAD i Kine, dok se determinantne

sorte viSe gaje u Japanu, Koreji, Juznoj Americi, Indiji i juznim pokrajinama Kine
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(Perry i Mclntosh, 1991; Yoon i sar., 2000; Guo i sar., 2014). Shannon-ov indeks
diverziteta bio je nizak i iznosio 0,56. Proucavajuci diverzitet mini-core kolekcije soje,
Guo i sar. (2014) referiSu visok indeks diverziteta za ovu osobinu, dok Perry i MclIntosh
(1991) saopsStavaju da je indeks diverziteta ove osobine imao najvecu vrednosti (0,94) u
poredenju sa indeksima ostalih 16 kvalitativnih osobina.

Kategorije deskriptora boja malja bile su podjednako rasporedene kod 90
genotipova, tako da je odnos dve fenotipske klase bio 1:1, Sto je uticalo na visoku
vrednost Shannon-ovog indeksa (1,00). Evaluacija germplazme soje u svetskim
kolekcijama pokazuje razliCite proprocije genotipova sivih i zutih malja (Yoon i sar.,
2001; Dong i sar., 2004; Guo i sar., 2014; Perry i MclIntosh, 1991). Visoke vrednosti
referiSu i drugi autori (Yoon i sar., 2001; Dong i sar., 2004; Guo i sar., 2014), dok Perry
i Mcintosh (1991), pronalaze da je ova osobina imala najveci Shannon-ov index
diverziteta (0,97) medu 17 proucCavanih kvalitativnih osobina.

Prema naboranosti lista, genotipovi su se razdvojili u Cetiri kategorije; najveci
broj genotipova (60%) imao je srednje naboran list, dok je distribucija ostalih klasa
ovog deskriptora bila prilicno neujednaCena, pa je i vrednost Shannon-ovog indeksa
iznosila 0,75.

U ispitivanom setu genotipova, samo jedan genotip (Shine) je imao lancetastu
lisku, dok su ostali genotipovi imali jajastu zaSiljenu (52%) ili zaobljenu boCnu lisku
(47%). Vrednost Shannon-ovog indeksa diverziteta iznosila je 0,68. Evaluacijom core
kolekcije soje saCinjene od 159 genotipova, Guo i sar. (2014), su utvrdili ujednacene
frekvencije genotipova jajastog i elipsastog oblika lista, i srednji indeks diverziteta
(0,57) ove osobine. Perry i Mclntosh (1991), su ispitujuéi grupe genotipova iz 15
geografskih regiona, konstatovali odsustvo predstavnika lancetastih listova u vecini
grupa, i shodno tome, dobili nizak diverzitet oblika lista (0,31).

Proprocije genotipova male, srednje i krupne liske bile su relativno ujednacene.
Perry i Mclintosh (1991), su utvrdili ujednaCene frekvencije sorti sitnog i srednjeg lista
kod genotipova iz Evrope, Indije i Juzne i Centralne Azije, dok su u ostalim regionima
sorte srednje veliCine lista Cinile vedinu (preko 80%). Sorte krupnog lista bile su retke i
najviSe zastupljene u setu poreklom iz Koreje, Sto su potvrdili Yoon i sar. (2000).
Shannon-ov indeks diverziteta za ovu osobinu iznosio je 0,98. Vrednosti Shannon-ovog
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indeksa diverziteta koje iznosi literatura su uglavnom niske i variraju od 0,44 do 0,66
(Perry i Mclntosh, 1991; Yoon i sar., 2000; Malik, 2011).

Najveci broj genotipova (52%) imao je list srednjeg intenziteta zelene boje, $to
je u saglasnosti sa rezultatima Kumar i sar. (2008), dok su Ramteke i Murlidharan
(2012) utvrdili podjednaku zastupljenost genotipova zelenog i tamno-zelenog lista u
Indijskoj kolekciji sorti soje. Cui i sar. (2001) referiSu veéi sadrzaj hlorofila i
intenzivniju boju lista severno-americkih u odnosu na moderne kineske sorte. Shannon-
ov indeks diverziteta bio je visok i iznosio 0,90.

Proporcije genotipova u fenotipskim klasama za boju mahune bile su uglavnom
ujednacene. Perry i Mcintosh (1991) navode da u regionu Afrike, Evrope 1 Juzne i
Centralne Azije preovladuju sorte svetle, dok su u ostalim regionima (Amerika, Indija,
Koreja, Japan, Kina i SSSR) zastupljene sorte braon mahune. Analizom diverziteta
Kineskih, japanskih i korejskih sorti soje, Yoon i sar. (2000) utvrduju veci udeo
genotipova braon, u odnosu na genotipove svetle mahune, i veCu proprociju sorti crne
mahune medu korejskim i kineskim genotipovima. Kao i za boju malja, Shannon-ov
indeks diverziteta za boju mahune je imao maksimalnu vrednost (1,00) u eksperimentu
pa se ove dve osobine smatraju deskriptorima sa najveé¢im diverzitetom. NeSto niZu
vrednost indeksa diverziteta boje mahune (0,8) u svom istrazivanju dobili su Perry i
Mclintosh (1991).

VeliCina semena predstavlja kvantitativno svojstvo (Hu i sar., 2013), ali se
uspesno koristi kao morfoloski deskriptor u fenotipskoj karakterizaciji, pri cemu je
uobiCajena podela na krupno, srednje i sitno seme. Proporcija genotipova srednje
krupnog semena (94%) bila je znatno veca u odnosu na proporcije genotipova u ostalim
fenotipskim klasama. Genotip Pl 416 892 je imao krupno seme, dok su Cetiri genotipa
(Mini Soja, Cannato, Kanadska 1 i Barc 11-X) imali sitno seme. Kaga i sar. (2012)
navode da je najveca varijacija veliine semena utvrdena je u okviru japanske kolekcije
germplazme soje, gde se veliCina semena kretala od 30 g do 775 g. Shannon-ov indeks
diverziteta bio je nizak i iznosio svega 0,22, jer je distribucija genotipova u klasama
deskriptora bila ekstremno pomerena u pravcu genotipova srednje krupnog semena.

Vecina genotipova (46%) imala je seme okruglo-spljosteno oblika. Vrednost
Shannon-ovog indeksa diverziteta bila je visoka (0,93). Rezultati oovg istrazivanja su u

saglasnosti sa rezultatima Dong i sar. (2004) koji su, ispituju¢i preko 20000 genotipova
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soje gajenih u Kini, utvrdili najvecu proporciju genotipova okruglo-spljostenog semena
(62%) i visoku vrednost Shannon-ovog indeksa diverziteta. Evaluacijom 159 sorti soje
na osnovu kvalitativnih morfoloSkih osobina, Guo i sar. (2014) su utvrdili je vrednost
indeksa diverziteta za oblik semena bila na drugom mestu, odmah posle boje hiluma.

Genotipovi Zute semenjace su Cinili ve€inu ispitivanog seta (80%), dok je manji
broj genotipova imao zuto-zelenu (11%), maslinastu (4%), crnu (3%) i braon semenjacu
(1%). Perry i Mclntosh (1991) su u fenotipskoj evaluaciji genotipova soje iz 15 svetskih
geografskih regiona utvrdili da je u vecini regiona proporcija genotipova Zute semenjace
bila ve¢a od 60%. Najveéi broj genotipova crne i braon semenjace bio je prisutan u
sortimentu iz Afrike, Indije i Koreje. Savremene tehnike prerade zahtevaju zrno zute
semenjaCe, pa zato i najveCi broj modernih sorti ima ovu boju semenjaCe. Boja
semenjace je u velikoj meri izmenjena domestifikacijom (Broich i Palmer, 1980; Stupar,
2010), obzirom da vecina predstavnika divlje soje ima crno seme (Dong i sar., 2001).
Shannon-ov indeks diverziteta za boju semenjace iznosio je 0,45 i bio medu nizima u
poredenju sa indeksima diverziteta ostalih deskriptora. Niske vrednosti (0,57) u svom
radu dobili su i Perry i Mclntosh (1991), dok Dong i sar. (2004) iznose da je ovaj indeks
imao najvecu vrednost u poredenju sa indeksima ostalih morfoloskih osobina.

Boja hiluma je bio deskriptor sa najve¢im brojem kategorija (9). Veéina
genotipova imala je zut (27%), crn (18%), braon (17%), svetlo braon (13%) i tamno
braon hilum (13%), dok je u ostalim fenotipskim klasama utvrdena manja proporcija
genotipova. Shannon-ov indeks diverziteta je, uprkos prilino neravnomernoj
distribuciji genotipova kroz klase, imao visoku vrednost (0,87), zahvaljujuci postojanju
veceg broja klasa ovog deskriptora. Analizom diverziteta divlje soje, Dong i sar. (2001)
su utvrdili da posle oblika lista, boja hiluma i boja semenjaCe predstavljaju osobine
najveceg diverziteta. Ispitujuci diverzitet sorti soje iz Japana, Kine i Koreje, Yoon i sar.
(2000) su zabelezili da su kod korejskih genotipova najvece vrednosti Shannon-ovog
indeksa diverziteta imale upravo boja semenjace i boja hiluma. Perry i Mcintosh (1991)
su u fenotipskoj evaluaciji genotipova soje iz 15 svetskih geografskih regiona utvrdili
visoke vrednosti indeksa diverziteta za boju hiluma (0,70-0,95).

Frekvencija genotipova u okviru dve fenotipske klase za sjaj semenjace bila je
uglavnom ujednacena (46% sjajne i 54% mat semenjace), pa je i Shannon-ov indeks za
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ovu osobinu bio visok (0,99). Kod najveceg broja genotipova, boja hilumovog funikla
bila je ista kao boja semenjace (83%), a Shannon-ov indeks diverziteta iznosio je 0,65.
Distribucija genotipova po kategorijama 16 morfoloskih deskriptora pokazala je
veliki stepen varijacije jednih (BM, VBL, IBM, SS) i manji stepen varijacije drugih
deskriptora (TP, VELS, BS). Prosecan indeks diverziteta iznosio je 0,80, indikujudi
visok morfoloski diverzitet proucCavanih genotipova soje. Obzirom na heterogen
genetiCki sastav ispitivanog seta, gde su osim elitnih genotipova visoke fenotipske
uniformnosti figurisali i introdukovani varijeteti kao i egzoticna germplazma specifi¢nih
morfoloskih profila, visok indeks diverziteta dobijen u ovom istrazivanju je bio i
ocCekivan. Drugacije rezultate dobili su Giancola i sar (2002), analizom diverziteta 100
sorti soje u komercijalnoj upotrebi u Argentini. Prethodni autori su utvrdili nizak
proseCan indeks diverziteta na osnovu DUS deskriptora (0,204) i zakljucili da je za
uspesnu identifikaciju i diferencijaciju varijeteta neophodna i komplementarna upotreba
DNK fingerprinting-a, posebno sa porastom broja sorti kandidata za registraciju i

zaStitu.

5.1.2. Analiza homogenosti (HOMALS) genotipova soje na o0snovu
morfoloskih deskriptora

Analiza homogenosti slicna je korespondencionoj, ali nije ograniCena na 2 x 2
tabele kontingencije i u literaturi je poznata kao viSestruka korespondenciona analiza.
Prednost HOMALS analize u odnosu na standardnu PCA je Sto se moZe primeniti na
nominalne kategorijalne promenljive, izmedu kojih ne postoji linearna zavisnost
(Meulman i Heiser, 2001).

Procena diverziteta genotipova soje na osnovu morfoloskih deskriptora izvrsena
je primenom analize homogenosti poznate pod akronimom HOMALS (homogeneity
analysis by means of alternating least squares). Analiza homogenosti je bazi¢na tehnika
u Gifi sistemu deskriptivne nelinearne multivarijacione statistike (Gifi, 1991), koji se
karakteriSe optimalnim skaliranjem Kkategorijalnih varijabli. Kao rezultat nastaju
distance izmedu objekata koje aproksimiraju x> kvadrat udaljenosti (Beh i Lombardo,
2014). HOMALS analiza kvantifikuje nominalne kategorijalne podatke dodeljujuci
numericke vrednosti objektima (genotipovima) i kategorijama varijabli (kategorijama

deskriptora), tako da su kvantifikacije kategorija centroidi objekat-skorova korigovani
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za uticaj ostalih varijabli u setu, a objekat-skorovi predstavljaju sredine kvantifikovanih
kategorija kojima taj objekat pripada. Pomocu skorova se konstruie geometrijski prikaz
meduzavisnosti podataka u nisko-dimenzionalnom Euklidskom prostoru (Beh i
Lombardo, 2014).

Analiza homogenosti omoguéava grupisanja objekata u istoj kategoriji blisko,
dok se objekti iz razliCitih kategorija rasporeduju na medusobnoj udaljenosti. Udaljenost
izmedu taCaka dva objekta zavisi od slicnosti njihovih profila. Kategorije dele objekte u
homogene grupe, tako da je svaki objekt $to je moguce blizi taCkama kategorija koje
sadrze taj objekt. Udaljenost objekta od koordinatnog pocetka reflektuje odstupanje od
prose€nog obrasca koji odgovara najfrekventnijoj kategoriji za svaku varijablu, pa ¢e
objekti sa jedinstvenim profilima biti locirani dalje od koordinatnog pocetka, dok ce
objekti sa profilima slicnim prose¢nom biti rasporedeni u blizini koordinatnog pocetka
(Michailidis i De Leeuw, 1998).

5.1.2.1. Diskriminaciona moc¢ deskriptora

Dve dimenzije obuhvatile su 50% ukupne varijabilnosti optimalno skaliranih
kategorijalnih podataka (grafikon 1). Prva dimenzija se odnosi na deskriptore BHIL i
BM, a u manjoj meri i na TP i 1ZBL. Ovi deskriptori imaju vecéi odseak na prvoj, a
manji na drugoj osi, diferenciraju¢i genotipove prema boji malja, boji hiluma i u
odredenoj meri prema tipu porasta stabla i intenzitetu boje lista. Druga dimenzija bila je
povezana sa deskriptorima IBM i BSEM, koji su imali visoke vrednosti na drugoj osi, a
male na prvoj, diferencirajui genotipove prema boji semenjaCe i intenzitetu boje
mahune. Osobine sa najvecim pozitivnim i negativnim u¢eS¢em na osama daju najveci
doprinos diverzitetu i najbolje diferenciraju genotipove(Malik i sar., 2014).

Na osnovu prve dve dimenzije HOMALS analize, zakljuCuje se da su deskriptori
locirani u blizini koordinatnog pocetka (VBL, OS, NABL, H, OBL, VELS, BHFN,
BCV i BHIP) pokazali slabu diskriminacionu mo¢, karakteriSuci se kratkim vektorima.
Doprinos navedenih deskriptora ukupnoj varijabilnosti sadrzanoj u dve ose bio je mali,
ukazujuci na manju vaznost ovih deskriptora u razlikovanju i identifikaciji genotipova
soje ispitivanih u ovom istrazivanju. Deskriptori BCV 1 BHIP imali su identicne
koordinate u dvodimenzionalnom prostoru, obzirom da je za nasledivanje odgovoran

gen sa plejotropnim efektom (Takahashi i sar., 2010).
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Dimenzija 2 (12.4%)

I I I I I
-0.6 -0.4 -0.2 0.0 0.2

Dimenzija 1 (37.6%)

Grafikon 1. Diskriminaciona moc¢ deskriptora (oznake i naziv deskriptora dati su u
tabeli 7)

Diskriminaciona mocC varijable predstavlja varijansu kvantifikovane varijable
(deskriptora) duz date dimenzije. Velika diskriminaciona mo¢ odgovara velikoj
disperziji kategorija deskriptora u datoj dimenziji i vecoj duZini vektora deskriptora.
Deskriptori kratkih vektora manje variraju medu genotipovima, odnosno imaju manju
diskriminacionu moc¢. Za osobine kao $to su: boja hiluma (BHIL), boja semenjaCe
(BSEM), boja malja (BM) intenzitet boje mahune (IBM) konstatovana je najveca duzZina
vektora. NeSto manju diskriminacionu mo¢ pokazao je i tip porasta stabla (TP). To
ukazuje da ove osobine imaju najvecu varijabilnost, a time i mo¢ diskriminacije medu

genotipovima. Deskriptori visoke diskriminacione moci su vazni markeri u evaluaciji i
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klasifikaciji germplazme, studijama diverziteta, razlikovanju varijeteta a posebno u
formiranju core-kolekcija (Malik i sar., 2014). Identifikacija ovakvih deskriptora
omogucava izbor manjeg broja osobina na osnovu kojih ¢e se formirati core kolekcija.
Osobine koje dobro diskriminiSu genotipove od znacaja su i u sistemu registracije sorti i
zastite oplemenjivackih prava, posebno kad se radi o biljnim vrstama ograniCene

genetiCke varijabilnosti kao Sto je soja (Giancola i sar., 2002).

5.1.2.2. Grupisanje genotipova soje na osnovu HOMALS analize

Udaljenost izmedu taCaka dva genotipa zavisi od slicnosti njihovih profila.
Idealno, genotipovi koji pripadaju istoj kategoriji odredenog deskriptora imaju slicne
objekat-skorove i grupisani su na manjoj medusobnoj udaljenosti. HOMALS analiza je
svrsishodna kod homogenih varijabli, tj. varijabli koje dele genotipove u grupe sa istim
ili slicnim kategorijama deskriptora (grupe slicnih profila).

Proucavani deskriptori pokazali su zna€ajnu varijaciju kod genotipova, uticuci
na njihovu Siroku disperziju duz dve ose (grafikon 2). Prva osa objasnila je najveci deo
ukupne varijabilnosti (37,6%), dok je drugom osom objasnjeno 12,4% morfoloSke
varijablinosti sadrzane u originalnom setu podataka.

Genotipovi slicnih profila za morfoloSke deskriptore svrstali su se u homogene i
umereno razdvojene grupe:

Grupa | - genotipovi Zutih malja i braon ili tamno braon hiluma: 7//88,
Brock,VNIMK 3895, Maple Presto, OAC Eclipse, PRW 80, FS-2-78, Nena, Krizia, Gi
291/70-79, Korana, Ljuso, Maple Arrow, K-1, Olga, Olima, L 1128, Progres.

Grupa Il - genotipovi zutog ili svetlo braon hiluma, Zute semenjaCe, tamne
mahune i indeterminantnog porasta: Lana, FO1- 484, A 1937, Dekabig, Vertex, Nikko,
Hodgson 78.

Grupa Il - genotipovi sivih malja, Zutog hiluma, zute semenjace i
indeterminantnog porasta: Apache, Lidija, Vojvodanka, Ravnica, Canatto, Backa,
Corsoy, Harosoy, Beauty, KB 231, Atlas, Krajina, Afrodita, Kabott, Ardin, Pl 301,
Evrika, Mini Soja, Turska 1, Am 3.
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Dimenzija 2 (12.4%)

Danijela

Dimenzija 1 (37.6%)

Grafikon 2: Distribucija 90 genotipova soje na osnovu HOMALS analize morfoloskih deskriptora
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Grupa IV - genotipovi sivih malja, svetlo braon hiluma, indeterminantnog tipa
porasta, Zute semenjaCe: Parker, OS 101, Agassiz, Voloda, Lambert, Balkan, Shine,
Aura.

Grupa V - genotipovi zutih malja, crnog hiluma, determinantnog (Pixie, Hobbit,
Elf, Sprite, Gnome, Barc 11-X) ili indeterminantnog tipa porasta (Kunitz, Zen, Century,
FS BB, Laura, Danubian, J 4).

Grupa VI - genotipovi obojene semenjaCe (crna, braon, maslinasta): Danijela,
Pl 416 892, Kanadska 1, Cornaja, Black Tokio, ZPS 015, Chandor.

Genotipovi sa jedinstvenim profilima bili su pozicionirani na vecoj udaljenosti
od koordinatnog pocetka. Kod ovih genotipova utvrdeno je prisustvo odredenih
kategorija deskriptora koje se odnose iskljuCivo na dati genotip (Danijela - braon
semenjacCa, Pl 416 892- krupno zrno). Na osnovu plota objekat skorova, nisu utvrdeni
genotipovi sa identicnim objekat skorovima, odnosno identicnim profilima.

Genotipovi sa profilima slicnim ,,proseCnom genotipu®, tj sa vecim brojem
karakteristika koje odgovaraju najceScoj kategoriji, bili su rasporedeni blizu
koordinatnog pocetka. Medu njima se izdvaja genotip Maple Arrow, u neposrednoj
blizini koordinatnog pocetka. Deskriptori koji karakteriSu ovaj genotip su: ljubicast
cvet, zute malje, ljubiCast hipokotil, tamno-braon hilum, boja hilumovog funikla ista
kao boja semenjaCe, semenjaCa Zute boje i mat, srednja veliCina zrna okruglo-
spljostenog oblika, srednje naboran list, bocna liska mala, jajasto-zaSiljenog oblika i
srednjeg intenziteta zelene boje, tamna mahuna, habitus uspravan i indeterminantan
porast.

Poznato je da genotipovi poreklom iz istog oplemenjivackog programa pokazuju
izvesni nivo genetiCke srodnosti. Prilikom odabira roditeljskih genotipova za ukrstanje,
izbor se svodi na materijal u okviru lokalne kolekcije, adaptiran na slicne klimatske
uslove regiona i fenotipski prilicno uniforman. Osim toga, slicni ciljevi selekcije u
okviru razliCitih programa u istom regionu vode fenotipskoj sliCnosti stvorenih sorti
(Peri¢ i sar., 2014). Tako je npr. Zuta boja semenjaCe dominantna u domacem
sortimentu, jer preradivacka industrija zahteva ovo svojstvo; indeterminantan tip porasta
je favorizovan u programima selekcije na tolerantnost prema susi itd. Stoga bi se moglo
oCekivati da Ce genotipovi iz istog oplemenjivatkog programa i slicni po geografskom

poreklu pokazati manji diverzitet deskriptora i grupisati se blisko.
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Grupisanje genotipova na osnovu HOMALS analize pokazalo je relativno slabu
saglasnost sa podacima o pedigreu i informacijama o geografskom poreklu. Najveca
konzistencija grupisanja u odnosu na pedigre podatke utvrdena je za grupu V, u kojoj je
identifikovano 7 genotipova koji u svojoj genetickoj osnovi imaju odredeni procenat
germplazme ameriCke sorte Williams (tabela 1). U okviru grupe |, zapaza se 6 od
ukupno 10 kanadskih genotipova, pri cCemu Maple Arrow, Maple Presto i OAC Eclipse
imaju zajednicCke roditelje. U grupu Il se svrstalo 5 od 7 genotipova selekcionisanih u
Institutu za ratarstvo i povrtarstvo Novi Sad, pri Cemu genotipovi Vojvodanka, Ravnica
I Afrodita potiCu iz iste roditeljske kombinacije, i rasporedeni su u relativnoj blizini
americkih genotipova Hodgson 78, Corsoy i Harosoy, koji imaju veci ili manji doprinos
njihovoj genetickoj osnovi. Tri navedena americka genotipa bila su u relativnoj blizini
americkih genotipova Dawson, Lambert, Parker, A 1937, rumunske sorte F01-484 i
domace sorte Balkan, sa kojima su povezane po pedigreu.

Iz prethodnog se moze zakljuciti da je analiza homogenosti grupisala genotipove
u veéem stepenu prema njihovoj morfoloskoj slicnosti i genetickoj povezanosti, nego
prema geografskom poreklu. Odsustvo geografske komponente varijabilnosti iznose i
Hegay i sar. (2014) u analizi morfoloskog diverziteta varijeteta pasulja. Singh i sar.
(1991) navode da se ista struktura varijacije kvalitativnin morfoloskih osobina, kao
nezavisnih varijabli medu kojima nema bioloSke povezanosti, moZe pronaci u razli€itim
genetickim fondovima, pa se time moze objasniti odsustvo veze izmedu grupisanja na
osnovu deskriptora i geografskog porekla genotipova.

Proucavajuci srodnost genotipova ovsa na osnovu varijabilnosti kvalitativnih i
kvantitativnih agro-morfoloskih osobina, Souza i Sorrells (1991a,b) su utvrdili da je
uticaj kvalitativnih osobina na podelu u razlicite ekoloSke grupe znatno veci nego uticaj
kvantitativnih, jer kod ove biljne vrste kvalitativne osobine u najvecoj meri odreduju
bioloski razvoj pa tako i agronomski znaCajne osobine, Sto kod soje nije slucaj.
Deskriptori proucavani u ovom radu najceSce nisu direktan predmet selekcije, jer, osim
tipa porasta, habitusa i boje semenjacCe, ne predstavljaju agronomski i tehnoloski vazna
svojstva, pa se mogu smatrati oplemenjivacki-neutralnim osobinama koje se slucajno
kombinuju kod genotipova razliCitih programa oplemenjivanja, iz razliCitih geografskih

regiona.
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Ako se izuzme grupa V, za koju je utvrdena konzistentnost u grupisanju
genotipova u odnosu na pedigre, moze se zakljuciti da je analiza homogenosti precizno
reprezentovala genetiCke relacije medu genotipovima samo na nivou uporedivanja
pojedinih parova. Sli¢no su utvrdili i Roldan-Ruiz i sar. (2001) u komparativnoj studiji
efikasnosti morfoloskih i molekularnih markera za utvrdivanje srodnosti genotipova
ljulja, gde se povezanost izmedu morfoloske slicnosti i srodnosti po pedigreu odnosila
samo na pojedine parove genotipova, ali ne i na grupe u celini.

Na osnovu prethodnog moglo bi se zakljuciti da je upotreba kvalitativnih
morfoloskih osobina u proceni genetickog diverziteta genotipova soje relativno
ogranicCena, jer razliCiti geneticki fondovi imaju morfoloski sliCne genotipove, pa se
potvrduje zakljuCak Giancola i sar. (2002) da morfoloSke osobine predstavljaju u

najboljem slucaju indirektan nacin za ocenu genetiCke srodnosti genotipova.

5.1.3. Klaster analiza genotipova soje na osnovu morfoloskih deskriptora

Klaster analiza predstavlja grupu multivarijacionih tehnika Ciji je cilj grupisanje
individua na osnovu njihovih osobina, tako da su sli¢ne individue matematicki povezane
u isti klaster (Hair i sar., 1995). Uspesna klasifikacija podrazumeva visoku homogenost
tj, minimum varijabilnosti u okviru iste grupe, i visoku heterogenost tj. maksimum
varijabilnosti izmedu razliCitih grupa (Crossa i Franco, 2004). U osnhovi mogu biti :
metod na osnovu matrice distanci izmedu genotipova koji daje grafiCku prezentaciju
(dendrogram) identifikovanih grupa i metod zasnovan na modelu (Mohammadi i
Prasanna, 2003).

Matrice distanci izmedu parova genotipova, izraCunate na osnovu simple
matching koeficijenta slicnosti (Sokal i Michener, 1958), predstavljene su u prilogu 2.
Najmanja geneticka distanca (0,063) utvrdena je za parove genotipova: Apache-
Harosoy, BaCka-Kolubara i Harosoy-KB 231. Najveca geneticka udaljenost (1,000)
izraCunata je za parove genotipova Canatto-L 7/88 i Shine-Pl 416 892. ProseCna
genetiCka udaljenost svih parova genotipova iznosila je 0,517. Sli¢nu vrednost (0,423)
referiSu Giancola i sar. (2002), u analizi srodnosti 100 argentinskih sorti soje na osnovu
morfoloskih deskriptora.

Na osnovu matrica udaljenosti, prema UPGMA metodi konstruisan je

dendrogram prikazan na slici 1.
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Slika 1. Dendrogram UPGMA klaster analize 90 genotipova soje na osnovu 16
morfoloskih deskriptora (oznake genotipova prema geografskom poreklu: zuta — Srbija i
Hrvatska, crvena — SAD, zelena — Evropa i Evroazija, plava — Kanada, roza — Kina i

Japan)

Dendrogram na osnovu morfoloskih deskriptora grupisao je genotipove soje na

dve glavne grupe (I i 1I) prema boji cveta i boji hipokotila. Prvu grupu Cine genotipovi

ljubiCastog, a drugu genotipovi belog cveta.

U okviru klastera I, genotipovi su dalje grupisani na genotipove dva podklastera

- la i Ib. Podklaster la obuhvata genotipove indeterminantnog tipa porasta (lap) i

genotipove semideterminantnog tipa porasta (lay), dok podklaster Ib Cine uglavnom
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genotipovi determinantnog tipa porasta. Visok nivo separacije genotipa Pl 416 892 u
odnosu na ostale genotipove ukazuje na specifican morfoloski profil ovog genotipa, koji
figuriSe kao nezavisan u odnosu na glavni klaster. Svi genotipovi belog cveta (1) bili su
dalje podeljeni prema boji malja na genotipove sivih (11a) i genotipove Zutih malja (11b),
uz izuzetak tri genotipa sivih malja u subklasteru I1b.

Generalno posmatrano, u strukturi grupisanja dobijenoj klaster analizom nije
utvrdena dominantna geografska komponenta morfoloske varijabilnosti. Vecina
genotipova nije pokazala konzistentno grupisanje u subklastere prema regionu porekla.
Izuzetak Cini grupa blisko pozicioniranih americkih genotipova u subklasteru la;”, i
pojedinacni parovi genotipova istog geografskog porekla (genotipovi Turska 1 i Turska
2; kanadske sorte OAC Eclipse, Maple Arrow, Maple Presto i PRW 80). Drugacije
rezultate dobili su Yoon i sar. (2000), ispituju¢i 1830 genotipova soje velike azijske
kolekcije i Perry i McIntosh (1991) evaluacijom 2250 genotipova soje poreklom iz 15
svetskih regiona. Prethodni autori referiSu da je geografski obrazac varijabilnosti
kvalitativnih morfoloSkih osobina bio jasno uoCljiv u strukturi grupisanja dobijenoj
Klaster analizom.

Studije diverziteta na osnovu morfoloskih markera utvrduju razliit nivo
saglasnosti modela grupisanja sa podacima o pedigreu (Zarkovi¢, 1999; Giancola i sar.,
2002). Rezultati ovog istrazivanja pokazali su da se grupisanje genotipova u skladu sa
pedigreom moglo zapaziti samo za pojedinacne parove genotipova ili malobrojne i
slabo-konzistentne grupe u okviru pojedinih subklastera. Genotipovi Olga, Nena, OS
101, Julijana i Vita grupisani su u isti podklaster (la;”) na relativno vecoj udaljenosti od
sorte Ika, sa kojim su u manjem ili ve¢em stepenu srodstva. U okviru istog podklastera,
na nizem nivou slicnosti svrstale su se i sorte Afrodita, Ravnica, Vojvodanka, F01-484 i
A 1937, poreklom od americkog genotipa Hodgson 78. Kanadska sorta Apache i
genotip Harosoy, koji je uCestvovao u njenom stvaranju, svrstali su se u neposrednoj
blizini. Posebnu grupu u okviru la;” podklastera predstavlja grupa od 9 genotipova,
medu kojima su i kanadski genotipovi OAC Eclipse, Maple Arrow, Maple Presto koji
vode poreklo od Svedskog genotipa Holmberg 840-7-3, i za koje bi se moglo reci da u
poredenju sa svim ostalim parovima genotipova srodnih po pedigreu, predstavljaju

najkonzistentnije grupisane genotipove.
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U subklasteru la;” zapaza se grupisanje genotipova Agassiz, Dawson, Lambert i
Corsoy, koji vode poreklo od stare kanadske sorte Harosoy. U klasteru lla, na vecem
nivou sli¢nosti svrstali su se genotipovi Canatto, Balkan i Parker koji u genetickoj
osnovi imaju razliCit procent germplazme ameriCke sorte Evans. U subklasteru Ilb,
uoCavaju se genotipovi Lana, Lidija, Laura, Kunitz, Hobbit i Sprite koji u svojoj
genetiCkoj osnovi sadrze germplazmu americke sorte Williams. U podklasteru Ib
grupiSu se polupatuljasti genotipovi Gnome, EIf i Pixie, koji vode poreklo iz iste
roditeljske kombinacije.

Odsustvo konzistentnog grupisanja genotipova slicnog pedigrea moze se
objasniti Cinjenicom da su genotipovi za koje je utvrden odreden nivo srodnosti po
pedigreu cCinili uglavnom indirektna potomstva pojedinih roditeljskih genotipova
ukljuCenih u analizu, pa njihov fenotip predstavljaju rekombinacije kategorija
morfoloskih deskriptora svih genotipova koji su ucestvovali u njihovom stvaranju.
Nadalje, morfoloski deskriptori, kao svojstva koja se uglavnom jednostavno nasleduju i
jasno uocCavaju na nivou fenotipa, u prvim generacijama samooplodnje najcesCe se
biraju tako da obezbede razlikovanje od majCinske komponente radi validacije
uspesSnosti ukrStanja, a u kasnijim generacijama da obezbede i diferencijaciju i
identifikaciju potencijalnih sorti za registraciju u skladu sa DUS protokolom (Giancola i
sar., 2002), Cime se objasSnjava odsustvo morfoloske slicnosti roditelja i potomstava.

Grupisanje prema veli€ini semena zapaZzeno je u slu€aju genotipova Kanadska 1
i Barc 11-X, odnosno Mini Soja i Canatto, dok su se po boji semenjace blisko grupisali
genotipovi Black Tokio i Chornaja.

lako bi se, prema teoriji, ocekivala komplementarnost dve primenjene analize,
struktura grupisanja genotipova na osnovu UPGMA dendrograma bila je u slaboj
saglasnost sa strukturom grupisanja dobijenom HOMALS analizom. Ova
neusaglasenost objasnjava se diskrepancijom metoda primenjenih za analizu istog seta
podataka. Dok je analiza homogenosti klasifikovala genotipove u 6 jasno diferenciranih
relativno homogenih grupa, klaster analiza je podelila genotipove na veci broj manje
udaljenih i kompaktnijih grupa.

Obe multivarijacione metode grupisale su genotipove na osnovu njihove
morfoloSke i genetiCke povezanosti, pre nego na osnovu geografskog porekla. lako je

klaster analizom utvrdena slaba konzistencija u grupisanju genotipova u odnosu na
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pedigre, moze se generalno zakljuCiti da je navedena analiza ipak pokazala vise
saglasnosti sa pedigre podacima u odnosu na HOMALS analizu. Messmer i sar. (1992),
uporedujuci rezultate dve vrste analiza primenjene na molekularne podatke, utvrduju da
se klaster analiza pokazala kao osetljivija i pouzdanija za detekciju povezanosti
genotipova po pedigreu u odnosu na ostale multivarijacione metode (PCA, PCoA) kada
prve dve ili tri ose objasnjavaju manje od 25% varijabilnosti, Sto se donekle moze
primeniti i na naSe rezultate, s obzirom da je u prve dve ose HOMALS analize sadrzan
relativno mali procenat (50%) varijabilnosti (grafikon 2).

Analiza homogenosti se pokazala kao bolji metod za analizu morfoloske
sli€nosti genotipova, obezbedujuéi veéi stepen izdvajanja genotipova u homogene grupe
i identifikujuci osobine koje imaju najveci doprinos u razlikovanju genotipova. Takode,
ova analiza omogucila je i razlikovanje fenotipski veoma slicnih varijeteta, koji su se u
klaster analizi blisko grupisali.

Dok su u analizi homogenosti deskiptori najvece diskriminacione modi bili BM,
BSEM, BHIL i IBM, klaster analiza pokazala je podelu genotipova prema drugim
deskriptorima (BCV, BHIP i TP). lako kvalitativni morfoloski deskriptori predstavljaju
uglavnom nezavisna obelezja, za dva deskriptora (BCV i BHIP) je poznato da su
determinisana istim genskim lokusom, pa je njihova visoka korelativna povezanost
verovatno maskirala diskriminiSuce efekte ostalih osobina u setu, i prouzrokovala
drugaciju strukturu grupisanja genotipova u klasteru u odnosu na grupisanje na osnovu
HOMALS analize. Zbog toga bi se HOMALS analiza mogla preporuciti kao
informativniji, precizniji i tacniji metod za grupisanje genotipova na 0snovu
morfoloSkih deskriptora, jer transformacija originalnih podataka pomocu ove analize
ograni¢ava naglaseni doprinos pojedinih osobina izmedu kojih postoji jaka bioloSka
povezanost (Abbott i sar., 1985).
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5.2. Varijabilnost agronomskih osobina i divergentnost genotipova soje
5.2.1. Deskriptivni statistiCki pokazatelji agronomskih osobina
5.2.1.1. Analiza varijanse meSovitog modela

Izbor modela za analizu varijanse

U svrhu izbora modela za analize agronomskih osobina u prilogu 3 su
predstavljene vrednosti Akaikeovog informacionog kriterijuma (AIC) Cetiri meSovita
modela sa relaksiranim pretpostavkama analize multilokacijskih ogleda. MeSoviti model
sa fiksnim efektom blokova i pretpostavljenom heterogenoScu varijansi kroz lokacije
(Model 3) je identifikovan kao najbolji u 47.5% slucajeva. Model 1, odnosno klasicni
model sa fiksnim efektima i pretpostavljenom homogeno$éu varijansi lokacija je bio
najbolji u 40% sluCajeva. Model 3 je favorizovan kao najpogodniji za analizu
agronomskih svojstava genotipova 00, 0 i Il grupe zrenja, a model 1 je identifikovan
kao najdominantniji u analizi agronomskih osobina kod genotipova I i 11l grupe zrenja.

Imajuéi u vidu rezultate izbora najpogodinijeg meSovitog modela smatramo da
je izbor modela vazan korak u pravilnoj analizi podataka iz multilokacijskih ogleda
kako sa aspekta sloZenosti uslova izvodjenja ogleda, preko uzimanja u obzir informacije
o razliCitoj preciznosti eksperimentalnih uslova na koris¢enim lokacijama, tako i sa
aspekta provodenja dalje statisticke inferencije fiksnih efekata u modelu
(pretpostavljajuéi razliCite standardne greSke razlika sredina izmedu uporedenih

mesovitih modela).

Visina stabla

Primenom meSovitog modela analize varijanse utvrdena je visoka znaCajnost
vrednosti F-testa (p<0,01) za efekte genotipa, sredine i njihove interakcije za visinu
stabla genotipova soje pet grupa zrenja (tabela 8). Kod grupe Il1, najveci deo varijacije
pripisuje se efektima genotipa, s obzirom da kod determinatnih sorti, koje Cine vecinu
grupe, visina manje varira sa promenama uslova sredine. Kod ostalih grupa,
predominantan izvor varijacije bila je spoljasnja sredina, potom genotip, a najmanji
interakcija genotip x spoljasnja sredina. Razlike u visini biljke najvecim delom se
pripisuju genotipu, u manjoj meri su rezultat delovanja faktora sredine, dok je uticaj

interakcije dva navedena faktora najmanji (Miladinovic i sar. 2006a; Rao i sar. 2002).
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lako brojni autori navode da je visina biljke visoko-nasledno svojstvo u Cijoj varijaciji
geneticki faktori imaju veéi doprinos od ekoloskih (Zili¢, 1996; Peri¢, 2009; Yang i sar.,
1995), rezultati ovog istrazivanja pokazuju predominantan uticaj faktora spoljasnje
sredine koji se objasSnjava velikim razlikama godina ispitivanja u pogledu srednjih

mesecnih temperatura, te sume i rasporeda padavina.

Tabela 8. Vrednosti F-testa iz analize varijanse meSovitog modela za visinu stabla
genotipova soje pet grupa zrenja

Izvor Grupa zrenja
varijacije 00 0 I I i
Genotip (G) 58.9** 48.8** 22.5*%* 139.1** 711.8**
Sredina (E) 181.8** 831.7** 387.6** 1332.5** 150.6**
GxE 7.6** 8.7** 3.1** 9.5** 15.6**

** statistiCki visoko znacajno na nivou (p<0,01)

Broj nodusa

Analiza varijanse meSovitog modela za broj nodusa kod genotipova pet grupa
zrenja pokazala je visoko-znacajnu vrednost F-testa (p<0,01) za efekte genotipa, sredine
i njihove interakcije (tabela 9). Za sve gupe zrenja osim trec¢e utvrden je viSestruko veci
uticaj sredine u odnosu na uticaj genotipa, dok je interakcija genotip X spoljasnja
sredina imala najmanji efekat na variranje broja nodusa kod genotipova svih ispitivanih

grupa zrenja.

Tabela 9. Vrednosti F-testa iz analize varijanse meSovitog modela za broj nodusa
genotipova soje 5 grupa zrenja

Izvor Grupa zrenja
varijacije 00 0 I 1 i
Genotip (G) 34.1%* 34.1** 29.5** 96.1** 331.4**
Sredina (E) 240.2** 349.4** 384.6** 805.8** 78.0*%*
GxE 6.5** 9.0** 4.2%* 6.4** 9.8**

** statistiCki visoko znacajno na nivou (p<0,01)

Kao i za visinu stabla, kod genotipova grupe zrenja I1l utvrden je predominantan
uticaj genotipa u variranju osobine, Sto se objasnjava homogenim genetiCkim sastavom
ove grupe (uglavnom genotipovi determinantnog porasta) kao i naCinom nasledivanja

broja nodusa, koji je determinisan alelima u Dt lokusu (Curtis i sar., 2000). lako broj
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nodusa u okviru genotipa ispoljava manju varijaciju i smatra se sortnom osobinom
(Perié, 2009; Srebrié, 2013), rezultati ovog istrazivanja pokazuju da je variranje broja
nodusa u najvecoj meri zavisilo od faktora spoljasnje sredine, Sto se pripisuje uslovima
ekstremne suSe toku 2012. i umerene suSe u toku 2011. godine. Susa u vegetativnoj fazi,
cvetanju i fazi rasta mahuna izaziva redukciju visine biljke prvenstveno preko duzine

internodija ali u znacajnoj meri i preko broja nodusa (Desclaux i sar., 2000).

Broj mahuna

Analiza varijanse broja mahuna kod genotipova soje proucavanih grupa zrenja
ukazuje na visoku statisticku znacCajnost (p<0,01) efekata genotipa, spoljasnje sredine i
njihove interakcije za broj mahuna (tabela 10). Spoljasnja sredina je kod svih grupa
zrenja bila najvazniji izvor variranja. Manji deo varijacije pripisuje se efektu genotipa, a

najmanji udeo u ukupnom variranju imala je interakcija genotipa i spoljasnje sredine.

Tabela 10. Vrednosti F-testa iz analize varijanse meSovitog modela za broj mahuna
genotipova soje pet grupa zrenja

Izvor Grupa zrenja
varijacije 00 0 I I I
Genotip (G) 47.7%* 20.8** 8.2** 18.3** 83.2**
Sredina (E) 381.7*%* 420.4** 383.9*%* 816.5** 109.6**
GxE 4.8** 5.5** 3.6** 5.7** 7.6**

** statistiCki visoko znacajno na nivou (p<0,01)

Broj mahuna je svojstvo niske heritabilnosti (Karasu i sar., 2009), veoma varira
u zavisnosti od faktora spoljaSnje sredine, i u poredenju sa ostalim predstavlja
najvarijabilniju komponentu prinosa (Jovanovi¢, 1994; Peri¢, 2009). Stoga je
predominantan uticaj spoljasnje sredine kod svih grupa zrenja bio i oCekivan, narocito
zbog stresnih uslova koji su nastupili u toku vegetacione sezone 2012. Pojava suse u
ranim fazama (vegetativni razvoj i pocCetak cvetanja) smanjuje broj mahuna preko
redukcije broja cvetova, dok suSa u nalivanju dovodi do venjenja i opadanja formiranih

mahuna (Desclaux i sar., 2000).
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Broj zrna

Analizom varijanse meSovitog modela utvrdena je visoka znaCajnost vrednosti
F-testa (p<0,01) za efekte genotipa, sredine i njihove interakcije za broj zrna po biljci
genotipova soje pet grupa zrenja (tabela 11). ViSestruko veci uticaj spoljasnje sredine u
odnosu na uticaj genotipa i interakcije genotip x spoljadnja sredina utvrden je za sve,
osim za GZ Ill. U ovoj grupi zrenja, veci deo varijacije broja zrna po biljci pripisuje se
efektima genotipa, Sto je i oCekivano s obzirom da vecinu u ovoj grupi Cine
polupatuljasti genotipovi determinantnog tipa porasta, kao i Cinjenicu da sa tipom
porasta stabla najces¢e indirektno koreliraju i ostale agronomske osobine, ukljucujudi i
broj zrna po biljci. Kod svih grupa zrenja, najmanji uticaj utvrden je za interakciju

genotipa i spoljasnje sredine.

Tabela 11. Vrednosti F-testa iz analize varijanse meSovitog modela za broj zrna
genotipova soje pet grupa zrenja

Izvor Grupa zrenja
varijacije 00 0 I Il i
Genotip (G) 37.9%* 17.0** 19.4** 18.1** 126.3**
Sredina (E) 261.6** 318.3** 381.0*%* T47.7%* 153.9**
GxE 4.5%* 3.9%* 3.9** 4.5%* 9.7**

** statistiCki visoko znacajno na nivou (p<0,01)

Broj zrna po biljci se smatra najvaznijom komponentom prinosa soje, a zavisi od
broja mahuna po biljci i broja zrna po mahuni (Vratari¢ i Sudari¢, 2008). Najveci deo
varijacije prinosa zrna uzrokovan je varijabilnoS¢u broja zrna (Egli, 2010). Prema
podacima iz literature, heritabilnost za broj zrna zavisi od genetiCke strukture
ispitivanog seta, divergentnosti materijala, kombinacije ukrstanja, uslova testiranja i
metode procene, pa vrednosti ovog parametra variraju u Sirokom intervalu najcesSce ne
prelazeéi 50% (Zili¢, 1996; Srebri¢, 2013). Prethodno je u saglasnosti sa rezultatima
ovog rada, s obzirom da je uticaj sredine na variranje broja zrna kod svih grupa zrenja
(osim trece) bio viSestruko veéi od uticaja genotipa. Preovladujuci uticaj spoljasnje
sredine na ovu osobinu je bio i oCekivan s obzirom na klimatske uslove u toku dve
vegetacione sezone. Stresni uslovi spoljasnje sredine (visoka temperatura i niska
zemljiSna i vazdusna vlaga) u raznim fazama (cvetanje, formiranje mahuna i zrna i

nalivanje zrna) razliCito i znaCajno utiCu na broj zrna po mahuni i ukupan broj zrna po
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biljci (Desclaux i sar., 2000). Konacan broj zrna na biljci zavisi od procesa venjenja i
odbacivanja cvetova, nezrelih mahuna i zrna, $to u povoljnim uslovima moZe dostici
50%, a u nepovoljnim i preko 80 % (Egli, 2010).

Masa 1000 zrna

Analizom varijanse meSovitog modela za masu 1000 zrna kod genotipova soje
razliCitih grupa zrenja utvrdena je visoka statistiCka znaCajnost (p<0,01) efekata

genotipa, spoljasnje sredine i njihove interakcije (tabela 12).

Tabela 12. Vrednosti F-testa iz analize varijanse mesovitog modela za masu 1000 zrna
genotipova soje pet grupa zrenja

Izvor Grupa zrenja
varijacije 00 0 I I 11l
Genotip (G) 308.9*%* 65.4** 111.8** 51.0** 546.4**
Sredina (E) 388.9** 752.4%* 108.0** 48.8** 17.2**
GxE 7.9** 14.6** 9.4** 7.9** 2.9**

** statistiCki visoko znacajno na nivou (p<0,01)

Kod sorti rane vegetacije (grupe zrenja 00 i 0) variranje mase 1000 zrna bilo je
najvecim delom uzrokovano faktorima spoljasnje sredine, dok se kod sorti prve i druge
grupe uocCava uglavnom podjednak uticaj genotipa i spoljasnje sredine. Ispitujuci sorte
kratke vegetacije u uslovima Centralne Evrope, Vollmann i sar. (2000a) su utvrdili da je
variranje mase 1000 zrna bilo pod znatno vecim uticajem sredine, nego $to je bio uticaj
genotipa i interakcije genotip x spoljasnja sredina. Veca sezonska varijacija sorti ranije
vegetacije u poredenju sa kasnijim sortama ukazuje na njihovu vecu osetljivost na susu
u pogledu mase 1000 zrna. Sve faze razvoja kod ranih sorti su krace, pruzajuci tako
manje vremena za adaptaciju biljke na stres preko kompenzacije jedne komponente
drugom. Osim toga, faze cvetanja, formiranja i nalivanja zrna kod ranih sorti su manje
razdvojene, tako da su sorte rane vegetacije u razliCitim fazama zrna prolazile kroz
uglavnom iste (stresne) uslove spoljasnje sredine koji su vladali u mesecima u kojima se
ove faze odvijaju (jun i jul). Ako se uporedi uticaj sredine na broj zrna (tabela 11) i
masu 1000 zrna kod sorti duze vegetacije, dolazi se do zakljucka da je broj zrna po
biljci osobina koja vise reaguje na promene uslova spoljasnje sredine. Kod kasnijih

sorti, biljke su u duzem vremenskom intervalu izloZzene promenama uslova sredine i
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stresnim faktorima za vreme cvetanja i formiranja zrna, dok je izlozenost stresu u fazi
nalivanja kraca, zbog kraceg trajanja ove faze (Board i sar., 1997). Predominantan uticaj
genotipa na varijabilnost osobine utvrden je za polupatuljaste genotipove kasne
vegetacije (grupa zrenja Ill), i mozZe se tumaciti homogenim genetickim sastavom ove
grupe kao i Cinjenicom da je kod ovih genotipova faza nalivanja zrna proticala u znatno
povoljnijim klimatskim uslovima (septembar), pa su klimatski faktori imali mnogo

manji uticaj od genetickih.

Prinos zrna

Analiza varijanse meSovitog modela za prinos zrna kod genotipova soje
razliCitih grupa zrenja ukazuje na visoku statisticku znaCajnost (p<0,01) efekata
genotipa, spoljasnje sredine i njihove interakcije za prinos zrna (tabela 13). Kod svih
grupa zrenja, najvazniji izvor variranja predstavljala je spoljasnja sredina, potom
genotip, a najmanji deo variranja pripisan je efektu interakcije genotipa i spoljasnje

sredine.

Tabela 13. Vrednosti F-testa iz analize varijanse meSovitog modela za prinos zrna po
bljci genotipova soje pet grupa zrenja

Izvor Grupa zrenja
varijacije 00 0 I I 1l
Genotip (G) 38.6** 22.6** 23.5** 9.2** 14.3**
Sredina (E) 553.9** 629.1** 385.0** 738.9*%* 182.2**
GxE 4.9%* 4.8** 3.5** 4.8** 4.8**

** statistiCki visoko znacajno na nivou (p<0,01)

Studije varijabilnosti prinosa soje u zavisnosti od sorte, grupe zrenja, godine i
lokacije testiranja iznose razliCite vrednosti glavnih efekata i interakcije u ukupnoj
varijabilnosti prinosa. Predominantan uticaj sredine na variranje prinosa bio je i
ocCekivan s obzirom na klimatske uslove u toku 2011. (umerena susa) i 2012. godine
(ekstremna susa). Miladinovic i sar. (2006a) su utvrdili da je uticaj spoljasnje sredine na
variranje prinosa zrna znacajno veci od uticaja sorte, $to je u skladu i sa rezultatima
ovog istrazivanja. Sli¢no navode Bukic i sar. (2009b), zakljucujuéi da lokalitet gajenja
sa svojim klimatskim i zemljiSnim uslovima ima veci uticaj na prinos soje od samog

gajenog genotipa. Ispitujuci prinos 20 sorti soje u Cetvorogodisnjim multilokacijskim
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ogledima, Rao i sar. (2002) iznose da je efekat genotipa veéi od efekta interakcije
genotip x sredina, Sto je saglasno rezultatima dobijenim u ovom radu, a da najveci uticaj
ima interakcija godina x lokacija. Nasuprot prethodnim autorima, Karasu i sar. (2009)
pronalaze da je interakcija genotip x spoljasnja sredina bila najveci izvor varijacije za
prinos zrna. Analizirajuci uticaj spoljadnje sredine kod 90-125 genotipova soje testiranih
visegodisnjim multilokacijskim ogledima, Yan i Rajcan (2002) iznose da je u ukupnoj
varijabilnosti prinosa, varijansa interakcije genotip x sredina bila jednako znacajna kao i

varijansa genotipa.

Sadrzaj proteina

Analizom varijanse meSovitog modela za sadrzaj proteina kod genotipova soje
pet grupa zrenja utvrdena je visoka statistiCka znacCajnost (p<0,01) efekata genotipa,
spoljasnje sredine i njihove interakcije za prinos zrna (tabela 14). Kod genotipova svih
grupa zrenja osim grupe 00, spoljasnja sredina se pokazala kao najvazniji izvor
varijacije osobine, dok se manje variranje pripisuje efektima genotipa i interakcije

genotip x spoljasnja sredina.

Tabela 14. Vrednosti F-testa iz analize varijanse meSovitog modela za sadrzaj proteina
genotipova soje pet grupa zrenja

Izvor Grupa zrenja
varijacije 00 0 I I I
Genotip (G) 86.3** 51.9** 137.3** 71.4%* 95.5**
Sredina (E) 83.5%* 239.4** 241.8** 509.0** 123.4**
GxE 5.0** 9.2%* 6.4** 5.9** 9.1%**

** statistiCki visoko znacajno na nivou (p<0,01)

Vollmann i sar. (2000a) su u SestogodiSnjem ispitivanju sorti rane vegetacije
utvrdili da je uticaj godine na sadrZaj proteina bio znatno veéi od uticaja genotipa i
interakcije genotip x spoljasnja sredina. Odsustvo interakcija sa izmenom ranga i sli¢an
odgovor genotipova na razliite uslove u toku godina ispitivanja doprineli su veoma
niskoj vrednosti interakcije. Sudari¢ i sar. (2006b) su utvrdili da se najveci deo ukupne
varijanse sadrzaja proteina pripisuje uticaju sredine, pri cemu je uticaj lokacije manji od
uticaja godine, znatno manji efektima genotipa a najmanji interakciji genotipa i

spoljasnje sredine. Preovladujuci uticaj faktora sredine u ukupnom variranju sadrZaja
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proteina rezultat je nepovoljnih klimatskih uslova u godinama ispitivanja. lako je
sadrzaj proteina genetiCki determinisana osobina i smatra se sortnom karakteristikom,
znaCajan deo varijabilnosti pripisuje se dejstvu faktora spoljasnje sredine (Hurburgh,
2000), na prvom mestu temperature i obezbedenosti vlagom (Gibson i Mullen, 1996;
Peri¢ i sar., 2013) a potom i obezbedenosti zemljista azotom (Peri¢ i sar., 2009;
Vollmann i sar., 2000a).

Sudeéi po slénom uticaju genotipa i sredine na variranje sadrZaja proteina,
zakljuCuje se da su genotipovi najkraCe vegetacije (grupa 00) manje reagovali na
promene uslova spoljasnje sredine. Kod ovih genotipova je faza nalivanja zrna, kao
kljuCna faza u kojoj se odvijaju sinteze, proticala u uslovima temperatura koje pogoduju
sintezi proteina, pa je sinteza proteina bila uglavnom jednako favorizovana kod svih
genotipova. Miladinovic i sar., (2006a) su testirali 4 sorte soje stvorene u Srbiji u 6
sredina, 1 utvrdili da su uticaji genotipa i spoljasnje sredine na ukupnu varijaciju
sadrzaja proteina bili priblizno jednaki, dok se najmanji deo varijacije pripisuje

interakciji genotip x spoljasnja sredina.

Sadrzaj ulja

Analiza varijanse meSovitog modela za sadrZzaj ulja kod genotipova soje pet
grupa zrenja ukazuje na visoku statisticku znaCajnost (p<0,01) efekata genotipa,
spoljasnje sredine i njihove interakcije (tabela 15). Kao i za masu 1000 zrna, kod grupe
zrenja 111, genotip je predstavljao najvazniji izvor varijacije, dok je efekat sredine bio
manji, Sto se moze tumaciti homogenim genetickim sastavom grupe, i povoljnijim
klimatskim uslovima u toku septembra, kada se kod genotipova veoma kasne vegetacije
odvija nalivanje zrna i sinteza ulja. Za ostale grupe zrenja, uticaj sredine bio je

predominantan u odnosu na uticaj genotipa i interakcije genotip x spoljasnja sredina.

Tabela 15. Vrednosti F-testa iz analize varijanse meSovitog modela za sadrzaj ulja
genotipova soje pet grupa zrenja

Izvor Grupa zrenja
varijacije 00 0 I Il i
Genotip (G) 289.8** 46.9%* 218.2** 64.1** 601.2**
Sredina (E) 321.0** 116.9** 336.9** 196.5** 404.9**
GxE 18.0** 6.6** 9.9** 8.5** 31.4%*

** statistiCki visoko znacajno na nivou (p<0,01)
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Sadrzaj ulja u zrnu soje je kvantitativna osobina Cija je ekspresija najvecim
delom determinisana genetickom osnovom, a u manjoj meri uslovima spoljasnje sredine
I interakcijom genetickih i faktora sredine (Burton, 1987; Pathan i sar., 2013; Kabelka i
sar., 2004). Istrazivanja Miladinovi¢ i sar. (2006a) i Sudari¢ i sar. (2006a) potvrduju
prethodne navode o stabilnosti sadrzaja ulja u razliitim spoljasnjim sredinama,
pokazujuci da je efekat genotipa viSestruko veCi od efekta sredine, a najmanji deo
varijacije pripisuje se interakciji genotip x spoljasnja sredina.

Rezultati dobijeni u ovom radu su u saglasnosti sa navodima Vollmann i sar.
(2000a) koji utvrduju da su sinteze ulja u zrnu najvise uslovljene klimatskim faktorima
u toku vegetacione sezone (godine), potom efektima genotipa a u najmanjoj meri
interakcijom dva navedena faktora. Slicno zakljucuju i Popovi€ i sar. (2013), utvrdivsi
visoko signifikantan uticaj godine i interakcije genotip X godina na sadrZaj ulja
genotipova razlicCitih grupa zrenja, dok efekti genotipa nisu bili znaCajni. Na varijaciju u
sadrZaju ulja, lokalitet gajenja ima veci uticaj od gajenog genotipa (Buki¢ i sar., 2009b).

5.2.1.2. Vrednosti genotipova i znacajnosti razlika genotipova u grupama

zrenja
Grupa zrenja 00

Prosecne vrednosti agronomskih osobina kod genotipova GZ 00, opsti prosek,
standardna devijacija (SD) i koeficijent varijacije (CV) prikazani su u tabeli 16. Srednje
vrednosti visine stabla su se kretale od 42,7 cm (Progres) do 74,0 cm (Ljuso). Najmanji
broj nodusa (11,2) imala je sorta Progres a najveci sorta Korana (15,9). Najveci broj
mahuna formirao je genotip Mini Soja (52,5) a najmanji sorta Kabott (29,4). Najveci
broj zrna imala je sorta Mini Soja (107,7), a najmanji sorta Kabott (53,1). Masa 1000
zrna varirala je od 71,4 g (Mini Soja) do 204,4 g (Kabott). Najmanji prinos zrna po
biljci ostvario je genotip Canatto (7,1 g) a najveci Krajina (13,6 g). SadrZzaj proteina u
zrnu bio je najveéi kod genotipa Mini Soja (43,2%) a najmanji kod Gi 291/70-79
(37,3%). Najnizi sadrzaj ulja u zrnu sintetisao je genotip Mini Soja (15,6%) a najvisi
sorte Agassiz (21,4%).
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Tabela 16. Srednje vrednosti i pokazatelji varijabilnosti agronomskih osobina kod
genotipova GZ 00 i znaCajnost razlika srednjih vrednosti na osnovu Tukey testa

Genoti Osobina

P VS BN BM BZ MHZ PZB PROT ULJE
Progres 427" 112" 29.9° 6419  1434° 93¢ 42.8° 17.4
Agassiz 62.1°  12.9% 356  70.9°" 1493 10.7" 388"  21.4°
Evrika 63.3°  13.6° 343 733" 14339 105" 395° 208
Gi291/70-79  67.3° 143" 36.0™ 76.1™ 14539 11.1°®  37.3 20.0°
Kabott 58.9°  12.4° 2949 531"  204.4° 10.9%® 416" 18.7°
Ljuso 74.0° 143" 354" 766" 153.8% 11.8° 392  20.6°

Maple Arrow  67.7¢  13.7° 314" 6619 176.8° 116 39.7  20.8°
Maple Presto  69.2°  14.4° 323" 6589 171.6° 11.2°" 399  20.8°

Mini Soja 62.2°  13.7° 525"  107.7° 71.4' 7.8" 43.2° 15.6°
Canatto 50.8%  13.0° 365  73.9™ 96.0" 7.1 42.6° 17.3"
Pl 180 507 729% 147> 3120  67.89  162.6° 11.2°®  40.0¢ 20.7°
Korana 709"  159*  37.6° 78.0° 156.9° 122"  38.4% 20.1°
Olima 68.9%  13.6° 33.3" 69.3% 14859  104° 37.9" 19.2¢
Krajina 723" 142" 368  77.9° 1742° 136  40.1°  20.0°
Opéti pros.  65.2 13.7 35.2 72.9 149.8 10.7 40.1 19.5

Stdey. 8.1 1.1 5.6 12.1 33.0 1.7 1.8 1.7

CV (%) 125 8.2 16.1 16.6 22.0 15.8 4.6 8.7

Vrednosti genotipova po osobinama oznacene istim slovima nisu se razlikovale za prag zna¢ajnosti 0,05.
VS-visina stabla (cm); BN-broj nodusa, BM-broj mahuna; BZ-broj zrna; MHZ-masa 1000 zrna (g); PZB-
prinos zrna po biljci (g); PROT-sadrzaj proteina (%); ULJE-sadrzZaj ulja (%)

Genotipovi Progres i Ljuso su se po visini stabla statistiCki znacajno razlikovali
od ostalih genotipova u grupi kao i medusobno. Broj nodusa bio je statistiCki znacajno
veCi kod genotipa Korana u odnosu na ostale genotipove, odnosno statisticki znacajno
manji kod genotipa Progres u odnosu na ostale. Genotip Mini Soja imao je najveci broj
mahuna i broj zna po biljci u odnosu na sve ostale genotipove iz grupe, dok su
genotipovi Korana i Krajina formirali statistiCki znacajno veci broj mahuna i broj zrna
po biljci u odnosu na preostale genotipove, ali ne i medusobno. Masa 1000 zrna kod
genotipa Kabott bila je statistiCki znacajno veca u odnosu na sve ostale genotipove u
grupi, dok su tri genotipa (Maple Arrow, Maple Presto i Krajina) imali statisticki
znaCajno vecu vrednost osobine u poredenju sa preostalim genotipovima, ali ne i
medusobno. StatistiCki znacajno veci prinos zna po biljci ostvaren je kod genotipa
Krajina u odnosu na sve ostale genotipove, dok je genotip Korana bio drugi po prinosu,
razlikujuci se znacajno od svih genotipova u grupi, osim od genotipova Kabott i Ljuso.
Genotipovi Progres, Mini Soja i Canatto imali su znaCajno veci sadrZaj proteina u
odnosu na ostale genotipove u grupi. lzdvojio se genotip Agassiz, sa najveéim
sadrZajem ulja, statistiCki se znacajno razlikujuci od ostalih genotipova u grupi.
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Grupa zrenja 0

U tabeli 17. prikazane su prosecne vrednosti agronomskih osobina kod

genotipova GZ 0, opsti prosek, standardna devijacija (SD) i koeficijent varijacije (CV).

Tabela 17. Srednje vrednosti i pokazatelji varijabilnosti agronomskih osobina kod
genotipova GZ 0 i znaCajnost razlika srednjih vrednosti na osnovu Tukey testa

Genotip Osobina

VS BN BM BZ MHZ PZB PROT  ULJE

FS278 68.6"™° 147"  33.0“™ 731Y™ 187.1"  13.8°@ 39.9° 20.8*
Afrodita 80.7¢%  152%f 34 KM 79 eddh 177 7% 145 378Mm  21.2%
Apache 60.2" 13.0°  325° 7024 172.8" 12.1™ 395"  21.1%0"
Atlas 70.4™  13.4™° 339Km 707" 1572" 11.3°9  38.6" 21.6™
Aura 785  153%M 423"  766%"  165.2' 125%™ 406° 19.1°
BlackTokio 75.99  155% 36200 76.9%M 17419  135M  37.3"  20.5™
Chandor 77.1™ 1499 331K™  76.8%M 1877 14.4% 38.8¢ 20.4™
Dawson 724 145" 382%" 7539 1592™ 125KM  376™  21.1%0
Lucija 794" 152" 350"  81.1% 1753" 142"  388Y  20.8"
F01-484 829" 155"  395%®  813% 1604 13.09%  37.3% 21.9°
Julijana 75.8" 158"  304%® 751" 182.7°* 137  37.1° 21.9°
Backa 75.3" 13.3° 350" 746" 17020 127" 37.9km  21.3%
Issik 69.0"  13.9¢ 37.6%9  77.2%M  1506° 11.8™ 3939  21.0W
K-1 82.5° 17.0° 26.6¢ 57.2°  206.1* 11.7™"  41.3° 19.8"
K22 67.8°  15.3%M  46.4° 106.5°  180.1"  18.9° 36.69  21.0M
Kanadska 1 79.29 15.0M 38.0°  833% 1256° 106"  39.6% 206"
L 1128 76.49  153%f 375k 727" 178.1°%9 1299k 381K 21.4%
KWS llona 73.8% 151" 3.7  79.4%9" 1588™ 1299 383K 21.8%
Vita 79.4%  154%"  34.4'™ 7589  16354™  124KMm  379M 20.8%
Lambert 67.4%  13.8™ 3699  682™ 160.5" 11.0°"  39.1f"  21.2%
Lanka 64.9% 13.7" 42.7° 85.6° 183.8°  15.7° 39.29 205"
OACEclipse  74.3% 147"  30.6™  69.6" 173.8% 12.0"  38.8% 214,
L 7/88 70.7™ 154" 40.8™ 941" 163.8“" 155  39.3"  21.0y
PI 301 81.3%  156™%  37.4%"  816® 187.2° 150" 37.7™ 205,
PRW 80 85.3*  165*  321™ 743" 182.0°® 135™ 395  21.2,
VNIMK3895  61.7% 13.6M 38.0%  73.4Um™ 17679 1319 39.6“ 19.7"
Turska 1 68.9"" 159"  39.9°®  g45%  150.8° 12.9°%  3g8.8Y 21.3%
Turska 2 64.3"° 14.3%  32.8%° 67.1" 149.0° 10.2" 38.7" 21.3%
Am 3 75.0™ 159"  353%  75gfuk  1g70k o gikim - 3g gl 21 1°Md
ZPS 015 86.2° 16.8 3639 7649 178.8M 138" 392 0.8«
Kolubara 73.2M 13.6" 29.8°  67.7™ 170.3" 11.6™ 387" 21.1%
Opstipros.  74.1 14.9 35.7 76.8 170.2 13.1 38.7 20.9

Stdev. 6.7 1.0 4.2 8.7 15.2 1.7 1.0 0.6

cV (%) 91 6.9 11.8 11.3 9.0 13.1 2.7 2.9

Vrednosti genotipova po osobinama oznalene istim slovima nisu se razlikovale za prag zna¢ajnosti 0,05.
VS-visina stabla (cm); BN-broj nodusa, BM-broj mahuna; BZ-broj zrna; MHZ-masa 1000 zrna (g); PZB-
prinos zrna po biljci (g); PROT-sadrZaj proteina (%); ULJE-sadrZaj ulja (%)
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Najmanja vrednost visine stabla izmerena je kod sorte Apache (60,2 cm) dok je
sorta ZPS 015 imala najvecu vrednost ove osobine (86,2 cm). Broj nodusa varirao je od
13,0 (Apache) do 17,0 (K-1). Genotip K-1 formirao je najveci (26,6), a genotip K 2 2
najmanji broj mahuna po biljci (46,4). Broj zrna po biljci kretao se u rasponu od 57,2
(K-1), do 106,5 (K 2 2). Masa hiljadu zrna imala je najnizu vrednost kod genotipa
Kanadska 1 (125,6 g), a najviSu kod genotipa K-1 (206,1 g). Genotip Turska 2 ostvario
je najmanji prinos zrna po biljci (10,2 g), a genotip K 2 2 najveCu vrednost osobine
(18,9 g). SadrZaj proteina kretao se od 36,6% kod genotipa K 2 2, do 41,3% kod
genotipa K-1. Najmanji sadrzaj ulja u zrnu izmeren je kod genotipa Aura (19,1%), dok
je najveci sadrzaj ulja imao genotip Julijana (21,9%).

StatistiCki znaCajno niZze stablo u odnosu na ostale genotipove u grupi
registrovano je kod genotipa Apache, dok je genotip ZPS 015 bio signifikantno visi u
odnosu na ostale genotipove iz grupe. U skladu sa tim, i broj nodusa kod ZPS 015 bio je
statisticki znaCajno veci u odnosu na ostale, osim u odnosu na genotipove K-1 i PRW
80. Genotip K 2 2 imao je statistiCki znaCajno veci broj mahuna u poredenju sa svim
genotipovima iz grupe, dok je drugi po redu bio genotip Lanka razlikujuci se znacajno
od preostalih, osim od genotipova Aura i L 7/88. Statisticki znaCajno veéi broj zrna po
biljci u odnosu na ostale genotipove formirao je genotip K 2 2, dok je genotip L 7/88
bio na drugom mestu po broju zrna, razlikujuéi se znaCajno od preostalih. Statisticki
znaCajno manja masa 1000 zrna ostvarena je kod genotipa Kanadska 1 u odnosu na sve
ostale, dok je Genotip K-1 imao je statisticki znacajno vecu masu 1000 zrna u odnosu
na ostale genotipove. Genotip K 2 2 ostvario je statisticki znacajno veci prinos zrna u
odnosu na sve ostale genotipove, dok je genotip Lanka bio na drugom mestu po visini
prinosa, razlikujuci se od preostalih u grupi, osim od L 7/88 i Pl 301. Genotip K-1 imao
je najveci sadrZaj proteina u zrnu, razlikujuci se statisticki znacajno od ostalih, dok je
genotip Aura bio na drugom mestu, statisticki znacajno se razlikujuci od preostalih u
grupi. Genotipovi F01-484 i Julijana su imali isti sadrzaj ulja, statistiCki se znaCajno

razlikujuci od ostalih, izuzev od KWS llone.

Grupa zrenja |

ProsecCne vrednosti agronomskih osobina kod genotipova GZ |, opsti prosek,

standardna devijacija (SD) i koeficijent varijacije (CV) prikazani su u tabeli 18. Najveca
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vrednost visine stabla izmerena je za genotip A 1937 (95,6 cm) dok je genotip Danijela
imao najmanju vrednost osobine (68,8 cm). Broj nodusa kretao se od 14,1 kod genotipa
Danijela do 18,8 kod genotipa A 1937. Najmanji broj mahuna formirao je genotip
Chornaja (32,8), a najveci genotip NK 15 50 (41,8). Broj formiranih zrna po biljci
kretao se od 67,5 kod genotipa Chornaja, do 93,0 kod genotipa Ravnica. Najmanju
masu 1000 zrna ostvario je genotip Chornaja (137,9 g), a najvecu genotip Balkan (201,8
g). Najmanji prinos zrna po biljci zabeleZzen je kod genotipa Chornaja (9,4 g), dok je
genotip Balkan ostvario najvecu vrednost navedene osobine (15,9 g). Najmanji sadrZaj
proteina u zrnu izmeren je kod genotipa Ardin (36,4%), a najveci kod genotipa Danijela
(42,4%). Sadrzaj ulja varirao je od 17,5% (Danijela) do 21,9% (Shine).

Tabela 18. Srednje vrednosti i pokazatelji varijabilnosti agronomskih osobina kod
genotipova GZ 1 i znaCajnost razlika srednjih vrednosti na osnovu Tukey testa

Genotip Osobina

VS BN BM BZ MHZ PZB PROT ULJE
Balkan 82.0% 159 359® 788“ 2018 15.9° 37.7" 21.2%
Chornaja 79.1"% 147" 328" 6759 137.9" 94" 41.0° 18.3'
Danijela 68.8" 141" 344" 698" 1729 1209  42.4° 17.5
Danubian 895 17.1% 34.6%"  80.6° 173.6 14.0°  39.7° 20.8"
Hodgson78  87.2° 1549  36.1®  75.2% 1756" 13.3% 3819  21.3"
Ardin 7719  18.1° 340  724% 2016 145" 364 21.3"
Krizia 789" 167 346%™ 776 161.6" 1259  404° 19.3'
0S 101 91.7% 16.7% 34.3%" 750" 186.9° 14.0°®  39.0° 20.5°
Ravnica 845" 16.1" 382" 93.0° 1554% 145  37.3 20.9¢
Ika 85.2% 163" 385" 92.4* 1654° 152  36.6 21.3"
Shine 83.7" 17.0° 346" 90.2* 153.8% 13.8%  36.8 21.9°
A 1937 95.6 18.8°  37.9°  89.9* 164.6° 14.8°° 382" 21.1%
Laura 81.2*" 17.0° 36.4°® 793 1945° 153®  395¢ 20.1"
NK 15 50 935% 17.8°  41.8  89.2* 156.9" 14.0°® 385 21.3"
Parker 89.6 17.7° 38.7° 782 1943 153*  38.0%" 21.5°
Brock 84.8% 16.8% 381" 872" 177.3% 155®  37.2 21.3"
Opitipros. 845  16.6 36.3 81.0 173.4 14.0 38.6 20.6

St.dev. 6.8 1.2 24 8.3 18.7 1.6 1.7 1.2

CV (%) 80 7.4 6.5 10.2 10.8 11.7 44 5.9

Vrednosti genotipova po osobinama oznacene istim slovima nisu se razlikovale za prag znacajnosti 0,05.
VS-visina stabla (cm); BN-broj nodusa, BM-broj mahuna; BZ-broj zrna; MHZ-masa 1000 zrna (g); PZB-
prinos zrna po biljci (g); PROT-sadrZaj proteina (%); ULJE-sadrZaj ulja (%)

Genotip A 1937 imao je statistiCki znacajno vecu visina stabla u odnosu na

ostale, osim na genotipove OS 101 i NK 15 50, i statisticki znaCajno veci broj nodusa u
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poredenju sa ostalim. Genotip NK 15 50 formirao je statistiCki znaCajno veci broj
mahuna u odnosu na ostale genotipove. Po broju zrna na biljci, sorta Ravnica se
statistiCki znacajno razlikovala od svih, osim genotipova Ika, Shine, A 1937 i NK 15 50,
dok su se ova tri genotipa znacajno razlikovala od preostalih u grupi, izuzev od genotipa
Brock. Dva genotipa — Balkan i Ardin statisticki znaCajno su se razlikovala od ostalih
po masi 1000 zrna, dok su se Laura i Parker, zauzimajuci drugo mesto po vrednosti ove
osobine, znaCajno razlikovali od preostalih genotipova iz grupe. Genotip Balkan
ostvario je statistiCki znaCajno visi prinos u odnosu na sve, 0sim na genotipove Brock,
Laura, Parker i Ika. Sadrzaj proteina kod genotipa Danijela bio je statisticki znacajno
veCi u poredenju sa svim ostalim genotipovima, dok je na drugom mestu bio genotip
Chornaja, razlikujuci se znaCajno od preostalih genotipova. Genotip Shine statisticki

znaCajno se razlikovao po sadrZaju ulja od ostalih genotipova.

Grupa zrenja Il

U tabeli 19. predstavljene su prosecne vrednosti agronomskih osobina kod
genotipova GZ Il, opsti prosek, standardna devijacija (SD) i koeficijent varijacije (CV).
Visina stabla varirala je od 49,3 cm kod genotipa Gnome, do 100,5 cm kod genotipa
Dekabig. Najmanji boj nodusa zabelezen je kod genotipa Gnome (11,0) a najveci kod
genotipa J 4 (20,2). Genotip Harosoy formirao je najmanji (33,6), a genotip J 4 najveci
broj mahuna po biljci (49,7). Broj zrna po biljci kretao se od 72,3 (Harosoy) do 111,1
(Vojvodanka). Masa 1000 zrna imala je vrednosti od 145,0 g (Vojvodanka) do 188,8 g
(Kineska). NajvecCi prinos zrna po biljci ostvario je genotip Vetex (17,4 g) a najmanji
Corsoy (12,3 g). Sadrzaj proteina kretao se od 36,3% kod genotipa Beauty, do 39,9%
kod genotipa Harosoy. Najmanji sadrzaj ulja izmeren je kod genotipa Corsoy (19,4%) a
najveci kod genotipa Lana (22,0%).

Genotip Dekabig imao je statistiCki znacajno vecu visinu stabla u odnosu na sve
genotipove iz grupe, osim genotipova Corsoy, Lana i Lidija, od kojih se nije razlikovao.
Broj nodusa i broj mahuna kod genotipa J 4 bili su statisticki znacajno veci u odnosu na
sve ostale genotipove u grupi. Genotip Vojvodanka imao je statisticki znacajno veci
broj zrna po bijci od ostalih genotipova u grupi, osim od genotipa Nena, od kojeg se nije
razlikovao, i statistiCki znaCajno manju masu 1000 zrna od svih ostalih genotipova.

Genotipovi Harosoy i Kineska imali su statisticki znacajno veéu masu 1000 zrna u
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poredenju sa ostalim genotipovima. StatistiCki znaCajno veci prinos zrna po biljci

ostvario je genotip Vertex, u odnosu na sve genotipove iz grupe osim na genotipove

Nena i Lidija, od kojih se nije razlikovao.Genotip sa najve¢im sadrzajem proteina

(Harosoy) statisticki se znaCajno razlikovao od svih, osim od genotipa Century. Genotip

Lana imao je statisticki znaCajno veci sadrzaj ulja u zrnu u odnosu na sve ostale

genotipove, dok je genotip Corsoy imo statisticki znaCajno manji sadrzaj ulja u odnosu

na sve genotipove u grupi.

Tabela 19. Srednje vrednosti i pokazatelji varijabilnosti agronomskih osobina kod

genotipova GZ Il i znacCajnost razlika srednjih vrednosti na osnovu Tukey testa

Genoti Osobina
P VS BN BM BZ MHZ PZB PROT ULJE
A 3963 81.5% 17.0" 424%™ 868"  168.3° 146 383" 2120
Dekabig 100.5* 17.6"" 40.29"  g7.8" 155.1' 13.7°  39.1%  20.4*
FS BB 85.4%" 195" 4219 917" 1479 137" 392*  21.5%
Gnome 493" 11.0™ 356™  825Y  172.1%° 142 394" 209"
Harosoy 83.2" 16.4% 336" 72.3¢ 188.2*  13.7%"  39.9°  20.2
HS 302 87.1 193" 423  90.2°"™  160.3" 145 39.4™ 209"
Kineska 59.8' 130" 361"  76.3%  188.8*  14.7°® 395"  19.8"
Nikko 80.0% 175"  38.8" 84.3"  1744™ 146 386" 21.3%
Action 80.3% 169" 3704 843" 16817 140 375 214"
Beauty 79.2¢  16.6% 423" 929"  161.8° 147 363" 216"
J4 95,74 20.2°  49.7°  104.6° 1463  152°®* 390 208
Vertex 89.6" 16.2 46.0™ 979  1787°  17.4° 364" 2129
Voloda 92.7° 188" 433 941"  1566" 148" 378 213"
Vojvodanka 93.3% 183" 456"  111.1*  1450°  16.0° 36.8™  20.9"
Lana 97.8° 1819  44.4* 1022 163.7% 163" 376 = 22.0°
Olga 88.6" 18.0" 442 946" 1698 159™ 3879 210"
Lidija 98.4* 17.8"™ 414"  943* 1757* 164" 37.9% 217"
Nena 94.6* 189 47.0° 106.0°  1554'  165°  39.2®  21.0¢
Zen 88.6" 183" 38.7™  91.9" 15969 146 386" 217
Century 96.7° 19.1™ 381" 8679  1746™ 151°° 396  20.4“
Corsoy 985 19.4™ 36.7¢  763%  163.2° 123" 382" 194"
KB 231 82.3" 17.6" 39.8"  90.8®  163.3° 149" 382"  21.2%"
Opsti pros. 865 175  41.2 90.9 165.3 14.9 38.4 21.0

psti p

Stdev. 124 21 4.1 9.8 12.0 1.2 1.0 0.6
CV (%) 144 120 100 10.8 7.3 7.8 2.7 3.0

Vrednosti genotipova po osobinama oznagene istim slovima nisu se razlikovale za prag zna¢ajnosti 0,05.
VS-visina stabla (cm); BN-broj nodusa, BM-broj mahuna; BZ-broj zrna; MHZ-masa 1000 zrna (g); PZB-
prinos zrna po biljci (g); PROT-sadrzaj proteina (%); ULJE-sadrzZaj ulja (%)

86



Grupa zrenja Il

ProsecCne vrednosti agronomskih osobina kod genotipova GZ Ill, kao i opsti
prosek, standardna devijacija (SD) i koeficijent varijacije (CV) prikazani su u tabeli 20.
Visina stabla imala je vrednosti od 49,9 cm (Pl 416 892) do 109,7 cm (Kunitz).
Najmanji broj nodusa imao je genotip Pixie (11,6) a najveci genotip Kunitz (20,1). Broj
mahuna varirao je od 25,2 (Pl 416 892) do 53,4 (Barc 11-X). Najmanji broj zrna po
biljci forimiran je kod genotipa P1 416 892, a najveci kod genotipa Barc 11-X (138,8).
Masa 1000 zrna varirala je od 123,6 g (Barc 11-X) do 370,7 g (Pl 416 892). Najmanji
prinos zrna po biljci ostvario je genotip EIf (13,2 g) a najveci genotip P1 416 892 (18,7
g). Najmanji sadrZaj proteina imao je genotip Hobbit (36,3%), a najveci genotip Pl 416
892 (40,0%). Sadrzaj ulja varirao je od 16,4% (Pl 416 892) do 22,0% (Hobbit).

Tabela 20. Srednje vrednosti i pokazatelji varijabilnosti agronomskih osobina kod
genotipova GZ Il i znaCajnost razlika srednjih vrednosti na osnovu Tukey testa

Genoti Osohina

P VS BN BM BZ MHZ PZB PROT ULJE
EIf 543 12.1¢ 35.5° 77.7° 168.8°  13.2° 38.6° 20.8°
Hobbit 51.0% 11.8% 37.5° 83.6° 170.7° 14.3° 36.3' 22.0°%
Kunitz 109.7¢  20.1° 47.3° 99.4> 167.7°  17.0° 38.9° 20.3¢
Sprite 53.2¢  12.1° 36.2° 80.7° 180.9°  14.6° 37.9¢ 21.9°

P1416892 49.7°  13.3° 25.2¢ 50.4% 370.7°  18.7° 40.0° 16.4°
Barc11-X 63.5°  15.8° 53.4°  138.8° 123.6° 16.9° 36.8° 21.2°

Pixie 54.8° 11.6° 36.7° 82.6° 173.6™  14.5° 39.6° 20.5¢
Opéti pros.  62.3 13.8 38.8 87.6 193.7 15.6 38.3 20.5
St.dev. 21.4 3.1 9.1 26.9 80.3 2.0 1.4 1.9
CV (%) 343 225 23.3 30.7 41.4 12.5 3.7 9.3

Vrednosti genotipova po osobinama oznacene istim slovima nisu se razlikovale za prag znacajnosti 0,05.
VS-visina stabla (cm); BN-broj nodusa, BM-broj mahuna; BZ-broj zrna; MHZ-masa 1000 zrna (g); PZB-
prinos zrna po biljci (g); PROT-sadrzaj proteina (%); ULJE-sadrzZaj ulja (%)

Statisti¢ki znacajno vecu visinu stabla kao i znacajno veci broj nodusa od svih
ostalih genotipova imao je genotip Kunitz, dok su se polupatuljasti genotipovi
medusobno manje razlikovali u pogledu dve navedene osobine. StatistiCki znacajno veci
broj mahuna i broj zrna u odnosu na ostale genotipove iz grupe formirao je genotip Barc
11-X, ostvarivsi ujedno i statistiCki znaCajno manju masu 1000 zrna od svih genotipova
u grupi. StatistiCki znaCajno veéu masu 1000 zrna, prinos zrna po biljci i sadrzaj

proteina u odnosu na sve genotipove u grupi imao je krupnosemeni genotip Pl 416 892,
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ostvarivsi dvostruko vecu vrednost mase 1000 zrna od drugog po rangu genotipa Sprite.
Genotipovi Sprite i Hobbit imali su statistiCki znacajno veci sadrZaj ulja u zrnu u odnosu
na sve ostale genotipove, medusobno se ne razlikujuci, dok je genotip Pl 416 892 imao

statistiCki znaCajno manji sadrzaj ulja u odnosu na sve genotipove iz grupe.

5.2.1.3. Razlike grupa zrenja za agronomske osobine

Visina stabla

Boks-plot dijagramom predstavljeni su intervali variranja, interkvartilne razlike,
medijane i ekstremne vrednosti visine stabla kod genotipova po grupama zrenja
(grafikon 3). Najsiri interval variranja visine stabla uoCen je kod GZ 0 i GZ | a najveca
interkvartilna razlika u okviru GZ I1l. Razlike izmedu grupa zrenja za visinu stabla
prisutne su kod GZ 111 u odnosu na preostale grupe, kao i izmedu GZ 0 na jednoj i GZ |
i GZ 1l na drugoj strani, i izmedu, s jedne strane GZ 00 i sa druge strane GZ | i GZ II.
Uocava se uglavnom linearno povecanje medijana za visinu stabla sa porastom duZine
vegetacije od GZ 00 do GZ II, Sto je ocCekivano. Sa duzinom vegetacije produzava se i
vegetativna faza razvoja u kojoj se formira visina biljke (Rao i sar., 2002), pa su visina
biljke i duZina vegetacije najceSCe u pozitivnoj korelaciji (Kumar i sar., 2015;
Reinprecht i sar., 2006). Osim toga, utvrdeno je i preklapanje lokusa za visinu stabla sa
lokusima za duzinu vegetacije ukazujuéi da vreme cvetanja uti¢e na visinu biljke
(Zhang i sar., 2004: Lee i sar., 1996; Liu i sar., 2013).
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Grafikon 3: Boks-plot dijagram za visinu stabla kod genotipova soje GZ 00-111
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GZ lll, koja se karakterise najmanjom vrednoSéu medijane za visinu i najduzom
vegetacijom, sacinjena je uglavnom od genotipova determinantnog porasta, stabla
visokog do 65 cm, osim sorte Kunitz, koja ima indeterminantno stablo i na dijagramu
figuriSe kao ekstrem. Ispodprosecni ekstremi za visinu stabla zapaZeni su i u okviru GZ
0 (Apache) i GZ Il (polupatuljasta sorta Gnome i introdukovana egzoticna linija
Kineska).

Broj nodusa

Intervali variranja, interkvartilne razlike, medijane i ekstremne vrednosti broja
nodusa kod genotipova po grupama zrenja prikazani su boks-plot dijagramom (grafikon
4).
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Grafikon 4: Boks-plot dijagram za broj nodusa kod genotipova soje GZ 00-111

Najsiri interval variranja broja nodusa utvrden je u okviru GZ | a najveca
interkvartilna razlika kod genotipova GZ Ill, gde je medijana bila blizu vrednosti prvog
kvartila. Po broju nodusa, utvrdene su razlike izmedu sledecih parova grupa: GZ 00 sa
jedne strane, i GZ | GZ Il sa druge strane, zatim GZ 0 sa jedne strane, i GZ 1 i GZ Il sa
druge strane, te GZ 1l sa jedne strane, i GZ | i GZ 1l sa druge. Uvidom u boks-plot
dijagram zakljucuje se da broj nodusa raste sa porastom duzine vegetacije od GZ 00 do
GZ 11, koje su sacinjene najvecim delom od indeterminantnih genotipova. Najkasnija

grupa zrenja ima najmanju vrednost medijane za broj nodusa, jer je, sa izuzetkom
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genotipa Kunitz, saCinjena od determinantnih genotipova. GenetiCka kontrola broja
nodusa odredena je, na prvom mestu, alelnom konstitucijom u Dt lokusu, pa
determinantne sorte imaju manji broj nodusa od indeterminantnih (Curtis i sar., 2000).
Osim pomenutog lokusa, broj nodusa odreduje i alelna konstitucija u E lokusu koji
kontroliSe vreme cvetanja i sazrevanja (Kumudini i sar., 2010), pa prisustvo
dominantnog E gena odlaZe cvetanje i povecava broj nodusa kod sva tri tipa terminacije
stabla, Cime se objaSnjava pozitivna asocijacija broja nodusa i duzine vegetacije iduci
od GZ 00 ka GZ 1. Generalno, kasnije sorte imaju veCi broj nodusa, kao rezultat duzeg
perioda vegetativnog razvoja (Egli, 2010). Ekstremne ispodprosecne vrednosti broja
nodusa registrovane su u GZ 00, GZ | i GZ Il. IznadproseCan ekstrem za broj nodusa u

okviru GZ 111 bio genotip najvece visine stabla - Kunitz.

Broj mahuna

Boks-plot grafikon prikazuje intervale variranja, interkvartilne razlike, medijane
I ekstremne vrednosti broja mahuna kod genotipova GZ 00-111 (grafikon 5).
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Grafikon 5: Boks-plot dijagram za broj mahuna kod genotipova soje GZ 00-111

Interval variranja za broj mahuna po biljci bio je najSiri kod genotipova dve
najbrojnije grupe (GZ 0 i GZ Il). Najmanja medijana i najmanje variranje broja mahuna
utvrdeno je kod GZ 00. Najveca interkvartilna razlika zabeleZena je kod GZ Ill u kojoj
se zapazaju dva ekstrema: genotip sa najve¢im brojem mahuna (genotip fascijatnog tipa
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stabla Barc 11-X) i genotip sa najmanjim brojem mahuna (krupnosemeni genotip
egzoticnog porekla Pl 416 892). Ekstremi visokog broja mahuna su registrovani i u GZ
00 (Mini Soja) i GZ 0 (K 2 2). lako bi se ocekivalo da broj mahuna raste sa duzinom
vegetacije (Kumar i sar., 2015; Machikowa i Laosuwan, 2011), takav trend se ne zapaza
jasno u nasem istrazivanju. Razlike u broju mahuna utvrdene su samo izmedu, na jednoj
strani GZ 11, i na drugoj strani GZ 00, GZ 0 i GZ 1. Priblizne vrednosti medijana i
odsustvo razlika u broju mahuna izmedu GZ 00, GZ 0 i GZ | mogu se objasniti
¢injenicom da je broj mahuna veoma varijabilno svojstvo i pod jakim dejstvom faktora
spoljasnje sredine, a u poredenju sa ostalim predstavlja najvarijabilniju komponentu
prinosa (Peri¢, 2009; Jovanovi¢, 1994). Niske vrednosti heritabilnosti (Karasu, 2009) i
visoka interakcija genotip x sredina (Peri¢, 2009) govore da u ekspresiji ovog svojstva
veCi udeo ima ekoloSka u odnosu na geneticku varijansu. Stoga je i logi¢no da su
nepovoljni klimatski uslovi u toku obe godine ispitivanja uticali na neutralisanje razlika
u broju mahuna izmedu grupa zrenja. Najve¢a medijana za broj mahuna utvrdena je kod
genotipova GZ Il. Medijana GZ 11l pokazuje da je u proseku ova grupa imala slican broj
mahuna kao i grupe kraCe vegetacije, mada se uoCava veCi broj genotipova
iznadprosecne vrednosti, sugeriSuci da i polupatuljasti genotipovi manjeg broja nodusa

mogu formirati veci broj mahuna, zahvaljujuci ve¢em broju mahuna po nodusu.

Broj zrna

Intervali variranja, interkvartilne razlike, medijane i ekstremne vrednosti broja
zrna po biljci kod genotipova GZ 00-1ll1 predstavljeni su boks-plot dijagramom
(grafikon 6). Boks-plot dijagram pokazuje da su razlike u broju zrna izmedu grupa
zrenja bile prisutne u slucaju sledecih parova grupa: na jednoj strani GZ 00 i na drugoj
strani GZ | i GZ Il, te GZ 0 na jednoj strani i GZ | i GZ Il na drugoj. Najsiri interval
variranja broja zrna utvrden je kod GZ Il a najveca interkvartilna razlika kod GZ I, dok
je najmanju varijabilnost osobine prema oba parametra pokazala GZ 0, istovremeno
posedujuci i najveCi broj ekstremnih, ispod prosecnih (K-1) i iznad prosecnih
genotipova (L 7/88 i K 2 2). IznadprosecCni ekstremi za broj zrna su identifikovani i u
GZ 00 (Mini Soja), GZ 1l (Vojvodanka) i GZ 111 (Barc 11-X) dok su sve vrednosti ove
osobine kod genotipova GZ | bile u okviru intervala variranja.
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Grafikon 6: Boks-plot dijagram za broj zrna po biljci kod genotipova soje GZ 00-111

Medijane broja zrna su se blago povecavale iduc¢i od GZ 00 do GZ I. Za GZ I
primeCuje se znatno veca medijana u odnosu na prethodne grupe, uz veéi broj
genotipova sa brojem zrna ispod proseka. Machikowa i Laosuwan (2011) su utvrdili
znaCajnu visoku pozitivnu korelaciju izmedu duZine vegetacije i broja zrna po biljci,
dok Mahbub i sar. (2015) zakljuCuju da su duZina vegetacije i broj zrna po biljci
pozitivno ali slabo i nesignifikantno povezani. Broj zrna je veoma varijabilno svojstvo,
Cija je ekspresija u velikoj meri zavisna od faktora sredine, pa heritabilnost broja zrna
najéesce ne prelazi 50% (Zili¢, 1996; Srebri¢, 2013). Egli (2010) navodi da je najveci
deo varijacije prinosa zrna uzrokovan varijabilnos¢u broja zrna. Odsustvo razlika medu
medijanama broja zrna ranijih grupa zrenja moze se tumaciti razliitim korelativnim
odnosima izmedu tri najvaznije komponente prinosa (broj mahuna, broj zrna i masa
1000 zrna) u okviru svake grupe, koji Ce detaljnije biti razmotreni u narednom
poglavlju.

Masa 1000 zrna

Boks-plot dijagram (grafikon 7) pruza uvid u intervale variranja, interkvartilne
razlike, medijane i ekstremne vrednosti mase 1000 zrna kod genotipova GZ 00-III.
Poklapanje boksova na dijagramu moglo bi navesti na zakljuak da medu grupama
zrenja nije bilo razlika u masi 1000 zrna. Prisustvo ekstremnih opservacija u svakoj

grupi zrenja, a posebno izrazitog ekstrema u GZ 11, maskira razlike izmedu grupa, koje
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bi dosle do izrazaja ukoliko bi se ovakvi genotipovi izuzeli iz obraCuna. Najsiri interval
variranja uocen je za GZ 00, GZ 0 i GZ I. U najranijoj grupi uoCavaju se dva
ispodprosecna ekstrema za masu 1000 zrna (sitno-semeni genotipovi Canatto i Mini
Soja). Najkasnija grupa zrenja pokazuje najmanji interval variranja i najmanju
interkvartilnu razliku, uz izdvajanje ekstrema (Barc 11-X, genotip sa najve¢im brojem

zrna i P1 416 892, genotip sa najmanjim brojem zrna).
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Grafikon 7: Boks-plot dijagram za masu 1000 zrna kod genotipova soje GZ 00-I11

Medijana GZ 00 je iznosila 149,3 g, a medijane GZ 0 i GZ | imale su sli¢ne
vrednosti (oko 173 g) dok je GZ Il imala manju vrednost medijane od GZ 0 i | (163,59).
Prema podacima iz literature, masa 1000 zrna je uglavnom u negativnoj asocijaciji sa
duzinom vegetacije koja moze biti srednje jaka, signifikantna (Arshad i sar., 2006;
Ramteke i sar., 2010) ili niska, nesignifikantna (Machikowa i Laosuwan, 2011; Mahbub
I sar., 2015). Postoje podaci o pozitivnoj signifikantnoj (Reinprecht i sar., 2006;
Vollmann i sar., 2000b) ili nesignifikantnoj (Yan i Rajcan, 2002) korelaciji mase 1000
zrna i duZine vegetacije, ali ona najceSce ne prelazi 0,5. Kumar i sar. (2015) pronalaze
jaCu povezanost izmedu mase 1000 zrna i broja dana do cvetanja, nego izmedu mase
1000 zrna i broja dana do sazrevanja. Egli (1994) istiCe da se period nalivanja zrna
produzava sa duzinom vegetacije od GZ 00 do GZ I, dok se kasnije gupe zrenja ne
razlikuju u duzini ovog perioda, i zakljuCuje da trajanje faze nalivanja ne raste uvek sa
duzinom vegetacije. Masa 1000 zrna veoma zavisi od faktora spoljaSnje sredine u

periodu nalivanja (temperatura, obezbedenost vlagom) i najbolji je pokazatelj
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povoljnosti odredene sredine za gajenje soje (Pukic i sar., 2009a). S obzirom da su
godine istrazivanja okarakterisane kao umereno susna (2011) i ekstremno susna (2012),
odgovor genotipova na stres prouzrokovao je slican interval varijacije i smanjenje
razlika u masi 1000 zrna izmedu grupa zrenja. Genotipovi GZ 00 su ispoljili najvecu

osetljivost na susu, ostvarivsi masu 1000 zrna u proseku manju za 15-20 g od ostalih.

Prinos zrna po biljci

Intervali variranja, interkvartilne razlike, medijane i ekstremne vrednosti prinosa

zrna po biljci genotipova GZ 00-111 predstavljeni su boks-plot dijagramom (grafikon 8).

Prinos zrna po biljci (g)
o
|
o

| |
00 0 I nom
Grupa zrenja

Grafikon 8: Boks-plot dijagram za prinos zrna po biljci kod genotipova soje GZ 00-111

Prinos zrna po biljci najvisSe je varirao u okviru GZ 0, GZ 1l i GZ Il dok je
najveCa interkvartilna razlika utvrdena u GZ Ill. ZnaCajno manji proseCan prinos
utvrden je kod GZ 00, koja se razlikovala od svih ostalih grupa, Sto je i oCekivano
obzirom da ovu grupu najveéim delom c¢ini introdukovani materijal iz Kanade,
jedinstven po svojoj klimatskoj i geografskoj adaptaciji (Fu i sar., 2007). Razlike su
utvrdene i izmedu GZ 0 na jednoj, i GZ I1'i GZ Il na drugoj strani. Poklapanje boksova
GZ I, GZ 1l i GZ 1l ukazuje na odsustvo razlika medu njima, iako se oCekuje da se
genotipovi srednje rane, kasne i veoma kasne vegetacije razlikuju po prinosu. Slicno
referiSu i Popovic i sar. (2012), utvrdivsi veci prinos GZ 0 u odnosu na GZ | u su3noj

godini. Miladinovi¢ i sar. (2006a) istiCu da kasne sorte zbog duZine vegetacije prolaze
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kroz kritine faze formiranja i nalivanja zrna u periodu kad je najve¢a moguénost
pojave suSe, dok ranije sorte izbegnu ovaj period ili produ brze kroz njega, te je njihov
prinos manje redukovan.

Iznadprosecni ekstremi konstatovani su u GZ 0 (K 2 2) i GZ 00 (Krajina), a
ispodprosecni u GZ 00 (Mini Soja i Canatto) i GZ | (Chornaja). Vrednosti medijana na
boks-plotu ukazuju na poveéanje prinosa sa porastom duzine vegetacije od GZ 00 do
GZ 11 sto je oCekivano s obzirom da genotipovi duze vegetacije imaju veci geneticki
potencijal za prinos (Vollmann i sar., 2000b; Kabelka i sar., 2004; Palomeque i sar.,
2009) zahvaljujuci formiranju vece biomase i komponenti prinosa (Rao i sar., 2002;
Voldeng i sar 1997). Miladinovi¢ i sar. (2006a) referiSu pozitivhu znaCajnu korelaciju
izmedu prinosa zrna na jednoj, i duZine trajanja reproduktivne i vegetativne faze na
drugoj strani. Egli (1993) navodi da duZa vegetativna faza kasnijih sorti ne obezbeduje
nuzno i veCi potencijal za prinos. Medijana za prinos zrna u GZ IlI bila je manja od
istog parametra u GZ 11, iako se oCekuje obrnuto. Uprkos niskoj vrednosti medijane za

prinos u GZ 111, identifikuje se veCi broj genotipova sa prinosom zrna po biljci ve¢im od
16 g (Barc 11-X, Kunitz i P1 416 892).

Sadrzaj proteina u zrnu

Boks-plot dijagram (grafikon 9) prezentuje intervale variranja, interkvartilne
razlike, medijane i ekstremne vrednosti sadrzaja proteina genotipova pet grupa zrenja.
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Grafikon 9: Boks-plot dijagram sadrzaja proteina u zrnu kod genotipova soje GZ 00-I11
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Sadrzaj proteina u zrnu najviSe je varirao kod GZ 00, GZ 0 i GZ I, kod kojih je
uocen najsSiri interval varijacije, a kod GZ 00 i GZ | i najveca interkvartilna razlika.
Posmatranjem medijana sadrZaja proteina u GZ 00, GZ 0 i GZ I, uoCava se smanjenje
sadrZaja proteina sa porastom duZine vegetacije, Sto je u skladu sa rezultatima
prethodnih istrazivanja (Reinprecht i sar., 2006; Yan i Rajcan, 2002; BaleSevic¢-Tubic i
sar., 2012), koja iznose da sorte soje ranijih grupa zrenja sintetiSu viSe proteina u
odnosu na sorte kasne vegetacije. Preklapanje boksova grupa zrenja na grafikonu
sugeriSe odsustvo razlika u proseCnom sadrzaju proteina medu njima. Medutim,
maksimalne vrednosti intervala variranja i pomeranje raspodele u pravcu veceg broja
genotipova iznadprosecnog sadrzaja proteina kod ranijih grupa zrenja (GZ 00, GZ 0 i
GZ 1), ukazuju da su ove grupe imale znacajno veci sadrzaj proteina u odnosu na kasne.
Ovakvi rezultati su ocCekivani obzirom da su obe godine istraZivanja bile susne, a
nedostatak vode i visoke temperature u fazi nalivanja zrna dovode do povecanja
sadrZaja proteina i smanjenja sadrzaja ulja (Dornbos i Mullen, 1992). Peri¢ i sar (2014),
u susnoj godini konstatuju zna€ajno povecanje sadrzaja proteina kod ranih sorti u
odnosu na kasne. Slicno navode i Vollmann i sar., (2000a), pronalazeCi znatno veci
sadrzaj proteina kod ranih sorti u godinama sa visokom temperaturom i redukovanim
padavinama u odnosu na godine sa nizim temperaturama i vecom precipitacijom.
Izdvaja se GZ 00 u kojoj je medijana za sadrzaj proteina iznosila 39,8%, a 3 genotipa
(Canatto, Progres i Mini Soja) su imala sadrZaj proteina preko 42% (tabela 16), kao i
GZ 0 u kojoj je medijana iznosila 38,8% a dva genotipa (Aura i K-1) imala su sadrZaj
proteina preko 41%. S druge strane, primecuje se da je vrednost medijane za sadrZaj
proteina GZ 1 (38,1%) bila niza od vrednosti istog parametra u GZ Il i GZ 111 (38,6%),
ali je GZ | imala veci broj iznadproseCnih genotipova, dok su u kasnijim grupama

preovladivali genotipovi sa sadrZzajem proteina ispod proseka.

Sadrzaj ulja u zrnu

Intervali variranja, interkvartilne razlike, medijane i ekstremne vrednosti
sadrZaja ulja kod genotipova po grupama zrenja predstavljeni su boks-plot prikazom
(grafikon 10).
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Grafikon 10: Boks-plot dijagram za sadrzaj ulja u zrnu kod genotipova soje GZ 00-111

Prema podacima iz literature, genotipovi kasnijih grupa zrenja imaju veci
sadrzaj ulja i veci prinos zrna, a manji sadrZaj proteina u odnosu na ranije genotipove
(BaleSevié-Tubi¢ i sar., 2012). Duzina vegetacije najceSée je u pozitivnoj korelaciji sa
sadrzajem ulja (Vollman i sar, 2000b; Yaklich i sar., 2002), mada se, konsultujudi
literaturu, moZe pronaci i negativna korelacija izmedu duZine vegetacije i sadrZaja ulja
(Bellaloui i sar., 2009; Eskandari i sar., 2013). Na osnovu rezultata ovog istraZivanja, ne
uoCava se pravilan porast sadrzaja ulja sa duzinom vegetacije. Uvidom u boks-plot
dijagram, zapaza se da su medijane za sadrzaj ulja u tri grupe (GZ 0, GZ i GZ I1) imale
slicne vrednosti (oko 21%), a medijana sadrzaja ulja u najkasnijoj grupi (20,8%) imala
je nizu vrednost od medijana u navedenim ranijim grupama. Slicne rezultate dobili su
Yaklich i sar. (2002) ispitujuci sadrZaj ulja kod sorti soje GZ 00-VIII u severnom i
juznom regionu SAD i Kanade. Prethodni autori su utvrdili da je najveci sadrzaj ulja
ostvaren kod sorti srednje duzine vegetacije za dati region (GZ II-1V) koje ujedno
zauzimaju i najvece povrsine pod sojom, dok je sadrzaj ulja ranijih (GZ 0-1) i kasnijih
sorti (GZ V-VII) bio nizi. Osim toga, moguce je da je umerena suSa na obe lokacije
2011. i ekstremna suSa u toku 2012. godine uticala na promenu korelativnih odnosa
izmedu duzine vegetacije na jednoj, i sadrzaja ulja i proteina na drugoj strani.
BaleSevi¢-Tubi¢ i sar. (2011) istiCu da je negativna korelacija sadrZaja ulja i proteina
veoma zavisna od faktora spoljasnje sredine i uoCava se uglavhom u sredinama u

kojima se postize visok prinos, tj u povoljnim uslovima. lako je GZ Ill imala nizu
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vrednost medijane za sadrZaj ulja, uoCava se veci broj iznadprose€nih genotipova u
odnosu na ostale grupe, pa je ova grupa potencijalni izvor germplazme za
oplemenjivanje na povecan sadrzaj ulja. Sa oplemenjivackog aspekta znacajna je i GZ
0, kao grupa kratke vegetacije i relativno visokog sadrZzaja ulja. Genotipovi GZ 00

sintetisali najmanju koli€inu ulja, i najveci sadrzaj proteina u zrnu.

5.2.2. Meduzavisnost osobina po grupama zrenja
Grupa zrenja 00

Pearson-ovi koeficijenti korelacije izmedu agronomskih osobina genotipova
soje GZ 00 predstavljeni su na grafikonu 11. Pozitivna visoko-signifikantna korelacija
utvrdena je izmedu broja mahuna i broja zrna po biljci (0,97***), a potom izmedu broja
nodusa i visine stabla (0,87**). Prinos zrna po biljci bio je u visokoj pozitivnoj i visoko-
signifikantnoj korelaciji sa masom hiljadu zrna (0,79**), i posledi¢no, negativnoj niskoj
nesignifikantnoj korelaciji sa brojem zrna (-0,30) i mahuna (-0,37). Masa 1000 zrna bila
je u negativnoj i visoko-signifikantnoj korelaciji sa brojem mahuna (-0,77**) i brojem
zrna (-0,78***), Slicne korelativne odnose prinosa, mase 1000 zrna, broja mahuna i
zrna po biljci pronalaze i Pedersen i Lauer (2004), zakljuCujuci da je visoka pozitivna
asocijacija prinosa sa veliCinom zrna propracena negativnom asocijacijom sa brojem
mahuna i zrna. Board i sar. (1999) su utvrdili da su masa 1000 zrna i broj zrna
negativno korelisani, i da pri uticaju na prinos, obe komponente imaju podjednak
indirektan negativan efekat jedna preko druge, pa zakljuCuju da broj zrna i masa 1000
zrna na prinos deluju po principu kompenzacije komponenti (Egli, 1994). Analizom
putanje, Kumar i sar. (2015) pronalaze da je masa 1000 zrna komponenta sa najjacim
direktnim uticajem na prinos, i da na masu 1000 zrna najviSe utiCe duZina vegetacije,
dok je uticaj broja dana do cvetanja i broja zrna po biljci visok, negativan i direktan.

SadrZzaj ulja i proteina bili su u visokoj visoko signifikantnoj negativnoj
korelaciji (-0,77**), dok je prinos bio negativno korelisan sa sadrzajem proteina (-
0,64**) a pozitivno sa sadrzajem ulja (0,76**). Negativna korelacija sadrzaja ulja i
proteina, kao i pozitivna povezanost prinosa sa uljem i negativna sa proteinima, u
saglasnosti je sa rezultatima brojnih istrazivanja (Li i Burton, 2002; Taski-Ajdukovic i

sar., 2010), i objadnjava se dvojako - tesnom vezanoS¢u nekoliko gena u odredenom
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hromozomskom regionu od kojih svaki kontrolisSe jednu osobinu ili plejotropnim

efektom jednog gena koji kontroliSe viSe osobina (Chung i sar., 2003).
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Grafikon 11: Pearson-ovi koeficijenti korelacije (iznad dijagonale) agronomskih
osobina kod genotipova GZ 00 [***(p<0,001) i **(p<0,01)-visoko statisti¢ki znatajno; *(p<0,05)
statisticki znacajno]

Masa 1000 zrna bila je u pozitivnhoj umereno jakoj i visoko signifikantnoj

korelaciji sa sadrZzajem ulja (0,66**) i niskoj negativnoj nesignifikantnoj korelaciji sa

sadrzajem proteina (-0,41). Slicne relacije izmedu tri osobine pronalaze Li i Burton

(2002), u jednoj od tri ispitivane populacije dobijene u sistemu sluCajne oplodnje uz

primenu muske sterilnosti, sugeriSu¢i da bi se selekcijom na krupno zrno mogao

povecati sadrzaj ulja bez velike redukcije sadrZaja proteina.
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Uporedivanjem znacajnosti korelacija visine stabla i prinosa zrna kod
posmatranih grupa zrenja, signifikantna korelacija dve osobine (0,59*) utvrdena je samo
u okviru GZ 00, i bila je pozitivna i srednje jacine. Signifikantnu nisku pozitivnu
korelaciju (0,27*) referiSu i Kabelka i sar. (2004). Iz literature je poznato da su direktni
efekti visine stabla na prinos mnogo manji od indirektnih efekata preko broja mahuna i
broja zrna po biljci (Sudari¢ i Vratari¢, 2002).

Grupa zrenja 0

Grafikon 12 prezentuje Pearson-ove koeficijente korelacije izmedu
agronomskih osobina genotipova soje GZ 0. Kao i u prethodno analiziranoj grupi,
najveca pozitivna visoko signifikantna vrednost korelacije u okviru GZ 0 utvrdena je
izmedu broja mahuna i broja zrna po biljci (0,81***). Jaka asocijacija ove dve osobine
utvrdena je i u prethodnim istraZivanjima (Board i sar., 1999; Machikowa i Laosuwan,
2011). Prinos zrna bio je u pozitivnoj visokoj i visoko znacCajnoj korelaciji sa brojem
zrna po biljci (0,78***), i srednje jakoj pozitivnoj i visoko signifikantnoj korelaciji sa
brojem mahuna (0,51**) i masom 1000 zrna (0,49*%*).

Fenotipski (Board i sar., 1999) kao i geneticki (Zili¢, 1996; Peri¢, 2009)
koeficijenti korelacije broja zrna i prinosa zrna po biljci s jedne, i broja mahuna i
prinosa zrna s duge strane, pokazuju da je uticaj broja zrna mnogo veci od uticaja broja
mahuna na prinos. Sa ovim je saglasna i analiza putanje (Hrusti¢ i sar.,1985; Sudaric i
Vratari¢, 2002), u kojoj je utvrden najjaCi direktan efekat broja zrna na prinos zrna, pa
se broj zrna po biljci pokazao kao najbolji selekcioni kriterijum. Ipak, prilikom selekcije
na prinos mora se uzeti u obzir negativan indirektan efekat broja zrna preko mase 1000
zrna, koji je najceS¢e maskiran visokim direktnim uticajem broja zrna (Hrusti¢ i
sar.,1985), pa bi selekciju trebalo voditi u pravcu odabira genotipova veceg broja zrna
zadovoljavajuce krupnoce. Kao i u GZ 00, visina stabla bila je u jakoj visoko znacajnoj
asocijaciji sa brojem nodusa (0,72***), ali je niska korelacija broja nodusa i broja
mahuna po biljci uzrokovala odsustvo korelacije izmedu visine stabla i prinosa zrna
(0,042), sto je i oCekivano obzirom da visina stabla deluje na prinos preko broja mahuna
i zrna po biljci (Rajput i sar., 1987; Peric, 2009).
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Grafikon 12: Pearson-ovi koeficijenti korelacije (iznad dijagonale) agronomskih
osobina kod genotipova GZ 0 [***(p<0,001) i **(p<0,01)-visoko statisticki znacajno; *(p<0,05)
statisticki znacajno]

SadrZaj ulja i proteina bili su u umereno jakoj, negativnoj, visoko signifikantnoj
korelaciji (-0,57***). Izmedu prinosa zrna i sadrzaja ulja utvrdena je veoma niska,
negativna i nesignifikantna korelacija (-0,068), dok je korelacija prinosa i sadrzaja
proteina bila niska negativna i signifikantna (-0,37*). Negativnu nisku i nesignifikantnu
korelaciju izmedu prinosa i ulja u svom istrazivanju dobili su i drugi autori (Eskandari i
sar., 2013; Yan i Rajcan, 2002), dok su Kabelka i sar. (2004) utvrdili potpuno odsustvo
korelacije. Miladinovi¢ i sar. (2006a) su utvrdili znatno variranje jacine, smera i
znaCajnosti korelacije ulja i prinosa kod 4 sorte soje razliCitih grupa zrenja u zavisnosti
od sredine (lokacija i godina), pa su u nekim sredinama utvrdili i jaku negativnu

korelaciju sadrZaja ulja i prinosa zrna. Heterogen genetiCki sastav i najveca brojnost (31
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genotip) ove grupe zrenja u odnosu na ostale prouCavane grupe uticao je na smer i
jaCinu povezanosti prinosa, sadrzaja ulja i proteina. Bellalui i sar. (2009) istiCu da je
varijabilnosti ovih osobina kao i konzistentnost korelacija medu njima uslovljena ne
samo grupom zrenja, vec i genetickom osnovom genotipova u okviru grupe, faktorima
sredine i interakcijom svakog genotipa sa uslovima koji vladaju u datoj sredini.

Masa 1000 zrna bila je u slaboj nesignifikantnoj korelaciji sa sadrzajem proteina
(0,077) i nesignifikantnoj negativnoj korelaciji sa sadrzajem ulja (-0,29). Varijacija u
korelaciji mase hiljadu zrna sa sadrzajem ulja i proteina (razlike u smeru, znacajnosti

jacini) je referisana u prethodnim studijama (Reinprecht i sar., 2006;Specht i sar., 2001).

Grupa zrenja |

Grafikon 13. prikazuje meduzavisnost agronomskih osobina genotipova soje GZ I.
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Grafikon 13: Pearson-ovi koeficijenti korelacije (iznad dijagonale) agronomskih
osobina kod genotipova GZ | [***(p<0,001) i **(p<0,01)-visoko statisticki znagajno; *(p<0,05)
statisticki znacajno]
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Najveci koeficijent korelacije utvrden je izmedu sadrZaja ulja i proteina i bio je
negativan i visoko signifikantan (-0,91***). Prinos zrna bio je u negativnoj visoko
signifikantnoj korelaciji sa sadrzajem proteina (-0,69**) i pozitivnoj visoko znacajnoj
korelaciji sa sadrzajem ulja (0,75**). Negativna povezanost prinosa sa sadrZzajem
proteina i pozitivna sa sadrzajem ulja, kao i negativna asocijacija proteina i ulja
potvrdena je u mnogim istrazivanjima (Taski-Ajdukovi¢ i sar., 2010; Li i Burton, 2002).
Izmedu mase 1000 zrna i sadrzaja proteina utvrdena je niska negativna
nesignifikantna (-0,23) a izmedu mase 1000 zrna i sadrZaja ulja niska pozitivna
nesignifikantna korelacija (0,27), Sto je u saglasnosti sa koeficijentima fenotipskih
korelacija koje iznose Sudari¢ i Vratari¢ (2002). Drugi autori referiu nisku negativnu
signifikantnu korelaciju izmedu mase 1000 zrna i sadrzaja ulja (Yan i Rajcan, 2002;
Reinprecht i sar., 2006) i nisku pozitivnu nesignifikantnu (Yan i Rajcan, 2002) ili
signifikantnu (Reinprecht i sar., 2006) korelaciju mase 1000 zrna i sadrzaja proteina.
Prinos zrna po biljci bio je u visokoj pozitivnoj i visoko signifikantnoj korelaciji
sa masom 1000 zrna (0,63**), i srednjoj pozitivnoj signifikantnoj korelaciji sa brojem
zrna (0,56*) i brojem mahuna (0,55*). Uporedivanjem koeficijenata korelacije navedene
tri komponente prinosa sa prinosom, zakljucuje se da je masa 1000 zrna komponenta sa
najve¢im uticajem na prinos. Istovremeno, je masa 1000 zrna bila u veoma slaboj
negativnoj i nesignifikantnoj asocijaciji sa brojem mahuna (-0,34) i brojem zrna (-0,28),
pa moZzemo pretpostaviti da bi se odabirom genotipova krupnijeg zrna u okviru GZ |
mogao poboljsati prinos bez znagajnog smanjenja broja zrna i broja mahuna. Surlan-
Momirovi¢ i sar. (1990) utvrdili su srednje jaku visoko signifikantnu genetiCku
korelaciju izmedu mase 1000 zrna i prinosa, i jak direktan efekat ove osobine na prinos.
Indirektni uticaji mase 1000 zrna na prinos dobijeni analizom putanje pokazuju
pozitivan slab i nesignifikantan uticaj mase 1000 zrna preko broja mahuna, i negativan
slab i nesignifikantan uticaj preko broja zrna (Surlan-Momirovi¢ i sar., 1990; Sudari¢ i
Vratari¢, 2002). Signifikantna korelacija izmedu broja nodusa i prinosa zrna po biljci
utvrdena je jedino u okviru ove grupe, i bila je pozitivna i srednje jaka (0,57%*). Sli¢ne
vrednosti koeficijenata korelacije prinosa i broja nodusa i jake direktne uticaje broja
nodusa na prinos referiSu i Board i sar. (1997). Sudari¢ i Vratari¢ (2002) iznose nisku
nesignifikantnu korelaciju broja nodusa i prinosa, zakljucujuéi da je direktan efekat

broja nodusa na prinos slabiji od indirektnog efekta preko broja mahuna i broja zrna.
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Grupa zrenja Il

Pearson-ovi koeficijenti korelacije agronomskih osobina kod genotipova soje
GZ Il prezentovani su na grafikonu 14.
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Grafikon 14: Pearson-ovi koeficijenti korelacije (iznad dijagonale) agronomskih
osobina kod genotipova GZ [1[***(p<0,001) i **(p<0,01)-visoko statisticki znagajno; *(p<0,05)
statisticki znacajno]

U okviru GZ 11, najjaca korelacija utvrdena je izmedu broja mahuna i broja zrna
po biljci (0.90***) i bila je pozitivna i visoko signifikantna. S druge strane, korelacija
broja mahuna i mase 1000 zrna bila je srednje jaka, negativna i visoko signifikantna (-
0,61**), §to je u skladu sa navodima literature (Malik i sar. 2007; Zili¢, 1996, Peri¢,
2009), obzirom da genotipovi sa velikim brojem mahuna i zrna po biljci formiraju
sitnija zrna. Analizom putanje, Board i sar. (1999) su utvrdili da su direktni efekti broja
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mahuna na broj zrna po biljci dvostruko veci od direktnih efekata broja zrna po mahuni,
ali razmatranjem indirektnih efekata jedne komponentne preko druge na broj zrna,
uocCava se slican obrazac kompenzacije komponenti kao kod broja zrna i veli€ine zrna,
mada je nivo kompenzacije neSto manji, pa selekcija na veci broj mahuna moZze voditi
ka umerenom povecanju broja zrna. Broj nodusa i visina stabla bili su u jakoj pozitivnoj
I visoko-signifikantnoj korelaciji, kao i u ostalim grupama zrenja, Sto je u saglasnosti sa
rezultatima prethodnih istraZzivanja (Ramteke i sar., 2010; Peric, 2009).

U okviru GZ Il utvrdeno je da je prinos zrna bio u visokoj pozitivnoj visoko
znaCajnoj korelaciji sa brojem zrna (0,72***) i brojem mahuna (0,66***), dok je
korelacija sa masom 1000 zrna izostala. Visoku znaCajnu pozitivnu asocijaciju prinosa
sa brojem zrna (0,67*) i brojem mahuna (0,75*) na jednoj, i nisku nesignifikantnu
povezanost sa masom 1000 zrna (0,07) na drugoj strani utvrdili su i Board i sar. (1997),
istovremeno utvrdujuci najjaCi direktan efekat broja zrna na prinos i mali negativan
indirektan efekat broja mahuna. S obzirom na odsustvo korelacije prinosa i mase 1000
zrna, moglo bi se pogreSno zakljuciti da bi, u okviru GZ II, selekcija na prinos preko
broja zrna mogla voditi ka poboljSanju prinosa zrna bez velikog negativnog efekta mase
1000 zrna. Medutim, visoka i visoko znaCajna negativna korelacija broja zrna i mase
1000 zrna (-0,66**) koju u svom istrazivanju konstatuju i Board i sar. (1999), upucuje
na zakljuak da bi selekciju trebalo obaviti na S$to je moguce veci broj zrna
zadovoljavajuce krupnoce (Hrusti¢ i sar., 1985; Surlan-Momirovi¢, 1987).

U okviru grupe zrenja Il, izmedu sadrZaja ulja i proteina utvrdena je srednje jaka
negativna i signifikantna korelacija (-0,46*). Negativnu srednje-jaku znaCajnu
asocijaciju dve osobine referisu i Reinprecht i sar. (2006) u populaciji rekombinovanih
inbred linija soje srednje-kasne vegetacije, i Yaklich i sar. (2002) u okviru sorti GZ 11
testiranih u viSegodisnijm multilokacijskim ogledima. Konsultovanjem literature uocava
se velika varijacija u jacini, smeru i znaCajnosti korelacije sadrzaja ulja i proteina u
zavisnosti od ispitivanog seta genotipova (Li i Burton, 2002), grupe zrenja (Yaklich i
sar., 2002) i spoljasnje sredine (Miladinovic i sar., 2006a; BaleSevic¢-Tubic i sar., 2011).
Prinos zrna bio je u negativnoj i nesignifikantnoj korelaciji sa sadrZzajem proteina (-
0,39) i pozitivnoj signifikantnoj korelaciji sa sadrzajem ulja (0,48*). Sudari¢ i Vratari¢
(2002) navode slicne vrednosti korelacije prinosa sa sadrzajem proteina (-0,43) i ulja

(0,51%*). Rezultati dobijeni u ovom radu saglasni su rezultatima Chung i sar. (2003), koji
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iznose da je negativna korelacija protein — prinos najeS¢e manja od negativne

korelacije protein — ulje.

Grupa zrenja 11

Korelaciona povezanost agronomskih osobina genotipova soje u okviru GZ |11

prikazana je na grafikonu 15. Trebalo bi naglasiti da je ovo najmanje brojna grupa

(svega 7 genotipova) pa se interpretacija dobijenih korelacionih odnosa svodi na

uslovno tumacenje.
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Grafikon 15: Pearson-ovi koeficijenti korelacije (iznad dijagonale) agronomskih
osobina kod genotipova GZ Il [***(p<0,001) i **(p<0,01)-visoko statisti¢ki znatajno; *(p<0,05)
statisticki znacajno]
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Utvrdena je visoko signifikantna i pozitivna korelacija izmedu broja zrna i broja
mahuna (0,97***), signifikantna negativna povezanost broja zrna i mase 1000 zrna (-
0,77*) i negativna signifikantna asocijacija broja mahuna i mase 1000 zrna (-0,79%).
Nijedna komponenta prinosa nije bila u korelaciji sa prinosom, pa je pretpostavka da su
komponente uticale na prinos preko jaCih medusobnih indirektnih efekata. Do slicnih
vrednosti fenotipskih koeficijenata korelacije doSle su Sudari¢ i Vrataric (2002),
utvrdivsi da ni jedna od komponenti prinosa proucavanih i u naSsem radu nije u
znaCajnoj korelaciji sa prinosom, ali je analiza putanje izdvojila znacajne direktne i
indirektne efekte komponenti. GZ |11 se odlikuje specificnim genotipskim sastavom, s
obzirom da su svi genotipovi (osim sorte Kunitz) determinantnog tipa porasta stabla.
Efekti genotipa na komponente prinosa (visinu stabla, broj nodusa i masu hiljadu zrna)
bili su viSestruko veci u poredenju sa efektima genotipa kod ostalih grupa zrenja (tabela
8, 9 1 12), a utvrdene su i vece vrednosti interakcije genotipa i spoljaSnje sredine za
visinu stabla, broj nodusa, broj mahuna i broj zrna u odnosu na ostale grupe. U okviru
ove grupe, prisutan je i veliki broj ekstrema za vrednosti komponenti prinosa, kao Sto
pokazuju boks-plot dijagrami (grafikon 3, 4, 5, 6 i 7), Sto je, u sveukupnom rezultatu
prouzrokovalo specifi¢ne korelativne veze izmedu komponenti prinosa i prinosa.

Sadrzaj ulja i proteina bili su u negativnoj i nesignifikantnoj korelaciji (-0.74).
Masa 1000 zrna bila je u pozitivnoj nesignifikantnoj korelaciji sa sadrzajem proteina
(0,61), i negativnoj visoko signifikantnoj korelaciji sa sadrZzajem ulja (-0,91**). Prinos
zrna bio je u pozitivnoj i nesignifikantnoj korelaciji sa sadrzajem proteina (0,31) i
negativnoj nesignifikantnoj korelaciji sa sadrzajem ulja (-0,73).

lako najveci broj literaturnih podataka potvrduje negativnu korelaciju prinosa
zrna sa sadrzajem proteina i pozitivnu korelaciju prinosa sa sadrZzajem ulja, manji broj
istrazivanja referiSe drugaCije rezultate (Ray i sar., 2006; Eskandari i sar., 2013).
Neuobicajenu pozitivnu korelaciju prinosa zrna i mase 1000 zrna sa sadrzajem proteina,
I negativnu korelaciju prinosa zrna i mase 1000 zrna sa sadrzajem ulja utvrdili su i
Vollmann i sar. (2000b). Varijacija u uslovima spoljaSnje sredine (prvenstveno
obezbedenost azotom) koja dovodi do istovremenog povecanja prinosa i sadrZaja
proteina utiCe na pozitivnu korelaciju dve osobine. Moguce je da je kod sorti kasne
vegetacije period nalivanja zrna tekao u klimatski-povoljnijem periodu vegetacione

sezone koji je istovremeno favorizovao sintezu proteina i formiranje komponenti
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prinosa. Miladinovi¢ i sar. (2006a) su, ispitujuéi 4 sorte soje razliCitih grupa zrenja
stvorene u Srbiji, na dve geografski udaljene lokacije (Srbija i Japan), utvrdili da je kod
sorti ispitivanih u Japanu doSlo do promene u pravilnosti rangiranja prinosa genotipova
razliCite grupe zrenja, i shodno tome, do promena u uobi¢ajenom smeru Korelacije
prinosa sa sadrzajem proteina i ulja. Prethodno se moze primeniti i na rezultate ovog
rada. GZ 11l sadrzi izvestan procenat egzotiCne germplazme, pa su genotipovi u okviru
nje pokazali specificnu reakciju na klimatski veoma kontrastan lokalitet u odnosu na

region porekla germplazme koja je ucestvovala u njihovom stvaranju.

5.2.3. Prikaz paralelnih koordinata

Prikaz paralelnih koordinata (PCP-parallel coordinate plots) je efikasna tehnika
za prezentaciju multivarijacionih podataka, predloZena od strane Inselberg i sar. (1985).
PCP predstavlja opservacije kao seriju neprekinutih linija koje prolaze kroz paralelne
ose, od kojih svaka predstavlja razliitu varijablu. U naSem slucaju, svaka neprekinuta
linija predstavlja jedan genotip, a paralelne ose agronomske osobine. Koriste¢i PCP za
vizualizaciju kvantitativnih osobina kod genotipova ozime pSenice, Eded i sar. (2010)
navode osnovne prednosti PCP prikaza: prezentacija multivarijacionih podataka na
jednom grafikonu, pri Cemu set moze sadrzati i viSe hiljada podataka, te utvrdivanje
strukture grupisanja medu genotipovima i analiza korelacija izmedu varijabli. Kozak
(2010) preporucuje upotrebu PCP u selekciji ,,interesantnih genotipova®“ soje u slucaju
kada postoji viSe osobina od interesa za selekciju, u uporedivanju ovakvih genotipova u
odnosu na ostale, i za prikaz performansa genotipa u razliCitim sredinama.

Posto su razlike u strukturi variranja pojedinih osobina medu gupama zrenja
detaljno analizirane u boks-plot prikazu, PCP je ovde bio u funkciji detekcije
genotipova sa najvec¢im brojem agronomski znaCajnih osobina, kako bi se izabrali
potencijalni roditelji za buduéa ukrstanja. U identifikaciji linija koje oznaCavaju
karakteristiCne genotipove na plotu, koriscene su tabele 16, 17, 18, 19 i 20.

MoZe se primetiti da je, ukoliko se izuzmu ekstremi za pojedine osobine prisutni
u svakoj grupi, struktura variranja osobina kod genotipova razliCitih gupa zrenja bila
uglavnom slicna kod GZ 00, GZ 0, GZ 1 i GZ Il. Kod GZ Ill uoCava se specifican
model variranja, uslovljen genotipskim sastavom ove grupe (genotipovi polupatuljastog

tipa porasta, determinantnog stabla).
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Grafikon 16: Prikaz paralelnih koordinata za genotipove soje razli€itih grupa zrenja prema prosecima agronomskih osobina
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Posmatranjem prikaza paralelnih koordinata GZ 00, uoCava se grupa genotipova
visokog sadrzaja proteina, ali niskog prinosa zrna i sadrzaja ulja. Genotip Kabott istakao
se visokim sadrzajem proteina, dok je za sadrzaj ulja i prinos zrna bio intermedijaran.
Genotip sa najvecim prinosom zrna po biljci (Krajina) imao je istovremeno i srednji
sadrzaj proteina i sadrzaj ulja malo ispod proseka. Primecuje se i jasno izdvajanje
genotipa Mini Soja u odnosu na ostale, prema broju mahuna i zrna po biljci. Medutim,
niska vrednost mase 1000 zrna uticala je na nizak rang prinosa ovog genotipa.

U okviru GZ 0, uoCava se genotip K-1, kao genotip sa najvecim brojem nodusa,
ali i najmanjim brojem mahuna i zrna po biljci i posledi¢no, najveom masom 1000
zrna. Genotip K 2 2 imao je najveci broj mahuna i broj zrna po biljci, i masu 1000 zrna
iznad proseka, pa je ostvario i najveCi prinos zrna po biljci. Drugi po prinosu genotip
(Lanka), po sadrZaju proteina bio je iznad proseka grupe, sa procentom ulja nesto ispod
proseka, pa je potencijalno koristan u stvaranju genotipova visokog prinosa zrna sa
zadovoljavajucim sadrZzajem proteina.

U GZ I, izdvajaju se genotipovi najveceg prinosa zrna - Balkan i Brock. Genotip
Balkan imao je i najve¢u masu 1000 zrna, dok je za broj mahuna i broj zrna po biljci
bioiznad proseka grupe. Genotip Brock ostvario je drugi po redu prinos zrna, i za broj
mahuna i masu 1000 zrna bio je iznad proseka grupe. Dva genotipa najveceg sadrzaja
proteina (Chornaja i Danijela) imala su najmanji prinos zrna i najnizi sadrzaj ulja.

Genotip Vertex formirao je najveCi prinos zrna po biljci, uz istovremeno veoma
visok formirani broj mahuna, broj zrna i masu 1000 zrna. Genotip Lana ostvario je
Cetvrti po redu prinos zrna, broj mahuna i broj zrna po biljci veci od proseka, dok je za
masu 1000 zrna bio intermedijaran. Ovaj genotip istovremeno je imao i maksimalni
sadrZaj ulja u grupi. U okviru GZ 11, genotip Nena je bio drugi po visini prinosa, broju
mahuna i broju zrna po biljci, posedujuci sadrzaj ulja blizu proseka grupe. Genotip
Kineska je po sadrZaju proteina bio tre¢i po rangu, ostvarivsi i intermedijaran prinos, ali
nizak sadrzaj ulja pa moze imati doprinos u selekciju na poveéan prinos i
zadovoljavajucCi sadrzaj proteina. Genotip Lidija bio je treci po rangu prinosa i sadrZaja
ulja, ostvarivsi srednje visoku masu 1000 zrna i broj zrna iznad proseka, dok je po
sadrzaju proteina bio malo ispod proseka grupe.

Genotip Barc 11-X imao je najveci broj mahuna i zrna po biljci, i uprkos nizoj

masi 1000 zrna, svrstao se medu najprinosnije genotipove grupe, sa tre¢im po visini
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prinosom. Genotip Pl 416 892 je imao najnize stablo i najmanji broj nodusa, mahuna i
zrna po biljci, ali je formirao najkrupnije zrno, znacajno ve¢e mase od proseka i ostvario
najveCi prinos u grupi. Genotip najvece visine stabla i broja nodusa (Kunitz) bio je
jedini genotip u okviru grupe sa indeterminantnim stablom, dok su ostatak Cinili

genotipovi determinantnog stabla.

5.2.4. Multivarijacione metode u analizi grupisanja genotipova na osnovu

agronomskih osobina

Medu statistickim metodama, Mohammadi i Prasanna (2003) istiCu znacCaj
upotrebe utvrdenog multivarijacionog statistiCkog algoritma u klasifikaciji germplazme
i analizi srodnosti materijala za oplemenjivanje, pri ¢emu su analiza glavnih
komponenata (Principal Component Analysis — PCA) i klaster analiza najce$¢e koriste u
analizi grupisanja genotipova na osnovu slicnosti agronomskih profila. Multivarijacione
tehnike istovremeno analiziraju set podataka saCinjen od merenja viSe osobina razli€itih
genotipova, smeStajuci ih u viSe-dimenzionalni prostor u kojem je svako obelezje
odredeno jednom dimenzijom, tako da su genotipovi sa slichim vrednostima osobine

blisko pozicionirani u viSe-dimenzionalnom prostoru (Franco i sar., 1998).

5.2.4.1. Multivarijaciona analiza agronomskih osobina i genotipova po

grupama zrenja

PCA je efikasan metod za redukciju seta podataka kako bi se ukupna varijansa
originalnih podataka svela na varijansu manjeg broja nekorelisanih vestackih varijabli.
Metod omogucava vizualizaciju razlika izmedu genotipova i identifikovanje
potencijalnih grupa. Redukcija seta podataka postize se linearnom transformacijom
originalnih u novi set nekorelisanih varijabli, koje se nazivaju glavnim komponentama
(principal components-PC). Prva osa (PC 1) obuhvata najveci deo varijabilnosti
sadrzane u originalnom setu podataka u odnosu na ostale ose, dok druga osa (PC 2)
objasnjava najveCi deo varijabilnosti koja nije sadrzana u PC 1, i tako dalje
(Mohammadi i Prasanna, 2003).
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Yan i Rajcan (2002) su predlozili set grafickih biplota koji povecavaju
interpretativnu mo¢ klasicnog PCA biplota, daju¢i mogucnost procene genotipova na
osnovu veceg broja osobina i olakSavajuci identifikaciju genotipova superiornih za
osobine od interesa za selekciju. Biplot izdvaja specificne profile genotipova u odnosu
na posmatrane osobine, pri ¢emu genotipovi locirani daleko od koordinatnog pocetka
zasluzuju paznju kao nosioci ekstremnih vrednosti (Yan i Fregeau-Reid, 2008), iako u
oplemenjivackom smislu, ne moraju biti i superiorni. Srednja vrednost genotipa za datu
osobinu je bolja ukoliko je ugao izmedu vektora genotipa i vektora osobine manji od
90°, loSija ako je ugao veci od 90° i blizu proseka ako je ugao 90°. Biplot prikazuje i
meduzavisnost osobina kroz razliCite genotipove. Ako vektori dve osobine zaklapaju
ugao od 180°, osobine su zavisne ali u suprotnom smeru; ukoliko je ugao 0°, dve
osobine su zavisne u istom smeru a ukoliko je ugao 90° izmedu osobina nema
korelacije.

Biplot se Cesto koristi prilikom odabira roditeljskih parova za ukrstanje kod
razlicitih biljnih vrsta (Yan i Rajcan, 2002; Samonte i sar., 2013; Yan i Fregeau-Reid,
2008), za vizualizaciju odnosa medu osobinama i identifikaciju osobina koje su vazne u
indirektnoj selekciji na neko svojstvo (Yan i Tinker, 2006), i analiziranje efekata
razliCitih sredina na relacije izmedu osobina (Mohamadi i Amri, 2011). Korelacije
izmedu osobina su detaljno analizirane u prethodnom poglavlju, tako da je biplot
posluzio u svrhu utvrdivanja modela grupisanja genotipova na osnovu vrednosti
agronomskih osobina te za uporedivanje i identifikaciju genotipova superiornih za veci

broj agronomskih osobina.

Grupa zrenja 00

PC biplot genotipova soje GZ 00 objasnio je veliki deo (85,8%) varijanse
standardizovanih podataka (grafikon 17). Korelacije izmedu osobina prikazane
biplotom bile su u saglasnosti sa Pearson-ovim koeficijentima korelacije (grafikon 11),
kako po smerovima vektora (predznak korelacije), tako i po uglovima izmedu vektora
(jaCina korelacije).
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Grafikon 17: PC biplot 14 genotipova soje GZ 00 na osnovu 8 agronomskih osobina (VS-
visina stabla; BN-broj nodusa, BM-broj mahuna; BZ-broj zrna; MHZ-masa 1000 zrna;
PZB-prinos zrna po biljci; ULJE-sadrzaj ulja u zrnu; PROT-sadrzaj proteina u zrnu).

Genotipovi Korana, Ljuso i Krajina imali su najveCi prinos zrna po biljci
zahvaljujuci znatno veCem broju mahuna i zrna od proseka grupe, i umereno Visokoj
vrednosti mase 1000 zrna. Genotip Krajina bio je istovremeno i intermedijaran po
sadrzaju proteina, pa se ovaj genotip moze koristiti za oplemenjivanje na prinos, uz
istovremeno odrZanje sadrZaja proteina na zadovoljavaju¢em nivou. Genotip Mini Soja
formirao je najveci broj mahuna i zrna po biljci ali se zbog izuzetno niske mase 1000
zrna svrstao medu genotipove najniZzeg prinosa. Genotipovi Mini Soja, Progres i
Canatto izdvojili su se po visokom sadrZaju proteina, istovremeno posedujuéi najmanji

sadrZaj ulja i najnizi prinos zrna po biljci. Genotip Kabott ostvario je najvecu masu
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1000 zrna, sadrzaj proteina iznad proseka grupe dok je po prinosu zrna bio
intermedijaran, pa predstavlja potencijalni izvor germplazme za oplemenjivanje na
veliCinu zrna i poveCan sadrzaj proteina uz odrZanje prinosa u okviru proseka

genotipova veoma rane vegetacije.

Grupa zrenja 0

PC biplot genotipova soje GZ 0 prikazan na grafikonu 18 objasnio je 59,0%
varijanse standardizovanih podataka. Korelacije izmedu osobina prikazane biplotom
bile su u saglasnosti sa Pearson-ovim koeficijentima korelacije (grafikon 12). Vecina
genotipova je bila intermedijarna za veci broj posmatranih osobina, grupiSuci se u
blizini koordinatnog pocCetka biplota.

U okviru GZ 0 uoCava se grupisanje genotipova niske mase 1000 zrna, visokog
sadrZaja ulja i sadrZaja proteina iznad proseka (Turska 2, Apache, Atlas i Lambert), koji
mogu biti od znaCaja za oplemenjivanje na istovremeno povecanje obe komponente,
najceSce negativno korelisane. Genotip sa najvec¢im sadrZzajem proteina u zrnu (K-1)
imao je i najvecu masu 1000 zrna, ali je ostvario i niZi prinos zrna po biljci i niZi sadrZaj
ulja u odnosu na prosek grupe, pa bi se ovaj genotip mogao korisiti za oplemenjivanje
na veli€inu zrna i sadrZaj proteina ali ne i prinos zrna. Genotip K 2 2 formirao je najveci
broj mahuna i zrna po biljci, dok je za masu 1000 zrna bio intermedijaran, pa je ostvario
i najveci prinos zrna po biljci. Obzirom da genotipovi sa velikim brojem mahuna i zrna
najceS¢e formiraju i sitno zrno, $to u rezultatu ima odrZzavanje prinosa na prosecnom
nivou, ovaj genotip predstavlja znaCajan izvor gena za poboljSanje prinosa

istovremenom selekcijom na vise komponenti koje su najceS¢e negativno korelisane.
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Grafikon 18: PC biplot 31 genotipa soje GZ 0 na osnovu 8 agronomskih osobina (VS-
visina stabla; BN-broj nodusa, BM-broj mahuna; BZ-broj zrna; MHZ-masa 1000 zrna;
PZB-prinos zrna po biljci; ULJE-sadrzZaj ulja u zrnu; PROT-sadrZaj proteina u zrnu).

Genotip Lanka je imao znacajno veci broj mahuna, broj zrna i masu 1000 zrna u
odnosu na prosek, i ostvario visok prinos zrna po biljci, dok je po sadrzaju proteina bio
intermedijaran, pa se moze smatrati korisnim donorom germplazme za oplemenjivanje
na prinos zrna preko tri najvaznije komponente, bez vece redukcije u sadrzaju proteina.

Genotipovi ZPS 015 i PRW 80 su se izdvojili od ostalih viSim stablom, ve¢im
brojem nodusa, kao i ve€om masom 1000 zrna, dok su za broj mahuna i broj zrna bili
intermedijarni, ostvarivsi prinos zrna blizu proseka grupe. Genotip Pl 301 ostvario je

visok prinos zrna po biljci, formirajuci veliki broj krupnijih zrna po biljci, dok je za broj
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mahuna bio intermedijaran, te se moze smatrati potencijalno korisnim u oplemenjivanju
na prinos zrna preko komponenti prinosa. Ostali genotipovi u grupi imali su uglavnom

intermedijarne vrednosti za sve posmatrane osobine.

Grupa zrenja |

PC biplot genotipova soje GZ | prikazan na grafikonu 19 objasnio je 75,9%
varijanse standardizovanih podataka. Korelacije izmedu osobina prikazane biplotom
bile su u saglasnosti sa Pearson-ovim koeficijentima korelacije (grafikon 13).

Genotipovi intermedijarni za vedinu osobina (Hodgson 78 i Danubian)
pozicionirali su se u neposrednoj blizini koordinatnog pocCetka. Genotipovi Balkan i
Ardin izdvojili su se najve¢om masom 1000 zrna. Genotip Balkan je formirao veci broj
mahuna i broj zrna po biljci u odnosu na prosek grupe, ostvarivsi i najveci prinos zrna
po biljci. Visok prinos ovog genotipa je i oCekivan obzirom da se radi o0 domacoj sorti
koja se kod nas do 2013. godine koristila kao standard prilikom izvodenja ogleda za
priznavanje novih sorti u grupi zrenja l. Genotipovi Brock i Parker svrstali su se medu
najprinosnije genotipove, formirajuci i ve¢i broj mahuna kao i vecu masu 1000 zrna u
odnosu na prosek, dok su za broj zrna bili uglavnom intermedijarni. Po prinosu se
izdvojio i genotip Laura, koji je formirao veci broj i masu 1000 zrna u odnosu na prosek
grupe, dok je za broj mahuna i zrna po biljci bio intermedijaran. Svi navedeni
genotipovi bili su intermedijarni za sadrzaj proteina i sintetisali su visok sadrzaj ulja.
Sorta Laura, koja je uz visok prinos imala i sadrZaj proteina veCi od prosecnog,
predstavlja moguci izvor germplazme za istovremeno poboljSanje obe osobine.
Genotipovi Ika, Shine, A 1937, Ravnica i NK 15 50 formirali su veoma visok broj zrna
po biljci, i visok broj mahuna, ali su po masi 1000 zrna bili ispod proseka grupe, pa su i
za prinos zrna bili uglavnom intermedijarni ili malo iznad proseka, kao i za sadrzaj ulja.

Genotipovi Chornaja, Danijela i Krizia imali su sadrzaj proteina znacajno iznad
proseka, ali i najmanji prinos zrna i najnizi sadrzaj ulja, pa nisu od znacCaja za selekciju
na istovremeno poboljSanje viSe osobina, ali mogu imati primenu u oplemenjivanju na

poboljSan sadrZaj proteina u zrnu.
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Grafikon 19: PC biplot 16 genotipova soje GZ | na osnovu 8 agronomskih osobina (VS-
visina stabla; BN-broj nodusa, BM-broj mahuna; BZ-broj zrna; MHZ-masa 1000 zrna;
PZB-prinos zrna po biljci; ULJE-sadrzZaj ulja u zrnu; PROT-sadrZaj proteina u zrnu).

Grupa zrenja Il

PC biplot genotipova soje GZ Il prikazan na grafikonu 20 objasnio je 72,3%
varijanse standardizovanih podataka. Korelacije izmedu osobina prikazane biplotom

bile su u saglasnosti sa Pearson-ovim koeficijentima korelacije (grafikon 14).
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Grafikon 20: PC biplot 22 genotipa soje GZ Il na osnovu 8 agronomskih osobina (VS-
visina stabla; BN-broj nodusa, BM-broj mahuna; BZ-broj zrna; MHZ-masa 1000 zrna;
PZB-prinos zrna po biljci; ULJE-sadrzaj ulja u zrnu; PROT-sadrzaj proteina u zrnu).

Brojem nodusa i mahuna izdvojio se genotip J 4, koji je istovremeno imao i
visok broj zrna po biljci. Genotipovi Lana, Lidija i Beauty ostvarili su najveCi sadrZaj
ulja u zrnu. Lana i Lidija imale su i znacajno veci prinos zrna u odnosu na prosek grupe,
formirajuci visok broj mahuna i zrna, dok su za masu 1000 zrna bile intermedijarne. Po
prinosu zrna, istakao se genotip Vertex, posedujuci istovremeno i veoma visok broj
mahuna i zrna po biljci, i visoku masu 1000 zrna, pa bi se ovaj genotip mogao koristiti u
selekciji na prinos preko ove tri komponente, koje su Cesto negativno korelisane.

Genotip Vojvodanka je, uprkos najnizoj masi 1000 zrna, formirao prinos znatno

veéi od proseka grupe, zahvaljujuci visokom broju mahuna i zrna po biljci, §to je i
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oCekivano s obzirom da je ovaj genotip standard u ogledima za piznavanje sorti GZ II.
Kod sorte Nena, uticaj veoma niske mase 1000 zrna kompenzovan je velikim brojem
mahuna i zrna po biljci, tako da se navedena sorta svrstala medu najprinosnije u grupi.
SadrZaj proteina genotipova Kineska, Gnome i Harosoy bio je veci u odnosu na
prosek grupe, pri ¢emu su genotipovi Gnome i Harosoy imali masu 1000 zrna iznad
proseka grupe, a genotip Kineska intermedijaran prinos, pa se ovi genotipovi mogu
korisiti u oplemenjivanju na sadrZzaj proteina bez vecCe redukcije prinosa (Kineska),
odnosno mase 1000 zrna (Gnome i Harosoy). Genotipovi FS BB, HS 302, Century i
Dekabig imali su sadrzaj proteina iznad proseka, ali istovremeno i nizak prinos zrna i
sadrzaj ulja. Genotipovi Voloda, Olga, Zen, KB 231, A 3963, Nikko i Action bili su
uglavnom intermedijarni za najveci broj posmatranih osobina. Genotip od najmanjeg

znaCaja za selekciju bio je Corsoy, sa ve¢inom osobina ispod prosecnih vrednosti grupe.

Grupa zrenja 11

PC biplot genotipova soje GZ Il prikazan na grafikonu 21 objasnio je 85,8%
varijanse standardizovanih podataka, Sto je, u poredenju sa biplotima prethodnih grupa
zrenja, predstavljalo najvecu vrednost. Korelacije izmedu osobina prikazane biplotom
bile su u saglasnosti sa Pearson-ovim koeficijentima korelacije (grafikon 15).

Veéina genotipova grupe zrenja |ll predstavlja genotipove specificne
morfologije (polupatuljasti genotipovi determinantnog ili fascijatnog tipa porasta
stabla), medu kojima se pojedini odlikuju manjim (EIf, Hobbit, Sprite, Pixie, Barc 11-
X) ili veCim (PI 416 892) procentom egzoti¢ne germplazme u svojoj genetickoj osnovi.

Genotip Kunitz imao je najvecu visinu stabla i najveci broj nodusa, kao jedini
genotip indeterminantnog tipa porasta u grupi. Ovaj genotip ostvario je veci od proseka
prinos zrna, zahvaljujuci visokim vrednostima veceg broja komponenti prinosa.
Najvecim brojem mahuna i zrna po biljci istakao se genotip Barc 11-X, koji je uprkos
najnizoj masi 1000 zrna ostvario prinos iznad proseka grupe, uz istovremeno
posedovanje 1 visokog sadrzaja ulja. Ovaj genotip predstavlja znaCajan izvor za
oplemenjivanje na povecan prinos zrna preko broja mahuna i broja zrna, jer su ove
komponente na prinos imale verovatno jaci direktan uticaj nego Sto je njihov indirektan

uticaj preko veliCine zrna.
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Grafikon 21: PC biplot 7 genotipova soje GZ Il na osnovu 8 agronomskih osobina (VS-
visina stabla; BN-broj nodusa, BM-broj mahuna; BZ-broj zrna; MHZ-masa 1000 zrna;
PZB-prinos zrna po biljci; ULJE-sadrzZaj ulja u zrnu; PROT-sadrZaj proteina u zrnu).

Genotip Pl 416 892 ostvario je najveci prinos zrna po biljci, najveci sadrzaj
proteina i najvecu masu 1000 zrna. lako je pretpostavka da ovaj genotip, obzirom na
egzoticno poreklo, ima slabu adaptivnhu vrednost, evidentan je njegov znaCaj za
oplemenjivanje na prinos zrna i sadrZaj proteina. Genotipovi Hobbit, Sprite, EIf i Pixie
vode poreklo iz istog ukrstanja, pa je njihovo blisko grupisanje na osnovu agronomski
znacajnih osobina bilo i oCekivano. Svi osim genotipa Pixie imali su visok sadrzaj ulja,
dok su za ostale osobine bili uglavnom intermedijarni. Genotipovi grupe zrenja Il su
pokazali da je i u okviru genotipova specificne morfologije i izvesnog procenta

egzoticne germplazme moguce identifikovati one sa agronomski poZeljnim osobinama.
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5.2.4.2. Multivarijaciona analiza agronomskih osobina i genotipova svih

grupa zrenja

Distribucija 90 genotipova soje na osnovu analize glavnih komponenti
agronomski znacCajnih osobina prikazana je na grafikonu 22. Prvom i drugom osom
obuhvaceno je ukupno 68,1% fenotipske varijabilnosti sadrzane u originalnom setu
podataka. U istrazivanju koje su sproveli Igbal i sar. (2008) i Kumar i sar. (2015)
primenom iste analize, procenat varijabilnosti ubuhvacena sa prve dve PC ose bio je
manji, dok su PeriC i sar. (2014) dobili vecu proporciju varijabilnosti sadrzanu u prve
dve ose.

lako su se genotipovi uglavnom grupisali u vecoj ili manjoj blizini koordinatnog
pocCetka, primecCuje se da je PC 1 osa jasno razdvojila genotipove prema pripadnosti
grupi zrenja, premda duZina vegetacije nije bila ukljucena u analizu. Osobine koje su
najéeS¢e pozitivno korelisane sa duzinom vegetacije (visina stabla, broj nodusa, broj
mahuna, broj zrna, prinos zrna i sadrzaj ulja) uticale su na razdvajanje genotipova duz
PC 1 ose. U donjem levom kvadrantu uoCava se grupisanje genotipova kasnije
vegetacije (GZ II), u gornjem desnom grupisanje genotipova srednje rane vegetacije
(GZ 1), dok su rani genotipovi (GZ 0) bili rasporedeni oko koordinatnog pocCetka, a
veoma rani (GZ 00) pretezno u donjem desnom kvadrantu (grafikon 22).

Konsultujuéi literaturu, moze se zakljuciti da multivarijacione analize u
proucavanju diverziteta genotipova soje na osnhovu agronomski znaCajnih osobina
uglavnom utvrduju isti obrazac grupisanja - grupisanje prema duzini vegetacije (Cui i
sar., 2001; Igbal i sar., 2008; Peri¢ i sar., 2014; Malik, 2011; Kumar i sar., 2015).
Potrebno je naglasiti da vecCina navedenih studija uglavhom u analizu uklju€uje i broj
dana do sazrevanja, pa je dobijeni model grupisanja u navedenim istrazivanjima donekle
I oCekivan. Rezultati ovog istrazivanja, u kome duZina vegetacije nije bila ukljucena u
analizu, najbolje potvrduju da razlike u grupi zrenja predstavljaju efikasan indikator
fenotipskog diverziteta, obzirom da grupa zrenja, odnosno fotoperiodska reakcija
odreduje sve faze razvoja biljke soje (Vratari¢ i Sudari¢, 2008). Duzina trajanja
vegetativne i reproduktivne faze odreduje produkciju ukupne biomase i formiranje
komponenti prinosa (Rao i sar., 2002; Machikowa i sar., 2005), pa su razlike u duzini
vegetacije izmedu sorti povezane sa razlikama u vrednostima formiranih komponenti

prinosa, i u krajnjem rezultatu i prinosa (Voldeng i sar., 1997).
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Grafikon 22: Biplot 90 genotipova soje GZ 00-111 na osnovu PCA analize agronomskih
osobina (VS-visina stabla; BN-broj nodusa, BM-broj mahuna; BZ-broj zrna; MHZ-
masa 1000 zrna; PZB-prinos zrna po biljci; ULJE-sadrzaj ulja u zrnu; PROT-sadrzaj
proteina u zrnu).

Masa 1000 zrna diskriminisala je genotipove po drugoj osi. NajveCi broj
genotipova imao je vrednost ove osobine blisku prosecnoj, mada se u pojedinim
grupama uocava prisustvo ekstrema sitnog i krupnog zrna. U okviru GZ 111 izdvajaju se
ekstremi veoma sitnog zrna, najceSce superiorni za broj mahuna i zrna po biljci, i
ekstrem veoma krupnog zrna i visokog sadrZaja proteina. U okviru GZ 00, uoCavaju se

tri genotipa sitnog zrna i visokog sadrzaja proteina. U okviru GZ I, prisutna su dva
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genotipa krupnog zrna i visokog sadrzaja ulja i dva genotipa sitnog zrna i visokog
sadrzaja proteina. U GZ 0 primecuju se dva genotipa sitnog zrna i povecanog sadrZaja
proteina. U okviru GZ Il, dva genotipa veoma sitnog zrna imala su i visok broj mahuna i
zrna po biljci.

Genotipovi su se po sadrZaju proteina razdvojili najvec¢im delom duz PC 1 ose,
pri ¢emu su genotipovi najkrace vegetacije (GZ 00) imali najvei sadrZaj proteina i
najvecCi broj ekstrema (4 genotipa) visokog sadrzaja proteina.

Prinos zrna, sadrzaj ulja i najvaznije komponente prinosa diskriminisali su
genotipove duz PC1 ose, pa se, generalno posmatrano, na levoj strani grafikona nalaze
genotipovi visokog prinosa i visokog sadrzaja ulja (GZ 1 i Il), a na desnoj genotipovi
visokog sadrZaja proteina i niskog prinosa zrna (GZ 00 i 0). Genotipovi GZ 111 pokazali
su slabu konzistenciju grupisanja, rasporedujuci se medu genotipove ostalih grupa
zrenja (GZ 11, GZ 01 GZ 00).

5.2.4.3. Klaster analiza

Za sagledavanje genetiCke udaljenosti 90 genotipova soje na osnovu 8
agronomski znaCajnih osobina, za parove genotipova izraCunate su Euklidske
udaljenosti, prikazane u prilogu 4. Najmanja Euklidska udaljenost utvrdena je za par
genotipova Agassiz-Mini Soja (0,043) a najveca za par VNIMK 4895-Pl 416 892
(1,200). IzraCunate Euklidske udaljenosti su normalizovane (svedene na opseg od 0 do
1) radi izraCunavanja prosetne vrednosti distance i njenog poredenja sa distancama
dobijenim na osnovu SSR markera i morfoloskih deskriptora. ProseCna vrednost
Euklidske udaljenosti posmatranih parova iznosila je 0,244, indikujuéi slabu
divergentnost genotipova u pogledu agronomskih osobina. Slicnu vrednost prosecne
distance na osnovu kvantitativnih fenotipskih svojstava (0,321) referiSu i Cui i sar.
(2001), dok Peri¢ i sar. (2014) navode vecCu vrednost distance procenjene na osnovu
agronomskih osobina (0,480).

Dendrogram nehijerarhijske klaster analize prema UPGMA metodi na osnovu
vrednosti Euklidskih udaljenosti izmedu parova genotipova prikazan je na slici 2. U
strukturi dendrograma ne moze se uoCiti pravilnost u grupisanju genotipova u klastere
prema geografskom poreklu. Veéina grupa dobijenih klaster analizom sastoji se od

predstavnika svih geografskih regiona. lzuzetak Cini klaster Il u kojem su grupisani
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samo americki (11) i domaci (6) genotipovi, kao i klaster Id sa pretezno americkim

genotipovima.
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Slika 2. Dendrogram UPGMA Kklaster analize genotipova soje na osnovu 8 agronomskih
osobina (oznake genotipova prema geografskom poreklu: Zuta — Srbija i Hrvatska,
crvena — SAD, zelena — Evropa i Evroazija, plava — Kanada, roza — Kina i Japan)

Teorijski posmatrano, genotipovi iz razlicitih geografskih regiona bi trebalo da
se diferenciraju i prema agronomskim osobinama, Sto se prakticno ispoljava u
analizama koje obuhvataju sortiment svih grupa zrenja. Diferencijacija nastaje kao

rezultat selekcije na adaptaciju genotipova na agroekoloske uslove odredenog
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geografskog podrucja, prvenstveno na duzinu fotoperioda i temperaturnu sumu (Qiu i
sar., 2011; Cui i sar., 2001). Fotoperiodska reakcija odreduje sve faze razvoja biljke
soje, utiCuéi na kreiranje specificnih fenotipskih profila u razliCitim geografskim
regijama. Kada se prethodnom dodaju specificni ciljevi selekcije prisutni u svakom
regionu (Shi i sar., 2000), logicno je oCekivati da agronomski profili sorti reflektuju
njihovo geografsko poreklo, u najvecoj meri preko grupe zrenja kao vida adaptacije na
region, a potom i preko ciljeva selekcije karakteristicnih za odredeno podrucje.

Literaturni podaci, medutim, pokazuju da grupisanje genotipova soje na osnovu
agronomskih osobina najéeS¢e nije saglasno podacima o geografskom poreklu, ali
pokazuje pravilnost u odnosu na grupu zrenja (Kaga i sar., 2012; Tavaud-Pirra i sar.,
2009; Arshad i sar., 2006). Uporedivanjem strukture grupisanja dobijene u ovom
istraZzivanju sa podacima o duZini vegetacije (tabela 1), uoCava se tendencija grupisanja
genotipova iz iste grupe zrenja u iste podklastere. Stoga je u cilju prezentacije ovakvog
obrasca grupisanja prikazan i dendrogram sa oznakama genotipova prema pripadnosti
grupama zrenja (slika 3).

U strukturi dendrograma uocCava se podela genotipova na dva glavna klastera (I i
I1), koja odgovara podeli na rane i srednje rane (klaster 1), odnosno kasne sorte (klaster
I1). U okviru klastera | izdvajaju se 3 subklastera: subklaster la koji obuhvata
genotipove kratke vegetacije (grupe zrenja 00 i 0), subklaster 1b u kojem preovladuju
genotipovi 0 grupe zrenja, subklaster Ic saCinjen pretezno od genotipova grupe zrenja I,
i subklaster Id, koji obuhvata genotipove I, 11 i 1ll grupe zrenja. Klaster Il odlikuje se
izrazitom dominacijom genotipova Il grupe zrenja, koji u sastavu ove grupe ucestvuju
sa viSe od 80%. Imajuci u vidu da duZina vegetacije nije bila ukljuCena u analizu, jaka
konzistentnost grupisanja na osnovu agronomskih osobina sa podacima o grupi zrenja
ukazuje da su razlike u grupi zrenja najbolji indikator fenotipskog diverziteta sorti (Cui i
sar., 2001). Grupa zrenja spada u najvaznije faktore koji utiCu na prinos zrna (Egli,
1981). Visok prinos rezultat je duzeg perioda nalivanja zrna i pripisuje se varijaciji
komponenti koje su povezane sa kasnijim sazrevanjem ili optimalnim vremenom

cvetanja.
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Slika 3. Dendrogram UPGMA klaster analize genotipova soje na osnovu 8 agronomskih
osobina (oznake genotipova prema grupi zrenja: Zuta - grupa zrenja 00, narandZasta - grupa
zrenja 0, zelena - grupa zrenja I, plava - grupa zrenja 11, ljubiCasta - grupa zrenja I11)

Izostanak geografskog obrasca varijacije na jednoj strani, i pravilno grupisanje
genotipova prema grupi zrenja na drugoj, moZe se objasniti izborom materijala za
analizu. lako su genotipovi za evaluaciju birani tako da predstavljaju razlicite
geografske regione, morali su istovremeno zadovoljiti i kriterijum prilagodenosti nasim
agroekoloskim uslovima, Sto je ogranicCilo izbor na genotipove iz svega 5 grupa zrenja
(00-111). lako geografski udaljeni, posmatrani regioni ne predstavljaju i ekoloski

kontrastne sredine, bar prema duZzini fotoperioda. Da je bilo moguce ukljucCivanje

126



genotipova kasnijih grupa zrenja (npr. juzno-ameriCkih sorti) u ogled, rezultati bi
verovatno bili drugaciji. Sa izuzetkom grupe genotipova iz Kanade, saCinjene samo od
sorti grupa zrenja 00 i O, genotipovi svih ostalih geografskih grupa pokazali su Siroku
varijaciju u pogledu duZine vegetacije, pa razlike izmedu regiona nisu bile primetne.
Grupisanje genotipova pokazalo je izvesni stepen saglasnosti sa pedigre
podacima. Sorte Kunitz, Olga, Lidija, Lana, Vertex i Nena (klaster Il), poreklom od
americke sorte Williams, svrstale su se blisko na dendrogramu. Polupatuljaste sorte
Sprite, Hobbit, Pixie, EIf i Gnome poreklom iz iste kombinacije roditelja, Cine
homogenu grupu u subklasteru 1d. Kod navedenih genotipova, gen za determinantan tip
stabla (dt;dt;) ima kljucni doprinos u kreiranju njihove fenotipske uniformnosti,
odredujuci visinu biljke, broj nodusa, pocetak cvetanja i komponente prinosa.
Genotipovi Balkan, Parker i F-01 484, blisko grupisani u subklasteru Ic, povezani su
preko potomaka sorte Harosoy, a genotip Canatto, pozicioniran u neposrednoj blizini
sorte Hodgson 78, predstavlja njegovo indirektno potomstvo. Pojedini parovi
genotipova slicnog pedigrea (lka-OS 101, Vojvodanka-Afrodita, OAC Eclipse-Maple
Arrow) bili su veoma udaljeni na dendrogramu. Slaba saglasnost izmedu grupisanja
genotipova na osnovu agronomskih svojstava i podataka o pedigreu rezultat je vise
faktora: poligene prirode nasledivanja kvantitativnih svojstava, njihove ekspresije
uslovljene faktorima spoljasnje sredine i uticaja veStaCke selekcije u kojoj se kroz
generacije inbridinga i transgresivnog razdvajanja razvijaju i odabiraju potomstva

razlicitog stepena fenotipske slicnosti u odnosu na roditelje.

5.2.5. Analiza interakcije genotip X spoljasSnja sredina za najvaznije

agronomske osobine primenom linearno-bilinearnog AMMI-1 modela

Pod interakcijom genotip x spoljaSnja sredina podrazumeva se nekonzistentna
reakcija genotipa na promene u uslovima spoljasnje sredine, tj. nemogucnost genotipa
da ostvari isti performans u razliitim spoljasnjim sredinama (Baker, 1988). Sa
agronomskog stanovista, procena interakcije vazna je radi identifikacije genotipova koji
pokazuju stabilnu reakciju u veéem broju sredina (posebno onih koji ne pokazuju
interakcije sa izmenom ranga), a potom i zbog boljeg iskoris¢avanje razlicitih
spoljasnjih sredina sa kojima pojedini genotipovi specificno interaguju (Kang, 1998;

Annicchiarico, 2002). Sa oplemenjivackog aspekta, interakcija je oteZzavajuci faktor u
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selekciji, jer uceSCe interakcijske komponente u ukupnoj varijabilnosti smanjuje
heritabilnost osobine, a time i pouzdanost selekcije na bazi glavnih komponenata (Kelly
i sar., 1998; Kang, 2004). Interakcija prikriva agronomsku vrednost egzoti¢nog
materijala (Giaufrett i sar., 2000), koji ima sve veCi znaCaj u oplemenjivanju soje, s
obzirom na dramati¢no suzavanje genetiCke osnove usled ukrStanja u okviru elitnih
linija. Introdukovana germplazma je uglavnom slabo adaptiran materijal, pa je za
uspesnu intogresiju gena u elitne sorte soje potrebno utvrditi stabilnost egzoticnih izvora
(Palomeque i sar., 2009).

Do sada je razvijen veliki broj statistickin modela za procenu interakcije genotip
x spoljasSnja sredina, pri ¢emu kod soje AMMI i SREG model predstavljaju najceSce
koriScene linearno-bilinearne modele za utvrdivanje obrasca reakcije genotipa kroz
razliCite spoljasnje sredine (Gauch i Zobel, 1998; Yan i Rajcan, 2002).

AMMI metod (additive main effects and multiplicative interaction - metod
glavnih komponenata i viSestruke interakcije) predstavlja kombinaciju dve statistiCke
procedure — analize varijanse, kojom se izdvajaju glavni efekti, i metode glavnih
komponenata (PCA) koja razlaze viSestruku interakciju (Crossa i sar., 1990). U
zavisnosti od znacajnosti glavnih komponenata, razlikuju se dva tipa modela - AMMI-1
i AMMI-2 (Gabriel, 1971). AMMI-1 biplot koristi se samo ako je veCi deo sume
kvadrata interakcije obuhvaéen prvom interakcijskom komponentom (IPC;). Metod daje
mogucnost grafickog predstavljanja interakcije na biplotu, pri ¢emu su vrednosti
glavnih efekata (genotipovi, spoljasnje sredine) predstavljene na apscisi, a vrednosti
prve interakcijske ose (IPC;) na ordinati (Crossa i sar., 1990). AMMI-2 model se koristi
ukoliko je manje od 50% varijacije interakcije objasnjeno prvom interakcijskom
komponentom, pa se vrednosti IPC; 0se nanose na apscisu, a vrednosti IPC, ose na
ordinatu (Kroonenberg, 1995). Gauch i Zobel (1996) su, analizirajuci veliki broj studija
u kojima je AMMI model koriséen za sagledavanje interakcije genotipa i spoljasnje
sredine, zakljuCili da se u 70% sluCajeva AMMI model sa znaCajnom prvom
interakcijskom komponentom pokazao kao najpogodniji, dok se u preostalim
sluCajevima izdvojio model sa dve znaCajne komponente. Prema prethodnim autorima
AMMI-1 model pruza veéu pouzdanost donesenih zaklju¢aka u odnosu na AMMI-2, s

obzirom da je za opis interakcije dovoljna samo prva komponenta.
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Analize stabilnosti prinosa soje se u najve¢em broju oplemenjivackih programa
ne izvode rutinski, najvise zbog toga Sto ne postoji dovoljno velika baza podataka za
odredeni set linija, potom, zbog dilema u izboru adekvatnog modela, i Cinjenice da se
visok prinos u vecem broju lokaliteta uzima kao adekvatan indikator stabilnosti linije
(Burton, 1998). U ovom istrazivanju, AMMI-1 model primenjen je u cilju identifikacije
genotipova iznadprosecne vrednosti osobine i zadovoljavajuce stabilnosti, koji mogu
imati potencijalni doprinos u oplemenjivanju, i analize uticaja agroekeoloskih faktora u

pojedinim sredinama na varijabilnost najvaznijih agronomskih osobina.

5.2.5.1. Prinos zrna
Grupa zrenja 00

Na osnovu AMMI-1 biplota se uoCava da je prvom interakcijskom
komponentom objasnjeno 55,3% varijacije interakcije genotipa i spoljaSnje sredine za
prinos zrna genotipova soje grupe zrenja 00 (grafikon 23).

Glavni efekti sredina PA-11 i PA-12 veoma su se razlikovali od glavnih efekata
sredina ZP-11 i ZP-12. Genotipovi ispitivani na lokaciji PanCevo pokazali su slicnu
reakciju na promene agroekoloskih uslova u toku obe godine. Glavni efekti sredina ZP-
11 i ZP-12 su se manje razlikovali, pa je prosek grupe za prinos zrna u ove dve sredine
bio priblizno jednak. Interakcijski efekti sredina ZP-11 i ZP-12 su se razlikovali,
reflektujuci veliku stabilnost genotipova ispitivanih na lokalitetu Zemun Polje u toku
2012. godine, i znaCajno vecCe variranje prinosa u zavisnosti od promena u uslovima
spoljasnje sredine kod genotipova ispitivanih na istoj lokaciji u toku 2011. godine.
Sredina ZP-11 imala je istovremeno i najveci doprinos ukupnoj interakciji.

Najveci broj genotipova formirao je prinos zrna sliCan opstem proseku, ali su
interakcijski efekti ovih genotipova Siroko varirali, kako po vrednosti tako i po
predznaku. Medu njima, najstabilniji prinos zrna po biljci utvrden je kod genotipa
Maple Presto, dok su zadovoljavajucu stabilnost pokazali i genotipovi Olima, Evrika, Pl
180 507 i Kabott. Sorte Korana i Krajina pokazale su se superiornim u odnosu na ostale
genotipove, kako po prinosu tako i po stabilnosti, Sto je i oCekivano s obzirom da se radi
o domacim genotipovima, dobro prilagodenim na naSe agroekoloske uslove. Najmanju
stabilnost prinosa imali su genotipovi Mini Soja i Canatto, pokazujuci visok pozitivan
interakcijski efekat, i Agassiz i Ljuso sa visokom negativnom interakcijskom vrednoScu.
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Grafikon 23: AMMI-1 biplot za prinos zrna po biljci kod genotipova soje GZ 00 (ZP-
Zemun Polje, PA-Pancevo, 11 i 12 — godine izvodenja ogleda)

Grupa zrenja 0

Na osnovu grafiCkog prikaza interakcije pomocu AMMI-1 biplot grafikona,
uoCava se da je prvom glavnom komponentom objasnjeno 50,9% varijacije interakcije
za prinos zrna genotipova soje GZ 0 (grafikon 24). Spoljasnje sredine su se medusobno
uglavnom razlikovale po prosecnoj vrednosti prinosa, dok je njihov interakcijski efekat
bio razlicit, pa su genotipovi ispitivani u Zemun Polju u 2012. godini i u Pancevu u
2011. godini pokazali najvecu stabilnost, a genotipovi ispitivani u Zemun Polju 2011.
godine i PanCevu 2012. godine imali visoku vrednost interakcijske komponente.
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Grafikon 24: AMMI-1 biplot za prinos zrna po biljci genotipova soje GZ 0 (ZP-Zemun
Polje, PA-Pancevo, 11 i 12 — godine izvodenja ogleda)

Razlike u glavnom efektu genotipova bile su relativno male na Sta ukazuje manji
stepen disperzije genotipova na biplotu, i grupisanje vecine genotipova oko opsteg
proseka. Genotipovi koncentrisani oko linije stabilnosti (Kanadska 1, Atlas, Am 3,
Turska 1, Aura, ZPS 015, Afrodita, Chandor i Pl 301) pokazali su najmanje variranje
prinosa zrna kroz spoljasnje sredine. Medu njima su, sa oplemenjivackog aspekta,
najznacajniji oni sa prinosom iznad opSteg proseka koji su ispoljjili i manji stepen
osetljivosti na promene u uslovima spoljasnje sredine (Afrodita, Chandor i PI1 301). lako
su genotipovi L 7/88 i Lanka ostvarili proseCan prinos iznad opSteg proseka, visoka
vrednost interakcijske komponente ograni¢ava njihovu upotrebu u oplemenjivanju na

prinos zrna jer utiCe negativno na stepen naslednosti osobine. Na biplotu se uoCava
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izdvajanje genotipa K 2 2, sa vredno$¢u prinosa znatno iznad opsteg proseka, ali i
visokim doprinosom interakciji, kao i genotipa Julijana, sa prinosom zrna oko opsteg

proseka i izuzetno niske stabilnosti.

Grupa zrenja |

Kod genotipova GZ |, AMMI-1 model objasnio je 55,5% sume kvadrata
interakcije genotipa i spoljasnje sredine (grafikon 25). Cetiri spoljasnje sredine su se
umereno razlikovale po glavnim efektima na ispitivane genotipove. Najveci
interakcijski efekat pokazala je sredina ZP-11, u kojoj su genotipovi ispoljili izrazitu
nestabilnost prinosa, dok je najmanji interakcijski skor imala sredina ZP-12, u kojoj su

genotipovi uglavnom stabilno reagovali na promene uslova spoljasnje sredine.

1.0- Hodgson 78 E
I
1
PA-12 PA-11 | Laura
:
1
1
Chornaja P
0.5 Danlyblan
1
i lka
1
1
— 1
S 0S1101
) o 1 .
K Danijela ' Rawnica
Lo 1
~ — I S N R — e e e A 4@ — — — m m e e e e m e m =
F.' 0.0 : A 1937
% I
1
< NK 2!.5 50
1
Krizia '
1
05- E Ardin Brock
! /P-12
Shiné
1
: Balkan
: Parker
I
:
-1.0- I ZP-11
I I | I I
10 12 14 16 18

Prinos zrna po bilici (g)

Grafikon 25: AMMI-1 biplot za prinos zrna po biljci genotipova soje GZ | (ZP-Zemun
Polje, PA-Pancevo, 11 i 12 — godine izvodenja ogleda)
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Interakcijska komponenta lokacije PanCevo bila je gotovo identiCna u obe
godine ispitivanja, ukazujuéi na jednaku varijaciju genotipova u 2 godine ispitivanja na
ovoj lokaciji. Primecuju se razlike u glavnim efektima PA-11 i PA-12, pa su genotipovi
ispitivani u Pancevu u toku druge godine ostvarili niZi prinos. Genotipovi Danijela, OS
101, Ravnica, A 1937, NK 15 50 karakteriSu se stabilnoS¢u prinosa kroz Cetiri
spoljasnje sredine, medu kojima najveéi oplemenjivacki znaCaj imaju genotipovi sa
prinosom zrna iznad opSteg proseka (Ravnica i A 1937). Genotipovi Brock, Balkan,
Parker, lka i Laura ostvarili su najveci prinos zrna u odnosu na opsti prosek, ali su se

odlikovali i velikom nestabilnoS¢u prinosa.

Grupa zrenja 1l

AMMI-1 model objasnio je 59,1% varijacije sume kvadrata interakcije genotipa
i spoljaSnje sredine za prinos zrna genotipova soje gupe zrenja Il (grafikon 26).
Spoljasnje sredine su se medusobno razlikovale u glavnim efektima i interakcijskom
skoru. Najmanju stabilnost prinosa imali su genotipovi ispitivani na lokaciji Zemun
Polje u toku 2012. i genotipovi ispitivani u PanCevu u toku 2011. godine, a najvecu
genotipovi ispitivani u PanCevu 2012. godine.

Ako se izuzmu genotipovi ispodprosecnog (Dekabig, FS BB, Harosoy, Corsoy) i
iznadprosecnog prinosa (Nena, Vertex, Olga, Lidija, Vojvodanka i Lana) zakljuCuje se
da su glavni efekti genotipa imali uglavnom sli¢ne vrednosti, blizu opSteg proseka

U okviru ove grupe nisu identifikovani genotipovi koji se pozicioniraju oko
linije stabilnosti, a veliki broj genotipova imao je visoku vrednost interakcijskog skora,
pa bi se moglo reci da ova grupa generalno predstavlja slabo-adaptabilan izvor poetnog
materijala za oplemenjivanje. Genotipovi iznadprosecnog prinosa imali su uglavnom i
slabiju adaptiranost na variranje uslova spoljasnje sredine, pri ¢emu su genotipovi
najveCe vrednosti prinosa (Vertex i Nena) imali i najveCu vrednost interakcijske
komponente. ZapaZa se da su, ako se izuzme genotip Vertex, najvece vrednosti prinosa
ostvarili genotipovi poreklom iz domacih programa selekcije, Cime se potvrduje njihova
superiornost u odnosu na introdukovanu germplazmu, a na osnovu vrednosti interakcije
(sa izuzetkom genotipova umerene interakcije — Vojvodanka i Lana) zakljucuje se da su

ovi genotipovi usko prilagodeni samo odredenim sredinama.
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Grafikon 26: AMMI-1 biplot za prinos zrna po biljci genotipova soje GZ Il (ZP-Zemun
Polje, PA-Pancevo, 11 i 12 — godine izvodenja ogleda)

Grupa zrenja 11l

Iz grafickog prikaza interakcije genotipova soje grupe zrenja Il za prinos zrna
pomoéu AMMI-1 biplota uoCava se da je prvom glavnhom komponentom objasnjen
veliki deo (71,9%) sume interakcije genotipa i spoljasnje sredine (grafikon 27). Razlike
u glavnim efektima spoljasnjih sredina bile su uglavnom velike. Sredine u kojima je
ostvaren najveci (ZP-11) i najmanji proseCan prinos zrna (PA-12) imale su i
najstabilniju reakciju genotipova. Genotipovi ispitivani u ostalim sredinama pokazali su

izrazitu nestabilnost u pogledu visine prinosa zrna.
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Grafikon 27: AMMI-1 biplot za prinos zrna po biljci genotipova soje GZ 111 (ZP-Zemun
Polje , PA-Pancevo, 11 i 12 — godine izvodenja ogleda)

Genotipovi Sprite, Pixie, Barc 11-X i Hobbit imali su mali doprinos interakciji u
sredinama u kojima su ispitivani. Visoka stabilnost i iznadprosecna vrednost prinosa
genotipa Barc 11-X sugeriSu njegov potencijalni znaCaj u oplemenjivanju na
poboljSanje prinosa. Genotip Pl 416 892 sa najveé¢im ostvarenim prosecnim prinosom
zrna u okviru grupe i relativno zadovoljavaju¢om stabilnoS¢u takode zasluZuje paznju
prilikom kreiranja roditeljskih kombinacija za oplemenjivanje na prinos zrna. Imajuci u
vidu da oba genotipa u svojoj genetiCkoj osnovi imaju odredeni udeo egzotiCne
germplazme, moze se zakljuciti da introdukovana germplazma ne mora po pravilu biti
niti manje prinosna, niti slabo adaptabilna. Od Cetiri genotipa poreklom iz iste

roditeljske kombinacije (EIf, Sprite, Hobbit i Pixie), tri su pokazala veoma sli¢nu
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prosecnu vrednost prinosa i slican interakcijski efekat, dok je genotip EIf ostvario manji
prinos i bio manje stabilan.

Interakcija genotip x spoljasSnja sredina za prinos zrna kao i uticaj neaditivnih
efekata gena najCeS¢e su visoko znacajni, te je heritabilnost prinosa obi¢no ispod 30%
(Karasu i sar. 2009; Peri¢, 2009). Najveci broj istraZzivanja samo konstatuje statisticki
visoko znaCajnu interakciju izmedu genotipa i spoljasSnje sredine za prinos zrna soje
(Vollmann i sar., 2000b; Rao i sar., 2002) ali se detaljnijom analizom interakcijskog
efekta bavi manji broj studija, primenjujuci razliite metode (Sudaric¢ i sar., 2006a; Yan
I Rajcan, 2002; Karasu i sar., 2009; Gauch i Zobel, 1988).

Ispitujuci stabilnost 8 genotipova soje u Cetiri spoljaSnje sredine primenom
regresionih modela po Finlay-Wilkinson-u i Eberhart-Russell-u, Karasu i sar. (2009)
utvrduju odsustvo stabilnih genotipova u ispitivanom setu, i identifikuju visoko-
prinosne genotipove adaptirane na povoljne uslove sredine, kao i genotipove niskog
prinosa, bolje prilagodene nepovoljnim agroekoloskim uslovima. Sudari¢ i sar. (2006a),
primenom simetricne linearne regresije utvrduju da su najnestabilniji genotipovi imali i
vrednost prinosa ispod opSteg proseka, da su visoko-prinosni genotipovi imali prosecnu
stabilnost, i da nijedan genotip visokog prinosa nije imao imao tendenciju formiranja
iznadprosecnog prinosa u povoljnim sredinama. Ispitujuci stabilnost i adaptabilnost
genotipova soje u dva regiona Argentine primenom regresionin modela i AMMI
analize, de Oliveira i sar. (2006) zakljucuju da razliCiti modeli odgovaraju genotipovima
juznog (AMMI 4) i centralnog regiona (AMMI 3), Cineci analizu preko biplota veoma
kompleksnom, i istovremeno ne dajuéi dodatni doprinos tumacenju parametara
stabilnosti i adaptabilnosti izraCunatih na osnovu regresionih modela. Yan i Rajcan
(2002) isticu znaCaj GGE biplota u analizi strukture interakcije genotip x spoljasnja
sredina, identifikaciji mega-sredina (grupa lokacija koje konzistentno poseduju najbolje
genotipove uz ponavljanje istog tzv. “which-won-where” obrasca), i u izboru
superiornih genotipova i test-sredina za datu mega-sredinu. Isti autori su analizom
interakcije pomoc¢u GGE biplota utvrdili da je, zavisno od godine, biplotom objasnjeno
77-89% varijacije prinosa koja se pripisuje glavnim efektima genotipa i interakciji
genotip x spoljasnja sredina. Zhang i sar. (2005) koriste GGE biplot za identifikaciju
najprinosnijih i najstabilnijih u grupi od 100 genotipova razliCitih gupa zrenja testiranih

u VirdzZiniji. Zhe i sar. (2010) upotrebom GGE biplota procenjuju efikasnost
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tradicionalnih test-lokacija da obezbede pouzdane informacije o sorti, i odbacuju
suvisne lokacije koje ne daju jedinstvene informacije.

Glavni efekti spoljasnjih sredina imali su jednak rang posmatrano kroz sve grupe
zrenja. Genotipovi ispitivani na lokaciji Zemun Polje u obe godine ostvarili su prinos
zrna iznad opSteg proseka, pri emu je veCi prinos ostvaren u toku 2011. godine.
Genotipovi ispitivani na lokaciji PanCevo ostvarili su prinos ispod opsSteg proseka, pri
¢emu je prinos u 2012. godini bio nizi. Ovakvi rezultati nisu bili oCekivani, s obzirom
da su na obe lokacije meteoroloski uslovi u toku 2012. godine bili izrazito nepovoljniji
u odnosu na 2011. godinu. Stoga se pretpostavljalo da ée prinos zrna ostvaren na
lokaciji PanCevo u toku 2011. godine biti veci od prinosa zrna formiranog na lokalitetu
Zemun Polje u toku 2012 godine. U toku maja i poCetkom juna 2011. godine, nastupili
su povoljni vremenski uslovi, donoseci obilne padavine, posebno na lokalitetu Pancevo.
To je uzrokovalo intenzivan porast nadzemne mase, ali i slabiji razvoj korenovog
sistema Sto se odrazilo na slabo tolerisanje suSe u kasnijim fazama razvi¢a kod
genotipova ispitivanih na lokaciji PanCevo u toku 2011 godine. Osim toga, iako tip
zemljiSta na navedenoj lokaciji (karbonatni Cernozem na lesnoj terasi) spada u
visokoproduktivna zemljista, prinos zrna ratarskih biljaka gajenih na njemu Cesto
ispoljava znaCajnu varijaciju, uzrokovanu pojavom suse kao i nepostovanjem plodoreda
i neadekvatnom obradom (Ugrenovié¢, 2013), ¢ime se donekle moZe objasniti maniji
prinos na lokaciji PanCevo u umereno susnoj godini u odnosu na prinos ostvaren u
Zemun Polju u ekstremno susnoj godini.

Razlike proseCne vrednosti prinosa genotipova ispitivanih u istoj godini na
razli¢itim lokacijama bile su veée od razlika utvrdenih kod genotipova na istoj lokaciji u
razli€itim godinama, $to nije u saglasnosti sa navodima literature. Miladinovi¢ i sar.
(2006a) kao i SudariC i sar. (2006a) navode da su vece razlike u prinosu uoCene kod
genotipova testiranih u razliCitim godinama na istoj lokaciji, nego izmedu razliCitih
lokacija u istoj godini, odnosno da je uticaj lokacije bio manji od uticaja godine.

Kod genotipova GZ 00 ispitivanih u Zemun Polju, prinos je u toku dve godine
ispitivanja bio gotovo identi¢an iako su se agroekolo3ki uslovi veoma razlikovali (2012.
godina okarakterisana kao ekstremno susna a 2011. kao umereno susna). Odsustvo
ocCekivane redukcije prinosa genotipova GZ 00 u 2012. godini na lokaciji Zemun Polje

objasnjava se Cinjenicom da sorte kratke vegetacije u uslovima ekstremnih temperatura i
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deficita vlage ranije i brze prolaze kroz kritiCne faze formiranja i nalivanja zrna pa je
njihov prinos manje pogoden nepovoljnim uslovima (Miladinovic i sar., 2006a).

Procena interakcije genotip x spoljaSnja sredina pomocu AMMI modela
omogucava efikasniju selekciju superiornih genotipova, obezbedujuci veci napredak u
oplemenjivanju (Crossa i sar., 1990). Primenom AMMI-1 modela, u okviru svake grupe
zrenja uspesno su identifikovani  visoko-prinosni  genotipovi, visokog ili
zadovoljavajuceg nivoa stabilnosti. MoZe se reCi da su se grupe zrenja krace vegetacije
(00, 0 i I) karakterisale ve¢im brojem genotipova sa prinosom iznad proseka grupe koji
su istovremeno imali i visoku stabilnost, dok je kod sorti kasnije vegetacije (GZ II)
identifikovan manji broj visoko-prinosnih genotipova sa umereno visokom stabilnoScu.
Kasnije sorte zahtevaju povoljnije uslove za realizaciju svog visokog genetiCkog
potencijala rodnosti, pa u godinama sa nepovoljnim agroekoloskim uslovima mogu
ispoljiti veCu redukciju prinosa u odnosu na rane sorte (Miladinovic i sar., 2006a).
Drugim re€ima, rane sorte pokazuju vecu stabilnost prinosa, Sto je delimi¢no u skladu i
sa rezultatima naSeg istrazivanja. U okviru GZ Ill koju uglavnom Cine genotipovi sa
izvesnim procentom egzoticne germplazme u osnovi, dva genotipa su, uprkos
pretpostavljenoj slaboj adaptaciji, formirali visok prinos zadovoljavajuée stabilnosti.
Sudari¢ i sar. (2006b) su regresionom analizom ispitivali agronomsku vrednost
kanadskih i domacih sorti u petogodisnjim ogledima na jednoj lokaciji. Agronomski
performans osijeCkih sorti bio je znaCajno bolji u poredenju sa kanadskim, ali su
istovremeno kanadske sorte uprkos kracoj vegetaciji ispoljile pozZeljne agronomske
osobine i dobru stabilnost i adaptaciju u poredenju sa osijeckim, otkrivajuci
oplemenjivacki potencijal introdukovanih genotipova.

Burton (1998) istiCe da u sortnim ogledima soje najveci deo interakcije genotip x
spoljasnja sredina potice od sorti izuzetno niskog prinosa. Za veCinu genotipova sa
prinosom zrna veoma ispod ili iznad proseka grupe utvrdena je najceSce i visoka
vrednost interakcije, Sto uslovno umanjuje njihov znacaj u oplemenjivanju (Kelly i sar.,
1998; Kang, 2004). Medutim, ove genotipove ne bi trebalo obavezno i odbaciti,
obzirom da su klimatski faktori na obe lokacije u toku dve vegetacione sezone bili vise
nego nepovoljni. Prema Babi¢ (2011) i ovakvi genotipovi mogu biti interesantni u
sredinama povoljnih klimatskih uslova i visokog nivoa primenjene agrotehnike, koje

omogucavaju da njihov geneticki potencijal u potpunosti dode do izraZaja.
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5.2.5.2. Sadrzaj proteina
Grupa zrenja 00

Veliki deo varijacije (59,2%) interakcije genotipa i spoljasnje sredine za sadrzaj
proteina u zrnu genotipova soje GZ 00 objaSnjen je prvom interakcijskom osom AMMI-
1 modela (grafikon 28). Razlike u glavnim efektima ispitivanih spoljasnjih sredina nisu

bile velike, s obzirom da su sve sredine imale vrednost sadrzaja proteina blizu opSteg

proseka.
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Grafikon 28: AMMI-1 biplot za sadrzaj proteina genotipova soje GZ 00 (ZP-Zemun
Polje, PA-Pancevo, 11 i 12 — godine izvodenja ogleda)
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Interakcijski uticaj Cetiri spoljasnje sredine na genotipove bio je uglavnom
varijabilan. Oba lokaliteta ispitivanja pokazala su pozitivan interakcijski efekat u 2011. i
negativan interakcijski efekat u 2012. godini, pri ¢emu su genotipovi ispitivani u
PanCevu 2011. godine bili najnestabilniji, dok su genotipovi ispitivani u toku 2012.
godine pokazali priblizno jednaku stabilnost na obe lokacije

Veci broj genotipova razliCitog sadrzaja proteina (Korana, Pl 180 507, Kabott,
Krajina, Canatto) pokazao je mali doprinos interakciji u ispitivanim sredinama.
Genotipovi iznadproseCnog sadrZaja proteina i male vrednosti interakcije (Kabott i
Canatto) imaju potencijalno najveCi znaaj za dizajniranje roditeljskih kombinacija
prilikom oplemenjivanja na sadrzaj proteina. lako su se genotipovi Mini Soja i Progres
istakli veoma visokim sadrZajem proteina u zrnu, visoka vrednost interakcije ograni¢ava

njihov znacaj i upotrebu u programu selekcije na poboljSanje kvaliteta zrna.

Grupa zrenja 0

AMMI-1 modelom je objasnjeno 61,5% varijacije sume kvadrata interakcije
genotipa i spoljadnje sredine za sadrzaj proteina genotipova soje gupe zrenja I (grafikon
29). Glavni efekti tri spoljasnje sredine (ZP-11, ZP-12 i PA-12) su se manje razlikovali,
pa su genotipovi ispitivani u pomenutim sredinama imali proseCnu vrednost sadrzaja
proteina blisku opStem proseku, dok su genotipovi ispitivani na lokalitetu Pancevo u
toku 2011. godine imali ispodproseCnu vrednost sadrzaja proteina. Istovremeno,
genotipovi ispitivani u pomenutoj sredini najmanje su reagovali na promene
agroekoloskih uslova, pokazujuéi najvecu stabilnost. Najveca vrednost interakcije
utvrdena je kod genotipova ispitivanih u PanCevu u toku 2012. godine, dok su
genotipovi ispitivani u Zemun Polju u toku obe godine pokazali nesto vecu stabilnost.

Genotipovi su se veoma razlikovali prema glavnim efektima i interakcijskoj
komponenti. Veci broj genotipova prosecnog sadrzaja proteina (Turska 2, Turska 1,
Kolubara, Chandor) pokazao je mali doprinos interakciji u sredinama u kojima su
ispitivani. Genotipovi zadovoljavajuce stabilnosti, FS 2 78 i Kanadska 1 imali su i
iznadproseCan sadrzaj proteina, a genotip koji je sintetisao najveci procenat proteina u
zrnu (K-1) pokazao je veoma visoku stabilnost osobine. Tri navedena genotipa

predstavljaju moguci izvor germplazme za oplemenjivanje na poboljSan hemijski sastav
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zrna. Genotip Aura, koji je ostvario visok sadrzaj proteina u zrnu, odlikovao se i

izrazitom nestabilno3¢u, pa je njegov oplemenjivacki znaCaj ogranicen.
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Grafikon 29: AMMI-1 biplot za sadrzaj proteina genotipova soje GZ 0 (ZP-Zemun
Polje, PA-Pancevo, 11 i 12 — godine izvodenja ogleda)

Grupa zrenja |

Prvom interakcijskom osom AMMI-1 modela obuhvacen je veliki deo varijacije
(76,6%) interakcije genotipa i spoljaSnje sredine za sadrZaj proteina u zrnu genotipova
grupe zrenja | (grafikon 30). Lokacija Zemun Polje je u obe godine ispitivanja na slican

nacin uticala na genotipove. Genotipovi ispitivani na ovoj lokaciji u obe godine imali su
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sliCan proseCan sadrzaj proteina, blizak opStem proseku, i umereno su interagovali sa

spoljaSnjom sredinom.
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Grafikon 30: AMMI-1 biplot za sadrzaj proteina genotipova soje GZ | (ZP-Zemun
Polje, PA-Pancevo, 11 i 12 — godine izvodenja ogleda)

Genotipovi ispitivani u PanCevu u toku 2011. godine pokazali su potpuno
odsustvo interakcije odnosno najvecu stabilnost sadrzaja proteina. Sredina u kojoj je
ostvaren najveci prinos zrna imala je i najvecu interakcijsku komponentu (PA-12).

Genotipovi Ravnica, Brock, A 1937, Hodgson 78, Parker i Krizia bili su blizu
linije stabilnosti, Sto ukazuje na njihov veci stepen adaptacije na promene u uslovima
spoljadnje sredine u odnosu na ostale genotipove. Medu njima, najveci oplemenjivacki

znacaj ima genotip Krizia, s obzirom da je osim vrednosti proteina iznad opSteg proseka
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imao i visoku stabilnost. Ostali genotipovi iznadprosecnog sadrzaja proteina bili su
udaljeni od linije stabilnosti, Sto ukazuje na njihovo izrazito variranje kroz ispitivane

spoljasnje sredine i verovatno dobru prilagodenost manjem broju specifi¢nih sredina.

Grupa zrenja Il

Iz grafickog prikaza interakcije genotipova soje grupe zrenja Il za sadrzaj
proteina u zrnu pomocéu AMMI-1 biplota (grafikon 31) uoCava se da je prvom glavnhom

komponentom objadnjeno 45,7% sume kvadrata interakcije genotipa i spoljasnje

sredine.
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Grafikon 31: AMMI-1 biplot za sadrzaj proteina genotipova soje GZ Il (ZP-Zemun
Polje, PA-Pancevo, 11 i 12 — godine izvodenja ogleda)
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Sredine PA-11 i ZP-12 imale su skoro jednak doprinos interakciji, dok su se
njihovi glavni efekti veoma razlikovali. Genotipovi ispitivani na lokaciji Zemun Polje u
toku obe godine imali su slicnu proseCnu vrednost sadrZaja proteina, razlikujuci se po
reakciji na promene uslova spoljasnje sredine, tako da su genotipovi ispitivani u toku
2011. godine pokazali vec€u stabilnost. Izrazita nestabilnost utvrdena je kod genotipova
ispitivanih u PanCevu u toku 2012. godine, koji su ujedno imali i najvecu prose¢nu
vrednost sadrZaja proteina. Siroka disperzija genotipova duZ apscise ukazuje na velike
razlike u njihovim glavnim efektima.

Genotipovi su se razlikovali i po vrednosti interakcijske komponente. Stabilna
reakcija zapaza se kod malog broja genotipova koncentrisanih uz liniju stabilnosti, pri
C¢emu najveCi znaCaj imaju genotipovi sa sadrZzajem proteina iznad opSteg proseka
(Olga, Nena, Gnome, HS 302 i Dekabig). Najvece variranje kroz spoljasnje sredine
utvrdeno je za genotipove ispodprosecne (Lana) i iznadproseCne vrednosti sadrzaja
proteina (Kineska).

Grupa zrenja 11

Kod genotipova GZ I1l, AMMI-1 modelom objadnjeno je 72,0% interakcije
genotipa i spoljaSnje sredine za sadrzaj proteina u zrnu (grafikon 32). Na osnovu
glavnih efekata spoljasnjih sredina uoCava se da su genotipovi ispitivani na lokaciji
Zemun Polje u toku obe godine imali slicnu prosecnu vrednost osobine, ujedno i blisku
opsStem proseku, dok su genotipovi ispitivani u PanCevu imali najveci prosecan sadrzaj
proteina u toku 2012. i najmanji u toku 2011. godine.

Sve spoljasnje sredine, osim ZP-11 pokazale su izrazenu nestabilnu reakciju
genotipova na agroekoloske uslove. Velike razlike u glavnim efektima genotipova, kao i
razlike u njihovoj interakcijskoj komponenti zapaZaju se na dijagramu. Samo se genotip
Sprite odlikuje stabilnim sadrZajem proteina, dok je kod ostalih ova osobina veoma
varirala sa promenama u uslovima spoljasnje sredine. Mogli bi se, uslovno, izdvojiti
genotipovi sa sadrzajem proteina iznad opSteg proseka i relativno manje interakcije u
odnosu na ostale, kao potencijalni izvori materijala za oplemenjivanje na poboljSan

tehnoloski kvalitet zrna.
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Grafikon 32: AMMI-1 biplot za sadrZaj proteina genotipova soje GZ Il (ZP-Zemun
Polje, PA-Pancevo, 11 i 12 — godine izvodenja ogleda)

SadrzZaj proteina u zrnu je kvantitativno svojstvo determinisano veéim brojem
gena sa minor ili major efektom (Hyten i sar., 2004), i u velikoj meri zavisi od faktora
spoljasnje sredine kao i interakcije genotip x sredina (Miladinovi¢ i sar., 1996;
BaleSevi¢-Tubi¢ i sar., 2011). Rezultati istraZivanja koja se bave procenom uticaja
genetiCkih faktora i efekata spoljasnje sredine na varijabilnost sadrzaja proteina,
ukazuju da je determinacija i odvajanje relativne vaznosti ova dva faktora slozena
(Yaklich, 2002; Dardanelli i sar., 2006). Literaturni podaci pokazuju upotrebu razliCitih
metoda proucavanja strukture interakcije genotip x spoljaSnja sredina za sadrZaj
proteina u zrnu. BaleSevi¢-Tubic i sar. (2011) su primenom linearnog modela utvrdili

razlike u sadrzaju i stabilnosti sadrzaja proteina kod genotipova ispitivanih u dva tipa
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sredina. Identifikovali su genotipove dobre adaptiranosti na sve spoljasnje sredine, kao i
one koji imaju bolju reakciju u povoljnim agroekoloskim uslovima, odnosno bolju
adaptaciju u klimatski nepovoljnim sredinama. Primenom istog modela, Sudaric i sar.
(2006a) su utvrdili da su najvecu reakciju na promene u uslovima spoljasnje sredine
pokazali genotipovi najmanjeg sadrzaja proteina u zrnu, dok su genotipovi prosecne
vrednosti osobine bili uglavnom i najstabilniji.

Kod genotipova GZ 0-11, uoCava se da je najveCi sadrZaj proteina sintetisan u
toku 2012. godine na lokaciji Pancevo, koja se pokazala kao najnepovoljnija sredina
ispitivanja u pogledu meteorolodkih uslova. Vollmann i sar. (2000a) utvrduju najveci
sadrzaj proteina kod sorti soje rane vegetacije u umereno-susnim godinama sa visokim
temperaturama u toku nalivanja zrna. Piper i Boote (1999) istiCu kvadratni oblik
zavisnosti izmedu sadrzaja proteina i srednje dnevne temperature u periodu nalivanja
zrna, utvrdivsi da sadrzaj proteina raste sa opadanjem temperaturama ispod 20, odnosno
porastom iznad 25°C u navedenom periodu. Dornbos i Mullen (1992) navode da susa u
fazi nalivanja zrna dovodi do povecanja sadrZaja proteina za 4,4%, dok se prinos zrna i
sadrZaj ulja smanjuju. Povecanje koncentracije proteina u nepovoljnim uslovima ne
proizilazi iz njihove povecane sinteze, ve¢ iz razlika u koncentraciji ostalih komponenti
Cija sinteza nije u istoj meri inhibirana (Rotundo i Westgate, 2009). Susa u fazi
nalivanja skracuje period nalivanja i dovodi do redukcije svih komponenti hemijskog
sastava zrna, ali je sinteza proteina najmanje pogodena zahvaljujuci re-mobilizaciji
azota iz listova (Brevedan i Egli, 2003), Cime se donekle kompenzuje skracenje perioda
nalivanja i akumulacija proteina odrzava na odredenom nivou. Ukoliko suSa nastupi na
pocCetku reproduktivne faze tj. u periodu cvetanja, oplodnje i formiranja semena, sadrzaj
proteina po jedinici mase zrna raste i za 6%, kao rezultat formiranog manjeg broja zrna
po biljci (Rotundo i Westgate, 2009; Ghassemi-Golezani i sar., 2013).

Za sve grupe zrenja najnizi sadrzaj proteina utvrden je na lokaciji PanCevo u
toku 2011. godine, dok su se rangovi glavnih efekata sredina PA-12, ZP-11 i ZP-12
menjali kroz grupe zrenja. Kod genotipova GZ 0-I1 testiranih na lokaciji Zemun Polje
gotovo da nije bilo razlike u sadrzaju proteina izmedu dve godine ispitivanja.
Interakcijska komponenta ZP-11 i ZP-12 imale su isti predznak, uz manje razlike u
vrednosti, Sto ukazuje da je ova lokacija u toku dve godine razliCite u pogledu

meteoroloskih uslova, na sliCan nacin uticala na genotipove GZ 0-11. Na varijaciju u
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sadrzaju proteina, pored klimatskih uslova, utiCe i obezbedenost zemljiSta azotom
(Vollmann i sar., 2000a; Peric i sar., 2009) kao i simbiotska azotofiksacija (Soldati,
1995), te je moguce da su se navedeni faktori na lokaciji Zemun Polje znatno razlikovali
u toku dve godine ispitivanja, i verovatno donekle kompenzovali efekte susne 2012.
godine. Vollmann i sar. (2000b) iznose da je varijacija u sadrzaju proteina, prinosu zrna
I masi hiljadu zrna u velikoj meri rezultat heterogenosti zemljisSnih parametara.

Stabilan rang genotipova kroz razliCite sredine pretpostavka je za geneticki
napredak u poboljSanju sadrzaja proteina u zrnu soje (Vollmann i sar., 2000a).
Identifikacija genotipova iznadprosecnog sadrzaja proteina zadovoljavajuce stabilnosti
bila je moguéa u okviru svih, osim u okviru GZ Ill. Genotipovi visoke vrednosti
osobine imali su najceSCe i visoku interacijsku komponentu, $to je u saglasnosti sa
navodima Annicchiarica (2002), koji istiCe da sorte koje imaju opstu, Siroku stabilnost u
velikom opsegu razliCitih agoekoloskih uslova imaju i nizu vrednost osobine u odnosu
na sorte koje su specifi¢no ili usko adaptirane na odredene regione, ostvarujuéi visoku
vrednost osobine u povoljnim a nisku u nepovoljnim sredinama.

Konacno, pri odabiru genotipova za oplemenjivanje na povecan sadrzaj proteina
u zrnu, paznja mora biti fokusirana i na visinu i stabilnost prinosa datih genotipova,
zbog negativne povezanosti prinosa zrna i sadrzaja proteina i Cinjenice da se u
biparentalnim ukrStanjima visoko-proteinskih linija smanjenje prinosa nuzno deSava i
pri niskom selekcionom pritisku na sadrZaj proteina (Helms i Orf, 1998), Sto se donekle

prevazilazi samo konceptom dugotrajne rekurentne selekcije (Wilcox, 1998).

5.2.5.3. Sadrzaj ulja

Grupa zrenja 00

AMMI-1 model je objasnio 80,91% varijacije sume kvadrata interakcije
genotipa i spoljadnje sredine za sadrZaj ulja genotipova soje gupe zrenja 00 (grafikon
33). Kao i za sadrzaj proteina, glavni efekti spoljasnjih sredina nisu se mnogo
razlikovali. Visok proseCan sadrzaj ulja ostvarili su genotipovi ispitivani u 2011. godini
na oba lokaliteta, pokazujuci i slicnu vrednost interakcije.

Najmanju stabilnost sadrzaja ulja pokazali su genotipovi ispitivani u Pancevu u
2012. godini, dok je najmanji interakcijski skor imala lokacija Zemun Polje iste godine,

izdvajajuci se kao sredina povoljna za sve genotipove.
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Grafikon 33: AMMI-1 biplot za sadrzaj ulja genotipova soje GZ 00 (ZP-Zemun Polje,
PA-Pancevo, 11 i 12 — godine izvodenja ogleda)

Veci broj genotipova (Canatto, Kabott, Olima, Gi 291/70-79, Krajina, Agassiz,
Maple Presto i Ljuso) bio je rasporeden blizu linije stabilnosti, pri ¢emu posebnu paznju
zasluzuju genotipovi iznadprosecnog sadrzaja ulja i visoke stabilnosti (Maple Presto i
Ljuso) kao i genotip Agassiz, koji je imao maksimalnu prosecnu vrednost ovog
parametra, i malu vrednost interakcije sa spoljasnjim sredinama. Genotipovi niskih
prosecnih vrednosti sadrzaja ulja (Mini Soja i Progres) imali su veoma slabu stabilnost,
kao i za sadrzaj proteina, Sto se moZe pripisati njihovoj genetickoj osnovi i specificnoj
reakciji na uslove ispitivanja veoma razliCite u odnosu na uslove regiona u kojem su

selekcionisane.
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Grupa zrenja 0

Veci deo varijacije (60,7%) interakcije genotipa i spoljaSnje sredine za sadrZaj
ulja u zrnu objasnjen je prvom interakcijskom osom AMMI-1 modela (grafikon 34).
Spoljasnje sredine u kojima su ispitivani genotipovi pokazale su varijaciju u glavnim i
interakcijskim efektima. Genotipovi ispitivani u PanCevu u toku 2011. godine imali su
najveéu prosecnu vrednost sadrZaja ulja, i ujedno najmanju vrednost interakcije,
odnosno najvecu stabilnost. Genotipovi ispitivani u toku 2012. godine na obe lokacije
ispoljili su najvarijabilniju reakciju na promene agroekoloskih uslova, pokazujuci

relativno visoku nestabilnost.
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Grafikon 34: AMMI-1 biplot za sadrzaj ulja genotipova soje GZ 0 (ZP-Zemun Polje,
PA-Pancevo, 11 i 12 — godine izvodenja ogleda)
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Disperzija genotipova na grafikonu ukazuje na velike razlike medu njima, kako
prema srednjim vrednostima, tako i po reakciji na promene uslova spoljasnje sredine.
Pored velikog broja genotipova izrazito nestabilne reakcije, grupa zrenja O karakteriSe
se i prisustvom veceg broja genotipova stabilnog sadrzaja ulja u razliCitim sredinama
(P1 301, Vita, Kanadska 1, Am 3, Kolubara, Turska 1, L 1128, Backa) od kojih najveci
znaCaj imaju genotipovi iznad prosecCne vrednosti osobine. Sorta Julijana odlikuje se
najvecim sadrzajem ulja i niskom vrednoS¢u interakcije, pa se sa smatra perspektivnim

pocetnim materijalom za oplemenjivanje na poboljSanje sadrzaja ulja u zrnu.

Grupa zrenja |

Na osnovu AMMI-1 biplota (grafikon 35) se uoCava da je prvom interakcijskom
komponentom AMMI-1 modela objasSnjeno 70,6% varijacije interakcije genotipa i
spoljasnje sredine za sadrZaj ulja genotipova soje grupe zrenja .

Ako se izuzmu genotipovi ispitivani u PanCevu u toku 2012. godine, moze se
re€i da su razlike u glavnim efektima spoljadnjih sredina bile relativno male, tako da su
genotipovi ispitivani u ZP-11, PA-11 i ZP-12 imali uglavnom sli¢ne prosecne vredosti
sadrzaja ulja, ujedno bliske i opStem proseku. Cetiri spoljasnje sredine ispoljile su
razliCit interakcijski uticaj na genotipove ispitivane u njima. Najveci interakcijski skor
utvrden je za genotipove ispitivane u PanCevu u toku 2012. godine i Zemun Polju u toku
2011. godine. lIzrazita stabilnost sadrzaja ulja utvrdena je za genotipove ispitivane u
Zemun Polju 2012. i Pancevu 2011. godine. Agrometeoroloski uslovi u dve navedene
sredine pogodovali su stabilnoj reakciji genotipova u pogledu promena sadrzaja ulja.

Najveci broj genotipova imao je vrednost osobine iznad opSteg proseka,
razlikujuéi se po vrednosti interakcijske komponente. Najvecu stabilnost pokazali su
genotipovi ispodproseCne (Laura) i iznadproseCne vrednosti sadrZaja ulja (A 1937).
Moguce izvore germplazme za poboljSanje sadrzaja ulja u zrnu oplemenjivanjem
predstavljaju genotipovi koji su sintetisali vecu koli€inu ulja u zrnu i nisu pokazali
znaCajno variranje u zavisnosti od promene faktora spoljasnje sredine (A 1937,
Hodgson 78 i Shine).
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Grafikon 35: AMMI-1 biplot za sadrzaj ulja genotipova soje GZ | (ZP-Zemun Polje,
PA-Pancevo, 11 i 12 — godine izvodenja ogleda)

Grupa zrenja Il

AMMI-1 modelom je objasnjeno 59,8% varijacije sume kvadrata interakcije
genotipa i spoljadnje sredine za sadrZaj ulja genotipova soje grupe zrenja Il (grafikon
36). Utvrdene su razlike u glavnim efektima spoljasnjih sredina, pri ¢emu su genotipovi
ispitivani u toku 2011. godine na oba lokaliteta imali slicnu proseCnu vrednost sadrzaja
ulja, i ujedno znaCajno veCu prosecnu vrednost osobine u odnosu na genotipove

ispitivane u Zemun polju i Pancevu u toku 2012. godine.
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Grafikon 36: AMMI-1 biplot za sadrZaj ulja genotipova soje GZ Il (ZP-Zemun Polje,
PA-Pancevo, 11 i 12 — godine izvodenja ogleda)

Najmanju interakciju sa faktorima sredine pokazali su genotipovi ispitivani u
Zemun Polju 2012. godine, a najvecu genotipovi ispitivani na lokalitetu Panevo u toku
iste godine. Genotipovi su se veoma razlikovali prema proseCnom sadrzaju ulja i
reakciji na promene u uslovima spoljasnjih sredina u kojima su ispitivani. Mali broj
genotipova sa sadrzajem ulja ispod opSteg proseka bio je pozicioniran blizu linije
stabilnosti i pokazao manje variranje u zavisnosti od agroekoloskih uslova (Kineska,
Dekabig, Century, J 4, Gnome). Domaci genotipovi Lana i Lidija odlikuju se veoma
visokim i stabilnim sadrzajem ulja, pa su znaCajan izvor germplazme za oplemenjivanje
na poboljSan hemijski sastav zrna, kao i Genotip Voloda sa iznad-prose¢nom vrednoSc¢u

osobine, i umerenom vrednoScu interakcije.
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Grupa zrenja 11

Kod genotipova GZ Il1l, AMMI-1 modelom objasnjeno je 69,9% sume kvadrata
interakcije genotipa i spoljasnje sredine za sadrzaj ulja u zrnu (grafikon 37). Razlike u
glavnim efektima ispitivanih spoljasnjih sredina nisu bile velike, s obzirom da su
sredine imale vrednost sadrZaja ulja oko opSteg proseka, ali je njihov interakcijski uticaj

na genotipove bio uglavnom razlicit.
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Grafikon 37: AMMI-1 biplot za sadrzaj ulja genotipova soje GZ Il (ZP-Zemun Polje,
PA-Pancevo, 11 i 12 — godine izvodenja ogleda)

Pozitivan interakcijski efekat pokazali su genotipovi ispitivani na dve lokacije u

toku 2011. godine, dok je negativna interakcija utvrdena za genotipove ispitivane na obe
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lokacije u toku 2012. godine. Cetiri genotipa (Pixie, Kunitz, EIf i Barc 11-X) su imali
vrednost sadrzaja ulja u nivou ili malo iznad opSteg proseka, i manje su se razlikovali po
interakcijskoj komponenti. Poseban znaCaj u selekciji na poboljSanje sadrzaja ulja u
zrnu imaju genotipovi sa najvecom prosecnom vrednoScu osobine koji su pokazali i
najstabilniju reakciju na promene u spoljasnjoj sredini (Sprite i Hobbit).

lako je sadrzaj ulja genetiCki determinisana osobina i smatra se sortnom
karakteristikom, svega 50% ukupne varijacije sadrZaja ulja je rezultat genotipa (Brumm
i Hurburgh, 2002), dok se preostali deo varijabilnosti pripisuje dejstvu faktora
spoljasSnje sredine, na prvom mestu temperature i obezbedenosti vlagom, kao i
interakciji genetickih i agroekoloskih faktora (Vollmann i sar., 2000a; Popovic i sar.,
2013; Bukic¢ i sar., 2009b). Proucavanjem interakcije genotip x spoljasnja sredina za
sadrZaj ulja bavio se manji broj autora, primenjujuci razliCite modele. Primenjujuci
model linearne regresije, BaleSevi¢-Tubi¢ i sar. (2011) su ispitivali stabilnost sadrzaja
ulja kod 13 genotipova soje u dve grupe sredina. Identifikovali su genotipove stabilnog
sadrZaja ulja kroz sve sredine, te genotipove razliCite adaptacije na povoljne odnosno
nepovoljne uslove u svakoj grupi sredina. Sudaric i sar. (2006a) su, primenom istog
modela, utvrdili da su genotipovi prosecnog sadrzaja ulja bili uglavnom i najstabilniji, te
da su genotipovi ispodprosecnog sadrzZaja ulja pokazali najveéu nestabilnost, ali dobru
prilagodenost sredinama nepovoljnih klimatskih uslova.

Sagledavanjem glavnih efekata Cetiri sredine, uoCava se da je kod genotipova
svih grupa zrenja najveci proseCan sadrzaj ulja sintetisan u toku 2011. godine, pri Cemu
je na lokaciji Pancevo ostvaren veéi prosecan sadrZaj ulja u odnosu na lokaciju Zemun
Polje. Godina 2011. pogodovala je sintezi ulja zahvaljujuci znatno povoljnijim uslovima
u odnosu na 2012. godinu. U drugoj godini ispitivanja doSlo je do pojave ekstremne
suSe na obe lokacije, koja se karakterisala tri puta manjom sumom padavina na lokaciji
Zemun Polje, odnosno Cetiri puta manjom sumom padavina na lokaciji PanCevo u
odnosu na 2011. godinu, kao i u proseku za 2°C vecim srednjim dnevnim
temperaturama u junu, julu i avgustu u odnosu na 2011. godinu. Bellaloui i sar. (2013)
istiCu da sorte razliCitih grupa zrenja pokazuju razliCitu osetljivost na pojavu suse u
periodu nalivanja zrna, pa tako kod sorti ranije vegetacije nedostatak vode izaziva
drasticno smanjenje ulja, dok temperatura ima efekat tek s povecanjem preko 36°C, a

kod sorti kasnije vegetacije povecanje temperature dovodi do porasta sadrzaja ulja, dok
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vodni deficit nema uticaja na koncentraciju ulja u zrnu. Za razliku od prethodne studije,
ovo istrazivanje pokazuje drugaCije rezultate. Vodni deficit i ekstremno visoka
temperatura 2012. godine izazvala smanjenje sadrzaja ulja na obe lokacije kod svih
grupa zrenja. Genotipovi krace vegetacije (GZ 00-0) pokazali su relativno manju
redukciju u odnosu na genotipove kasnijih grupa zrenja (GZ I-111), Sto je u skladu sa
navodima Dardanelli i sar. (2006) da sorte krade vegetacije imaju vecu stabilnost
sadrZaja ulja. Ove sorte ranije i brze prolaze kroz reproduktivni razvoj, ukljucujuci i
fazu nalivanja u kojoj se odvijaju sinteze u zrnu, i tako izbegavaju period nepovoljnih
meteoroloskih uslova, kada je moguénost pojave suse najveca. SadrzZaj ulja se povecava
sa porastom temperature od 15°C do 28°C (Wilson, 2004), kada dostiZe svoj maksimum
(Piper i Boote, 1999), dok temperature preko navedene favorizuju sintezu proteina
(Gibson i Mullen, 1996), Cija je koncentracija obrnuto korelisana sa sadrzajem ulja.
Dornbos i Mullen (1992) pronalaze da u uslovima vodnog deficita, sadrzaj ulja opada
linearno sa porastom temperature, i da smanjenje moze iznosti i do 12% u uslovima
ekstremne suSe. Deficit vlage propracen visokim T°C u fazi nalivanja zrna skracuje
period nalivanja i smanjuje sadrzaj ulja i do 35% (Rotundo i Westgate, 2009).

Rang glavnih efekata svih spoljasnjih sredina bio je isti kod genotipova tri grupe
zrenja (GZ I-111). U toku 2012. godine, sintetisan je sadrzaj ulja ispod opSteg proseka,
pri ¢emu je na lokaciji PanCevo konstatovana niZza vrednost osobine, iako je suma
padavina za jun, jul i avgust bila veéa nego na lokaciji Zemun Polje. Sli¢an trend
ispoljio je i prinos zrna, koji je bio veci na lokaciji Zemun Polje u odnosu na Pancevo u
toku 2012. godine. Navedeno se moze objasniti prvenstveno nestabilnom reakcijom
genotipova kasnijih grupa zrenja u pogledu sadrzaja ulja u zrnu, Sto je u skladu sa
navodima Dardaneli i sar (2006), kao i specificnim agroekoloskim uslovima na
pomenutoj lokaciji koji ne ukljucuju samo meteoroloSke faktore, vec i tip zemljista i
nivo primenjene agrotehnike (Vollmann i sar., 2000a).

Kod genotipova krace vegetacije (GZ 00 i GZ 0) primeCuje se izmena ranga
lokacija u 2012. godini u odnosu na rang koje su imale kod GZ I-I1l, tako da je manji
sadrZaj ulja sintetisan na lokaciji Zemun Polje u odnosu na Pancevo. Vecéa kolicina
padavina u julu u 2012. godini evidentirana na lokaciji PanCevo pogodovala je sortama
kratke vegetacije, s obzirom da su se u tom periodu uglavnom nalazile u fazi nalivanja

zrna, najznacajnijoj za odvijanje sinteza u zrnu soje (Blanus$a i sar., 2000).
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Razlike u proseCnom sadrzaju ulja genotipova GZ 0-111 ispitivanih u istoj godini
na razliCitim lokacijama bile su manje od razlika utvrdenih kod genotipova testiranih na
istoj lokaciji u razli¢itim godinama. Isto zaklju€uju i Sudar i sar. (2003), utvrdivsi da je
sadrzaj ulja bio slican kod genotipova soje testiranih u istoj godini na razliitim
lokacijama, dok se prosek po godinama u okviru lokacija zna€ajno razlikovao. Sudaric i
sar. (2006a) istiCu da je u varijaciji sadrzaja ulja uzrokovanoj faktorima sredine, efekat
godine viSestruko vecCi od efekta lokacije.

Uvidom u glavne efekte ZP-11 i PA-11, moze se zakljuciti da su genotipovi
ispitivani u toku 2011. godine na dve lokacije pokazali uglavnom sli¢an sadrzaj ulja u
svim grupama zrenja, a sagledavanjem vrednosti i predznaka interakcijskih komponenti
dve navedene sredine, uoCava se da su, osim kod GZ I, obe sredine pokazale slican
uticaj na genotipove.

U svakoj grupi zrenja identifikovan je veCi broj genotipova iznadprosecnog
sadrZzaja ulja i zadovoljajuCe stabilnosti. Poseban znaCaj imaju genotipovi sa
maksimalnom vrednoS¢u osobine i izuzetno stabilnom reakcijom kroz sve sredine
(Agassiz, Julijana, Lana, Hobbit i Sprite), kao poZeljan izvor germplazme za

oplemenjivanje na povecan sadrzaj ulja u zrnu.
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5.3. GenetiCka divergentnost genotipova soje na osnovu SSR markera
5.3.1. Polimorfizam SSR lokusa

Analiza genetickog diverziteta 90 genotipova soje izvSena je pomocu 21 SSR
prajmera, rasporedenih na 20 grupa vezanih gena (Cregan i sar., 1999).

Svi prajmeri generisali su jasne DNK profile zadovoljavajuceg intenziteta traka.
Proizvodi amplifikacije tri prajmera (Satt127, Satt172 i Satt192) bili su monomorfni,
dajuci identicne DNK profile kod svih proucavanih genotipova.

Broj fragmenata dobijenih amplifikacijom kretao se od 2 (Sattl27, Satt406,
Satt228, Satt308, Satt 232, Sattl72, Satt192, Satt225, Satt045, Satt191, Satt194,
Satt002) do 6, koliko je dobijeno prajmerom Sattl14 (slika 4). ProseCan broj traka po
prajmeru iznosio je 2,8. Rezultati studija SSR polimorfizma kod soje uglavnom iznose
razliite vrednosti za proseCan broj traka po prajmeru, u zavisnosti od seta koris¢enih
prajmera i materijala koji se ispituje. Azijske kolekcije germplazme soje (Cho i sar.,
2008; Guo i sar., 2014; Li i sar., 2011; Wang i sar., 2008; Yoon i sar., 2009) reflektuju
veCi diverzitet (prosecan broj alela po lokusu 14-19) u poredenju sa ostalim svetskim
kolekcijama za koje je utvrden proseCan broj alela izmedu 3,5 i 10,4 (Fu i sar., 2007;
Hudcovicova i Kraic, 2003; Priolli i sar., 2010; Singh i sar., 2010; Torres i sar., 2015).

Ukupan broj amplifikovanih fragmenata iznosio je 59, od Cega je 51 (86,44%)
bilo polimorfno. Visoke vrednosti polimorfizma SSR markera (preko 85%) referiSu i
drugi autori (Narvel i sar., 2000; Hudcovicova i Kraic, 2003; Tantasawat i sar., 2011;
Singh i sar., 2010), zakljuCujuci da su SSR markeri informativno i efikasno sredstvo u
proucavanju diverziteta soje. Komparativne studije efikasnosti razliCitih marker sistema
u proceni diverziteta soje isticu znacajno veci polimorfizam SSR markera u odnosu na
RAPD (Doldi i sar., 1997), RFLP (Powell i sar., 1996) i AFLP markere (Singh i sar.,
2010), kao i da su u poredenju sa ostalim tipovima markera SSR najbolje usaglaseni sa
podacima o pedigreu (Giancola i sar., 2002). Cregan i sar., (1994) navode da su SSR
lokusi uglavnom selektivno neutralni, pa utvrdivanje genetiCkog diverziteta populacije
na osnovu njihove frekvencije daje precizniju sliku o diferencijaciji i varijaciji u

populaciji.
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Slika 4. DNK profili 90 genotipova soje dobijeni markerom Satt114; M-marker (100 bp DNK ladder); K- uzorak bez DNK
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5.3.2. Klaster analiza

U cilju sagledavanja geneticke srodnosti 90 genotipova soje procenjene na
osnovu polimorfizma SSR markera, za parove posmatranih genotipova izraCunati su
simple matching koeficijenti sliCnosti (Sokal i Michener, 1958) i transformisani u
genetiCke distance, koje su prikazane u prilogu 5.

Najmanje vrednosti genetiCke udaljenosti utvrdene su izmedu genotipova
Dawson i Harosoy (GD=0,000), a potom i izmedu genotipova Turska 1 i Turska 2
(GD=0,170). Najvece vrednosti geneticke distance utvrdene su za par Maple Arrow -
Dekabig (0,627), kao i par Pl 180 507 - Am 3, i par Kanadska 1 - Gnome (0,593).
Prosecna distanca svih parova genotipova bila je relativno niska (0,317) i u saglasnosti
sa rezultatima manjeg broja autora koji su proucavali SSR polimorfizam soje (Ristova i
sar., 2010; Iquira i sar., 2010; Narvel i sar., 2000) Veci broj studija referiSe vrednosti
prose€ne distance veée od 0,5 (Giancola i sar., 2002; Doldi i sar., 1997), dok se najvece
proseCne vrednosti distance pronalaze u analizama divergentnog materijala velikih
kolekcija (Singh i sar., 2010) ili azijskih kolekcija germplazme (Kuroda i sar., 2009;
Yoon i sar., 2009; Dong i sar., 2014).

Matrice genetiCkih distanci posluzile su za konstruisanje dendrogama prema
UPGMA metodi (slika 5). U strukturi dendrograma, uoCava se grupisanje najveceg
broja genotipova u glavnom klasteru (1), kojem je na vecoj udaljenosti pridruzena manja
grupa oznaCena kao klaster 1l. Genotip Progres figuriSe kao nezavisan u odnosu na
glavni klaster.

Glavna grupa genotipova (1) dalje se diferencira na dva podklastera — la i 1b. U
okviru podklastera la figuriSu subklasteri la; i la,. Subklaster la; je podeljen na dve
grupe genotipova - la;" i la;”. U okviru la;’ grupe uoCava se podela na dve podgrupe.
Manje brojnu podgrupu €ini 16 genotipova od ¢ega je 10 poreklom iz USA. S obzirom
da su za vecinu genotipova iz ove podgrupe nepotpuni podaci o pedigreu, mogu se
uoCiti samo dva para blisko pozicioniranih genotipova povezanih po pedigreu.
Americka sorta Corsoy preko potomaka je povezana sa sortom Parker a genotipovi
Hobbit i Gnome vode poreklo iz istog ukrstanja (tabela 1). Veca podgrupa la;’ grupe
sastoji se iz 21 genotipa, od kojih je vecina (12) domaceg porekla (Srbija i Hrvatska) i
najbolje reflektuje genetiCku sliCnost genotipova srodnih po pedigreu i slicnost

genotipova poreklom iz istog oplemenjivackog programa. Genotipovi Afrodita,
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Ravnica, Vojvodanka, F 01-484 i Hodgson 78 vode poreklo od americke sorte Hodgson.
Linija OS 101 je roditeljska komponenta sorti Olga i Nena, a po pedigreu srodna i
genotipu Julijana. Genotipovi Lana i Vertex vode poreklo od potomaka ameriCke sorte
Williams. Pedigre podaci rumunskih sorti Danubian i Atlas ukazuju na zajednickog

roditelja-sortu Tewels, a genotip F 01-484 vodi poreklo od sorte Danubian.
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Slika 5. Dendrogram UPGMA klaster analize 90 genotipova soje na oshovu SSR
markera (oznake genotipova prema geografskom poreklu: zuta — Srbija i Hrvatska,
crvena — USA, zelena — Evropa i Evroazija, plava — Kanada, roza — Kina i Japan.
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Na osnovu rasporeda genotipova u dve podgrupe u okviru la;” grupe ne moze se
jasno uoCiti geografski model genetiCke varijacije, s obzirom da su podgrupe
konstituisane od genotipova razliCitog porekla. UoCava se, medutim, blisko grupisanje
genotipova iz istih oplemenjivackih programa kao i grupisanje genotipova slicnog
pedigrea. Tako su se dva egzotiCna genotipa Kineska (Kina) i Black Tokio (Japan)
grupisala blizu stare kanadske sorte Kabott koja je selekcija iz mandzurijske linije
introdukovane 1933. godine u Kanadu (Bernard i sar., 1988). AmeriCki genotipovi
Lambert i Agassiz grupisali su se na nesto vecoj udaljenosti ali u okviru iste podgrupe
la,” grupe, a vode poreklo od potomaka ameriCke sorte Evans. Genotipovi istog
geografskog porekla Turska 1 i Turska 2, koji su pokazali i visok nivo morfoloSke
slicnosti (slika 1), grupisali su se u neposrednoj blizini.

U okviru druge podgrupe la;” grupe genotip ZPS 015, dobijen iz populacije
nastale ukrStanjem 39 genotipova, medu kojima najveci broj Cine kineske predacke
introdukcije (Specht i sar., 1985), pozicioniran je u blizini egzoticnog genotipa Barc 11-
X Kkoji predstavlja selekciju iz ukrStanja genotipa Hobbit i japanske linije Shakujo
fascijatnog tipa stabla (Leffel i sar., 1994). Genotip Barc 11-X je istovremeno srodan i
sa sortama EIf, Pixie i Lidija, blisko grupisanim na dendrogramu. Navedena Cetiri
genotipa vode poreklo od americke sorte Williams - direktno ili preko njenih potomaka.

Podklaster la, se sastoji od 11 genotipova razliCitog geografskog porekla.
UocCava se izvesna pravilnost u grupisanju pojedinih genotipova poreklom iz istog
regiona, tako da su tri kanadska genotipa (OAC Eclipse, Brock i PRW 80), dva
nemacka (Aura i Olima) i dva ruska (VNIMK 3895 i Lanka) blisko pozicionirana na
dendrogramu. Ovakav model grupisanja delimic¢no je saglasan sa rezultatima Fu i sar.
(2007) koji su SSR analizom utvrdili da su kanadske sorte viSe povezane sa
germplazmom iz severoistotne Evrope (Rusija, Svedska, Ukrajina) nego sa azijskim
introdukcijama. Pedigre podaci sorti OAC Eclipse i Sprite, koje su se grupisale na nesto
veCoj udaljenosoti ali u istom podklasteru, ukazuju da su ova dva genotipa u
polusrodstvu, kao direktni potomci sorte Williams.

Podklaster Ib obuhvatio je 14 genotipova, pretezno kanadskog (5) i evropsko-
evroazijskog porekla (5). Dva kanadska genotipa - Apache i Maple Arrow grupisala su
se u blizini genotipa Harosoy, koji je direktno ili preko potomaka ucCestvovao u

njihovom stvaranju. Blisko grupisanje sorti Maple Arrow i Maple Presto je bilo
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oCekivano, s obzirom da predstavljaju polusrodnike (zajedniCki roditelj Svedska
introdukcija Holmberg 840-7-3). Na dendrogramu se uoCava i grupisanje genotipova
poreklom iz Bugarske (Chornaja i Danijela) sa genotipovima iz Kazahstana (K-1, K 2 2
i Issik). Sorta Kunitz, roditeljska komponenta sorte Laura grupisala se u njenoj
neposrednoj blizini. Sorte Harosoy i Dawson nisu se razlikovale na genetickom nivou,
Sto se donekle objasnjava njihovom povezanoS¢u preko genotipa Hodgson, kao
indirektnog potomka sorte Harosoy. Pretpostavlja se da bi analiza sa ve¢im brojem
markera verovatno omogucila njihovu identifikaciju.

Klaster 11, koji je na vecoj udaljenosti povezan sa klasterom I, ¢ine 4 genotipa.
Sorta Canatto u srodstvu je sa sortom Evrika preko potomaka kanadskog genotipa
Harosoy. Istovremeno, sorta Canatto se svrstala u blizini kineske introdukovane linije Pl
180 507, Sto bi se moglo objasniti delimi¢nim uceS¢em germplazme divlje soje u
genetickoj osnovi sorte Canatto i Cinjenicom da linija PI 180 507 predstavlja kinesku
lokalnu populaciju.

Analizom strukture grupisanja u odnosu na pedigre podatke utvrden je odredeni
nivo saglasnosti izmedu svrstavanja genotipova u grupe i srodnosti na osnovu pedigrea.
Slicno rezultatima drugih autora koji su proucavali diverzitet genotipova soje
molekularnim markerima, saglasnost se pretezno odnosila na pojedinacne parove ili
manje grupe genotipova u okviru subklastera ali ne i na gupe u celini (Tantasawat i sar.,
2011; Doldi i sar.,, 1997; Hudcovicova i Kraic, 2003; Ristova i sar., 2010).
NeusaglaSenost je utvrdena i za pojedine parove genotipova koji dele istu geneticku
osnovu, a u klasteru su se pozicionirali na ve¢oj udaljenosti.

Odsustvo konzistencije u grupisanju genotipova u odnosu na pedigre nije bilo
iznenadujuce. Kao prvi razlog moze se navesti Cinjenica da za odreden broj genotipova
nisu bili poznati podaci o pedigreu. Dalje, sli¢na roditeljska kombinacija ne obezbeduje
nuzno i genetiCku slinost potomstva, jer kontinuirani proces samooplodnje propracen
fenotipskom selekcijom moze dovesti do veoma razliCite propocije roditeljskog genoma
u genetickoj osnovi potomstva (Giancola i sar., 2002). Fu i sar. (2007) istiCu da
izostanak modela grupisanja saglasnog pedigreu moZze biti rezultat Cinjenice da su
ispitivani genotipovi odabrani da prezentuju divezitet razliCitih perioda selekcije, Sto se
donekle moze uporediti i sa ovim istrazivanjem, koje je obuhvatilo kako stare americke

sorte 1 azijske introdukcije, tako i materijal dobijen u savremenim programima.
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Analizirajuci srodnost brazilskih sorti pomocu koeficijenta srodstva i 27 mikrosatelita,
Priolli i sar. (2010) su utvrdili nisku ali znaCajnu korelaciju izmedu koeficijenata
slicnosti na osnovu SSR markera i koeficijenata srodstva, zakljuCujuci da su navedeni
parametri pouzdani pokazatelji genetiCke udaljenosti samo u slu€aju kompletiranih
pedigre podataka i dovoljnog broja markera.

Generalno posmatrano, grupisanje genotipova je pokazalo odredeni nivo
saglasnosti sa podacima o geografskom poreklu. lako se ne moZe uoCiti jasna
diferencijacija na glavne grupe prema regionima porekla, pojedine manje grupe se
odlikuju veéom brojnoS¢u genotipova iz istog geografskog regiona. Tako se izdvajaju
Klasteri la, 1 1b saCinjeni pretezno od kanadskih i evropsko-evroazijskih genotipova, a u
okviru klastera la;’ dve grupe - grupa predominantno domacih genotipova i grupa koju
Cine pretezno americki genotipovi.

PouCavanjem literature, dolazi se do zakljucka da u modelu grupisanja
genotipova u razliCitim kolekcijama dominira geografska komponenta molekularnog
diverziteta, koja se ogleda u tendenciji grupisanja genotipova iz istog geografskog
regiona u manje ili vise homogene grupe (Dong i sar., 2014; Abe i sar., 2003;
Yamanaka i sar., 2007; Mulato i sar., 2010). Ovakav trend grupisanja objasSnjava se
Cinjenicom da oplemenjivacke ustanove koriste mali deo raspolozivog materijala iz
lokalnih kolekcija, kao i da je u lokalnim oplemenjivaCkim programima sve €eS¢a
praksa ukrstanja u okviru elitnih linija nastalih u dugom procesu fenotipske selekcije,
koje su adaptirane na specificne uslove odredenog geografskog regiona i stoga prilicno
geneticki uniformne (Carter i sar., 2004). Time se potvrduje zakljucak Qiu i sar. (2011)
da su najveci selekcioni uticaj u prirodnoj i veStaCkoj selekciji soje imale duZina
fotoperioda i temperaturna suma, koje Siroko variraju u razliCitima arealima gajenja
soje, i kljucni su faktor u adaptaciji genotipova na uslove u odredenom geografskom
regionu, kreiranju njihove geneticke i fenotipske strukture, i diferencijaciji genotipova u
odnosu na geografsko poreklo (Wang i sar., 2008).

Saglasnost strukture grupisanja genotipova sa podacima o geografskom poreklu
ukazuje na relativno ogranic¢enu diskriminacionu mo¢ 21 SSR markera u razlikovanju
fenotipski slicnih genotipova iz istih geografskih regiona. lako SSR lokusi detektuju
alele koji su razliCiti po stanju i reflektuju evoluciju neutralnih alela u odsustvu

selekcionog pritiska (Priolli i sar., 2010), veStaCka selekcija utiCe na smanjenje njihovog
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diverziteta pogadajuci lokuse ciljanih osobina ¢ime se povecava frekvencija poZeljnih
alela u populaciji, i gube neutralne sekvence u blizini alela koje favorizuje selekcija
(Zhao i sar., 2015). U buducim istrazivanjima diverziteta soje, analizu bi trebalo
sprovesti sa veCim brojem SSR markera, dobre pokrivenosti genoma i vefe moci

rezolucije.

5.3.3. Analiza glavnih koordinata (PCoA)

U analizi glavnih koordinata 90 genotipova soje na osnovu SSR markera
(grafikon 38), prva i druga osa objasnile su ukupno 48,8% geneticke varijabilnosti
sadrZane u originalnom setu podataka. ObjaSnjeni procenat varijabilnosti znatno je veci
u odnosu na rezultate drugih istrazivanja (Fu i sar, 2007; Iquira i sar., 2010).

Grupisanje genotipova na osnovu analize glavnih koordinata pokazalo je
saglasnost sa modelom grupisanja na osnovu klaster analize, Sto potvrduju i rezultati
prethodnih istrazivanja (Hegay i sar., 2014; Li i sar.,, 2010b). Grupe sastavljene od
pretezno domacih, americkih ili kanadskih genotipova koje su se diferencirale u klaster
analizi uoCavaju se i na grafikonu PCoA analize. Manja odstupanja u grupisanju u
odnosu na Klaster analizu utvrdena su samo za pojedine parove genotipova i mogu se
pripisati razlici u metodi dve multivarijacione statistiCke procedure primenjene na isti
set podataka. Slican model geografske distribucije diverziteta soje u PCoA analizi na
osnovu molekularnih markera utvrdili su i drugi autori (Dong i sar., 2014; Fu i sar,
2007; Li i Nelson 2001).

Genotipovi slicnog pedigrea koji su se grupisali blisko na dendrogramu,
pokazuju i odredeni nivo asocijacije na grafikonu PCoA analize. Ipak, pojedini parovi
genotipova za koje je klaster analiza pokazala saglasnost grupisanja u odnosu na pedigre
(Kunitz - Laura, ili Afrodita — Vojvodanka i Afrodita - Ravnica), bili su razdvojeni na
PCoA grafikonu. S druge strane, nekoliko genotipova srodnih po pedigreu, razdvojenih
u klaster analizi, blisko su gupisani na dijagramu (Sprite - Hobbit i Gnome). U izboru
multivarijacione metode za prouCavanje diverziteta, Odong i sar. (2011) ipak
prepoucuju UPGMA klaster kao najprecizniji metod za utvrdivanje geneticke strukture

u kolekcijama gemplazme.
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5.3.4. Analiza molekularne varijanse

Radi preciznijeg sagledavanja geneticke varijacije u okviru proucCavanih 90
genotipova soje, genetiCki diverzitet i diferencijacija genotipova ispitivana je za 5
geografskih grupa na osnovu regiona njihovog porekla. Domaci genotipovi (DOM)
obuhvatili su 20 varijeteta selekcionisanih na teritoriji Srbije i Hrvatske; evropska i
evro-azijska grupa (EEA) obuhvata 26 genotipova poreklom iz Poljske, Francuske,
Nemacke, Italije, Rumunije, Bugarske, Turske, Rusije i Kazahstana; kanadska grupa
(CAN) sastoji se od 10 genotipova poreklom iz Kanade; americku grupu (USA) Cini 28
genotipova poreklom iz Sjedinjenih Americkih Drzava, dok je grupa egzoticnih (EGZ)
predstavljena sa 6 genotipova iz Kine i Japana.

Analiza molekularne varijanse (AMOVA) primenjena je kako bi se ispitala
distribucija geneticke varijacije izmedu i u okviru svih 5 geografskih grupa (tabela 21).
lako je utvrdena statistiCki visoko znaCajna diferencijacija (p<0,001) izmedu
geografskih grupa, njen doprinos ukupnoj varijaciji iznosio je svega 6,1%, dok se

znatno vece variranje pripisuje diferencijaciji u okviru grupa (93,9%).

Tabela 21: Analiza molekularne varijanse genotipova soje 5 geografskih grupa na
osnovu polimorfizma SSR markera

Izvor Komponenta

S d.f. » % Os p*
varijacije varijanse
Izmedu grupa 4 0.008 6.1 0.061 0.000
Unutar grupa 85 0.125 93.9

*izratunato na osnovu 1000 permutacija

Veliki procenat unutar grupne varijacije (93,9%) i mali procenat varijacije
izmedu grupa (6,1%), ukazuje na slabu diferencijaciju izmedu grupa i u saglasnosti je sa
rezultatima brojnih studija u kojima medugrupno variranje iznosi manje od 10% ukupne
varijacije (Priolli i sar., 2013; Sun i sar., 2013; Guo i sar., 2012). Populacija pokazuje
slabiju strukturu (manje je diferencirana) ukoliko njene sub-populacije (grupe) dele veci
broj zajednickih alela (Li i sar., 2010a). Visoka diferenciranost sub-populacija ukazuje
na ograniCen protok gena izmedu njih (Guo i sar., 2012), koji nastaje kao rezultat
geografske ili izolacije usled neprilagodenosti odredenim ekoloskim uslovima, pri cemu

kod soje najvecu ulogu igra fotoperiodska osetljivost (Guan i sar., 2010). Prema Priolli i
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sar. (2013), savremeno oplemenjivanje omogucava razmenu materijala izmedu razlicitih
oplemenjivackih programa, $to rezultira veCom proporcijom varijabilnosti koja je
uzrokovana razlikama u okviru grupe, nego razlikama izmedu posmatranih grupa.

Ispitujuci 5 geografskih grupa u okviru INRA kolekcije germplazme soje SSR
analizom, Tavaud-Pirra i sar (2009), su na osnovu vrednosti F statistike (Fst vrednosti
kretale su se od 0,02 do 0,04) zakljucili da geografsko poreklo nije umnogome uticalo
na geneticku strukturu kolekcije. SSR analizom 45 kanadskih i 37 egzoti¢nih sorti Fu i
sar. (2007) utvrdili su da je 90% ukupnog diverziteta rezultat unutargrupne varijacije.
Slicne vrednosti pokazatelja diferencijacije (Fst =0,11) dobili su i Iquira i sar. (2010),
ispituju¢i polimorfizam SSR markera kod 100 kanadskih komercijalnih sorti i 200
genotipova iz razliitih regiona sveta. Lee i sar. (2014) su, ispituju¢i molekularni
diverzitet genotipova soje poreklom iz Kine, Japana, Koreje i Jugoistocne Azije, utvrdili
13% varijacije izmedu geografskih grupa, zaklju€ujuci da ispitivani set pokazuje veliku
geografsku diferencijaciju. Generalno, vece medugrupno variranje referiSu autori studija
koje proucavaju diverzitet azijskih kolekcija germplazme (Guan i sar., 2010; Abe i sar.,
2003), Sto je i oCekivano s obzirom da Azija predstavlja centar genetickog diverziteta
soje. U navedenim studijama, najveéi deo ukupne varijacije (12,2%) pripisuje se
razlikama izmedu kineskih i japanskih genotipova, istovremeno potvrdujuci
pretpostavke Li i Nelson (2001) da kineski i japanski genetiCkih fond predstavljaju dva
nezavisna genetiCka izvora. Visoka postojea unutar-grupna varijabilnost utvrdena u
ovom istraZzivanju (93,9%) ukazuje da u okviru svake geografske grupe jo$ uvek postoji
zadovoljavajuci nivo genetiCke varijabilnosti koja moZe biti upotrebljena u daljem
programu oplemenjivanja (Cupié i sar., 2009).

AMOVA je posluzila i za utvrdivanje medugrupne geneticke distance kao mere
ukupne SSR varijacije sadrzane izmedu bilo koje dve geografske grupe. Uporedenja
parova geografskih grupa izvrsena su na osnovu ®sr (indeks genetiCke diferencijacije)
koji predstavlja standardizovanu interpopulacionu distancu izmedu dve geografske
grupe, i mera je korelacije gena razliCitih individua u jednoj populaciji (Chen i Nelson,
2005). Prema Hartl i Clark (1997), diferencijacija moZze biti slaba (®sr <0,05), umerena
(0,05<dg7<0,15), velika (0,15<®ds1<0,25) i veoma velika (Pst>0,25).

Vrednosti indeksa diferencijacije 10 parova geografskih grupa kretale su se od
0,01 do 0,195 (tabela 22). Visoko statistiCki znaCajna diferencijacija (p<0,001) utvrdena
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je za parove CAN vs. DOM i CAN vs. USA, a znaCajna (p<0,05) za parove CAN vs.
EEA, CAN vs. EGZ, i DOM vs. EGZ. Ostali parovi geografskih grupa (DOM vs. EEA,
DOM vs. USA, EEA vs. EGZ, EEA vs. USA i EGZ vs. USA) nisu pokazali jasnu

genetiCku diferencijaciju

Tabela 22: Poredenja parova geografskih grupa na osnovu ®st vrednosti iz AMOVA-e

Izvor Komponenta

Parovi grupa varijacije " varijanse % Ost p#
CAN vs. DOM {jmgfggrruuppaa 218 8;2?8 é?)é 0.192  0.000
CAN vs. EEA mﬁgfggrruulopaa 314 8%2 996.28 0.091  0.002
CAN vs. EGZ :jrr]rl\ﬁgfggrruulopaa 114 8%8 éé? 0.115  0.046
CAN vs. USA :jrr]rl\ﬁgfggrruulopaa 316 8%8 égg 0.195  0.000
DOM vs. EEA mﬁgfggrruulopaa 414 8228 927.'73 0.027  0.053
DOM vs. EGZ mjfiggggrruulopaa 214 8%2 996.55 0.094  0.018
DOM vs. USA mﬁgfggrruulopaa 416 82% 91;)0 0.010  0.236
EEA vs. EGZ Err::letgtl’J ggrrUUppaa 310 8:233 91{3.?3 0.016  0.262
ean s GRRAR L ol g OO O
EGZvs USA  \Zmedugrupa 1 0.002 21 0021  0.226

Unutar grupa 32 0.122 97.9
*izradunato na osnovu 1000 permutacija; p<0,001 - visoko statisti¢ki zna¢ajno, p<0,05 - statisti¢ki zna¢ajno

Kanadski genotipovi pokazali su statisticki znaCajan i istovremeno najveci
stepen diferencijacije u odnosu na sve ispitivane grupe. Ove sorte jedinstvene su po
svojoj geografskoj i klimatskoj adaptaciji (prilagodene regionima vecih geografskih
Sirina i hladnijeg klimata) pokrivaju¢i uzak opseg grupa zrenja (Fu i sar. 2007; lquira i
sar., 2010), i kao takve imaju drugaCiju geneticku osnovu u odnosu na vecinu
genotipova ostalih geografskih grupa, koji se uglavnom odlikuju duzom vegetacijom.
Stoga je logicna njihova znaCajna diferencijacija u odnosu na ostale grupe. Kanadski
genotipovi su pokazali najmanju diferencijaciju u odnosu na grupu EGZ, obzirom da su
lokalne azijske populacije u velikoj meri doprinele njihovom stvaranju (Shurtleff i

Aoyagi, 2010; Hahn i Wurshum, 2014) Sto donekle otkrivaju i pedigre podaci (tabela 1).
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Domaci genotipovi pokazali su najmanji stepen diferencijacije u odnosu na
genotipove USA grupe, s obzirom da uglavhom vode poreklo od americkih
introdukovanih linija Severne kolekcije germplazme soje (Miladinovic i sar., 2006b;
Vrataric, 1986). Istovremeno, nisu se znacajno diferencirali u odnosu na EEA grupu, Sto
ukazuje na postojanje razmene materijala u okviru Sirokog regiona Evrope. Umerena
diferenciranost domacih i egzoti¢nih genotipova (0,094; p<0,05) je oCekivana, ali se
uzima u obzir uslovno, imajuci u vidu da je grupa EGZ bila saCinjena od svega 6
genotipova.

Evropski i evroazijski genotipovi (EEA) pokazali su slab stepen diferencijacije
kako u odnosu na egzoticne, tako i u odnosu na americke genotipove. Ovakvi rezultati
su ocekivani, s obzirom da je grupa EEA najbrojnija grupa, geografski i geneticki
veoma heterogena, i da je u fromiranju genotipova iz ove grupe verovatno najveci
doprinos imala germplazma poreklom iz Amerike, koja i sama vodi poreklo od azijskih
populacija. EEA grupom obuhvadeni su i ruski genotipovi, za koje se prema JleLeHKo
(1978) pretpostavlja da vode poreklo od starih americkih sorti. DrugaCije rezultate
dobili su Tavaud-Pirra i sar. (2009), utvrdivsi da je najveci stepen diferencijacije bio
prisutan izmedu azijskih genotipova sa jedne i evropskih linija i severnoamerickih
predackih genotipova sa druge strane. Hahn i Wurschum (2014) istiCu da su genotipovi
centralne Evrope genetiCki udaljeni od kineskih i americkih linija, a srodni sa
genotipovima iz Kanade i Svajcarske, 5to je i oekivano obzirom na usku adaptaciju na
severne geografske Sirine i hladnije regione. Drugaciji rezultati dobijeni u ovom radu u
odnosu na prethodnu studiju mogu se objasniti Cinjenicom da je grupa EEA
predominantno saCinjena od genotipova iz regiona zapadne i jugoistocne Evrope, dok
svega nekoliko genotipova poticCe iz centralne Evrope.

Odsustvo diferencijacije izmedu americkih (USA) i kineskih i japanskih
genotipova (EGZ) dobijeno u ovom radu trebalo bi smatrati uslovnim, posto se grupa
EGZ sastojala od svega 6 genotipova, te ne moze biti pravi reprezent diverziteta kineske
i japanske germplazme. Odsustvo diferencijacije referiSu i Li i sar (2001), koji su
analizom molekularne varijanse utvrdili da nema signifikantne razlike u genetickoj
strukturi severno-americkih predaCkih genotipova i genotipova iz severne Kine, sa
dominantnim uceS¢em u njihovom stvaranju. Prethodni navodi u saglasnosti su sa

rezultatima Gizlice i sar. (1994), koji su, analizom pedigrea sorti soje severnoamericke
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kolekcije germplazme soje, dosli do zakljucka da svega 35 predacCkih genotipova
(azijske lokalne populacije) doprinosi 95% geneticke osnove kolekcije. Za razliku od
prethodnih autora, Ude i sar. (2003) su, analizirajuci diverzitet sorti soje iz Kine, Japana
i Severne Amerike i ameriCkih predackih genotipova primenom AFLP markera, utvrdili
znatno vece medugrupno variranje u odnosu na variranje unutar grupa i jasan obrazac
geografske distribucije varijacije u klaster analizi. lako ameriCke sorte vode poreklo od
kineskih i japanskih genotipova, decenije adaptacije na kontrastne klimatske uslove dva
geografska regiona i kontinuirani oplemenjivacki napori rezultirali su razvojem
specificnih genetickih fondova u svakoj zemlji.

Utvrdivanje modela ekogeografske distibucije genetiCke varijacije u odredenoj
kolekciji ima primenu u pravilnijem rukovodenju resursima i njihovom efikasnijem
iskoriS¢avanju, tako Sto Ce se, pilikom izbora genotipova za formiranje core kolekcije,
geografski region koristiti kao kriterijum za podelu kolekcije na setove (Chen i Nelson,
2005). S druge strane, nizak nivo diferencijacije izmedu grupa i slicna geneticka
struktura u subkolekcijama, koju su u istrazivanju korejskih populacija otkrili Yoon i
sar. (2009), ukazuje na moguce prisustvo velikog boja dupliciranih uzoraka medu
kolekcijama, navodeéi autore na zakljuCak da svaka kolekcija verovatno ukljucuje
celokupnu varijabilnost sadrzanu u korejskim lokalnim populacijama.

Dendrogram na osnovu ®st matrice distanci prema UPGMA metodi konstruisan
je u cilju grafiCke prezentacije genetiCke povezanosti 5 geografskih grupa genotipova
(slika 6). Na dendrogramu se uoCava jasna diferencijacija kanadskih genotipova od
genotipova ostalih geografskih grupa, te blisko grupisanje domacih i americkih, kao i
egzoticnih i evopsko-evroazijskih genotipova. Interpretacija odnosa medu grupama

prikazanih na dendrogramu data je u prethodnom tumacenju rezultata AMOVA-e.
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Slika 6: UPGMA dendrogram odnosa izmedu 5 geografskih grupa genotipova soje na
osnovu ®st matrice iz AMOVA - e (tabela 22)
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5.4. Saglasnost rezultata morfoloske deskripcije, evaluacije agronomskih
osobina i molekularne karakterizacije genotipova soje

Uvidom u srednje vrednosti genetickih distanci izmedu genotipova dobijenih na
osnovu morfoloskih, agronomskih i molekularnih markera, moze se zakljuCiti da je
najmanja prosecna geneticka udaljenost utvrdena na osnovu agronomskih osobina
(0,244), nesto veca na osnovu molekularnih markera (0,317), a najveéa na osnovu
morfoloskih deskriptora (0,517).

Najmanji diverzitet genotipova soje utvrden na osnovu agronomskih osobina
donekle je bio i oCekivan, s obzirom da su ispitivani genotipovi pripadali uskom opsegu
grupa zrenja (00-111), broj ispitivanih agronomski znacajnih osobina bio je relativno
mali (svega 8) i medu njima postoji najcesSCe visoka korelaciona zavisnost. Procene
diverziteta na osnovu agronomskih osobina baziraju se na razli€itim nivoima genske
ekspresije funkcionalnih delova genoma koji kodiraju fenotipske karakteristike,
reflektuju¢i polimorfizam u usko odredenim regionima koji su podvrgnuti selekciji
(Volmann i sar., 2005). lako ove osobine pokrivaju svega mali deo ukupne geneticke
varijacije, procene diverziteta dobijene na osnovu njih od najveceg su znacaja za proces
oplemenjivanja i rukovodenja genetickim resursima (Volmann i sar., 2005).

Diverzitet genotipova soje utvrden na osnovu morfoloskih deskriptora bio je
veCi u odnosu na diverzitet na molekularno-genetickom nivou. Studije drugih autora
koji su koristili veCi broj molekularnih markera i manji broj morfoloskih deskriptora
pokazuju drugacije rezultate (Giancola i sar., 2002; Smykal i sar., 2009). Veci
morfoloski diverzitet utvrden u ovom istrazivanju moze se objasniti Cinjenicom da je
analizom 16 morfoloskih deskriptora dobijeno 56 fenotipskih kategorija, koje uglavnom
odgovaraju alelima mono- ili oligogeno determinisanih kvalitativnih osobina, od kojih
su sve ispoljile polimorfizam, dok je analizom pomocu 21 SSR markera dobijeno
ukupno 59 traka, od kojih je 51 traka bila polimorfna (86,44%). Deskriptori koris¢eni u
ovom radu deo su DUS protokola za identifikaciju i diferencijaciju sorti soje i
pretpostavka je da ispoljavaju visok polimorfizam. Osim toga, u radu su analizirane ne
samo komercijalne sorte i elitne linije, ve¢ i introdukovana germplazma egzoti¢nog
porekla, specificne morfologije, koja je doprinela vecem stepenu morfoloskog

diverziteta.
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lako se ocekivalo da ¢e molekularni markeri diferencirati genotipove soje na
vecéem stepenu genetiCke udaljenosti u poredenju sa fenotipskim osobinama, prose¢ne
distance dobijene molekularnim markerima pokazuju suprotno. Niska vrednost prosecne
distance dobijene na osnovu SSR analize moZe se objasniti sa jedne strane relativno
malim brojem molekularnih markera koris¢enih u ovom radu, i sa druge, velikom
srodnoSc¢u ispitivanog materijala. lako brojne studije navode preciznost, polimorfizam i
visoku moc rezolucije SSR markera (Cregan i sar., 1994), u ovom radu su SSR markeri
pokazali umerenu diskriminacionu mo¢, sto se najbolje vidi na primeru genotipskog
para Harosoy-Dawson, gde SSR markeri nisu uspeli da identifikuju razlike na nivou
genoma, iako su genotipovi ispoljili umerene fenotipske razlike, kako prema 16
morfoloskih deskriptora (GD=0,313), tako i prema 8 agronomski znacCajnih osobina
(GD=0,178). S druge strane, nekoliko parova genotipova (Apache-Harosoy, Backa-
Kolubara, Harosoy-KB 231) gotovo identicnih morfoloskih profila (GD=0,063), kao i
parova veoma slicnih morfoloskih profila (Evrika-Turska 1, Lana-Lidija) pokazali su
znaCajne razlike genetickih profila dobijenih primenom 21 SSR markera.

Mantel-ov test (Mantel,1967) je statistiCki test za utvrdivanje korelativnih
odnosa izmedu mera genetiCke i fenotipske slicnosti, koji se Cesto koristi u studijama
genetickog 1 morfoloSkog diverziteta razliCitih biljnih vrsta (Giancola i sar., 2002;
Dodig i sar., 2010; Li i sar., 2010b). Utvrdivanje pozitivne korelacije genetickih i
fenotipskih distanci omogucava efikasnu upotrebu morfoloskih osobina u rutinskoj
evaluaciji oplemenjivaCkog materijala, bez nuznog koris¢enja laboratorijskih metoda
(Fufai sar., 2005).

Mantel-ov test primenjen je za analizu korelacije 3 tipa matrica udaljenosti :
matrica udaljenosti na osnovu SSR markera i morfoloSkih deskriptora, matrica
udaljenosti na osnovu SSR markera i agronomskih osobina, i matrica udaljenosti na
osnovu morfoloskih deskriptora i agronomskih osobina.

Na osnovu pozitivne, statisticki znacajne (p<0,05) korelacije izmedu matrice
udaljenosti dobijene molekularnom analizom i matrice udaljenosti prema morfoloskim
deskriptorima (grafikon 39), moglo bi se zakljuciti da su genotipovi slicnih SSR profila
istovremeno pokazali i odredenu morfolosku slicnost. Medutim, mora se imati u vidu da
je vrednost koeficijenta korelacije bila veoma niska (r=0,061), saglasno rezultatima

studija diverziteta soje (Giancola i sar., 2002) i drugih samooplodnih leguminoza u
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kojima je korelacija matrica morfoloskih i molekularnih distanci analizirana Mantel-

ovim testom (Smykal i sar., 2008; Hegay i sar., 2014; Ghalmi i sar., 2010).
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Grafikon 39: Korelacija izmedu matrica udaljenosti dobijenih na osnovu SSR markera i
morfoloskih deskriptora 90 genotipova soje (oblik zavisnosti prikazan je pomocu
lokalne neparametarske LOESS regresije)

Analizirajuci stepen saglasnosti molekularnih i morfoloskih distanci, Giancola i
sar. (2002) dovode u pitanje pouzdanost dobijenog koeficijenta, s obzirom da je u
analizu ukljucen i manji broj kvantitativnih osobina (masa 1000 zrna i grupa zrenja),
koje se karakteriSu aditivnom prirodom nasledivanja, zavise od faktora spoljasnje
sredine (imaju nisku heritabilnosti) i nisu medusobno nezavisne varijable, pa su distance
procenjene na osnovu njih najceSCe optereCene velikom greSkom. Morfoloski
deskriptori proucavani u ovom radu predstavljaju pretezno kvalitativne osobine, koje
imaju monogenu ili oligogenu geneticku determinaciju (Lynch i Walsh, 1998), uticaj

sredine na njihovu ekspresiju je zanemarljiv, i izmedu njih nema meduzavisnosti. Stoga
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se korelacija dobijena u ovom radu moze smatrati pouzdanim pokazateljem nivoa
molekularne i morfoloske povezanosti.

Primenom Mantel-ovog testa utvrdena je nesignifikantna (p<0,05) i negativna
korelacija izmedu matrica udaljenosti dobijenih na osnovu molekularnih markera i

matrica udaljenosti na osnovu 8 agronomskih osobina 90 genotipova soje (grafikon 40).
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Grafikon 40: Korelacija izmedu matrica udaljenosti dobijenih na osnovu SSR markera i
agronomskih osobina 90 genotipova soje (oblik zavisnosti prikazan je pomocu lokalne
neparametarske LOESS regresije)

Dobijena korelacija ukazuje da genotipovi koji ispoljavaju veliku fenotipsku slicnost ne
moraju biti 1 geneticki slicni, kao Sto i razliCiti geneticki fondovi mogu kreirati
fenotipski slicne sorte (Roldan-Ruiz i sar., 2001). Nekonzistentnost izmedu srodnosti
genotipova procenjene genetickim markerima i agronomskim osobinama objasnjava se
na tri nacina. SSR markeri reflektuju geneticku varijabilnost u nekodiraju¢im regionima
DNK i verovatno imaju minimalan uticaj na kvantitativne fenotipske osobine. Stoga je
relacija izmedu distanci na osnovu kvantitativnih osobina i distanci na osnovu SSR

markera uslovljena odsustvom ili prisustvom veze (linkage disequilibrium) izmedu
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markera i lokusa kvantitativnih osobina. U sluCaju linkage disequilibrium-a, posebno
ako su dva genotipa slicna po pedigreu, moze se oCekivati jaka asocijacija izmedu dva
tipa matrica (Burstin i Charchosset, 1997). Slicno zakljuCuju i Roldan-Ruiz i sar.
(2001), isticuci da je visoka saglasnost izmedu distanci procenjenih navedenim tipovima
markera istovremeno i naznaka veoma ograniCenog genetiCkog fonda, jer takvi
genotipovi verovatno dele istu genetiCku osnovu i/ili potiCu iz programa sa istim
ciljevima selekcije. Niska korelacija izmedu udaljenosti na osnovu geneti¢kih markera i
agronomskih osobina moZze se pripisati i prirodi nasledivanja agronomskih osobina, koje
su determinisane velikim brojem gena i njihovom interakcijom, prisutan je jak uticaj
faktora spoljasnje sredine na njihovu ekspresiju (Lynch i Walsh, 1998) i izmedu njih
najceS¢e postoji visoka bioloSka povezanost. Stoga distance na osnovu kvantitativnih
osobina ne predstavljaju pouzdan pokazatelj geneticke udaljenosti genotipova (Corrado
i sar., 2009).Konacno, veci broj analiziranih fenotipskih osobina znacajno poveéava
pouzdanost rezultata (Maccaferri i sar., 2007; Rebourg i sar., 2001), Cime se moze
objasniti odsustvo znaCajnosti korelacije dobijene u ovom radu, s obzirom da je u
analizi uCestvovalo svega 8 agronomskih osobina.

Izmedu matrica udaljenosti na osnovu morfoloskih deskriptora i agronomskih
osobina utvrdena je visoko znaCajna (p<0,01) pozitivna korelacija (grafikon 41),
ukazujuci da su genotipovi sli¢nih profila morfoloskih deskriptora pokazali u izvesnoj
meri i slicne agronomske karakteristike. Ovakvi rezultati nisu bili oCekivani, s obzirom
da dva seta podataka (morfolodki deskriptori i agronomske osobine) predstavljaju
uglavnom nezavisne varijable izmedu kojih nema genetiCke i bioloSke povezanosti.
Odabir genotipova slicnih profila morfoloskih deskriptora ne znaci istovremeno i
njihovu agronomsku sli¢nost.

Kod pojedinih biljnih vrsta, kao Sto je npr. ovas, kvalitativni morfoloski
deskriptori u najvecoj meri odreduju bioloski razvoj pa tako i agronomski znacajne
osobine (Souza i Sorrells, 1991a,b) Sto kod soje nije sluCaj. lzuzetak predstavlja
morfoloski deskriptor tip porasta stabla, koji u manjoj meri indirektno utiCe na
komponente prinosa, ali se pretpostavlja da je uticaj 15 ostalih deskriptora ublazio uticaj
navedenog deskriptora na korelaciju izmedu morfoloSke i agronomske sli¢nosti, 0 cemu
svedocCi i utvrdena korelacija, koja je iako statisticki znaCajna, bila istovremeno i niska.

Prakticni znaCaj pozitivne korelacije izmedu dva tipa matrica sastoji se u mogucénosti
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kombinovane analize agronomskih i morfoloskih podataka, ukoliko ona obezbeduje
bolju procenu genetiCke povezanosti genotipova (Mohammadi i Prasanna, 2003; Franco
i sar., 2001).
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Grafikon 41: Korelacija izmedu matrica udaljenosti dobijenih na osnovu morfoloskih
deskriptora i agronomskih osobina 90 genotipova soje (oblik zavisnosti prikazan je
pomocu lokalne neparametarske LOESS regresije)

Niska korelacija izmedu molekularnin markera sa jedne i morfoloskih
deskriptora i agronomskih osobina sa druge strane, mogla bi navesti na zakljucak da
fenotipske osobine, kvantitativne i kvalitativne, ne mogu posluziti kao pouzdan
pokazatelj genetiCkog diverziteta genotipova soje. OgraniCen broj fenotipskih markera,
nizak polimorfizam, ekspresija pod uticajem faktora spoljasnje sredine, selekcioni
pritisak, subjektivnost posmatraCa, ograniCenja uspostavljenog sistema ocena i
nesavrsenost merenja argumenti su brojnih autora koji fenotipske markere smatraju
nepouzdanim (Roldan-Ruiz i sar., 2001; Smykal i sar., 2008) ili u najboljem slucaju

samo indirektnim pokazateljima genetiCkog diverziteta (Giancola i sar., 2002). S druge
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strane, visok polimorfizam SSR markera, njihovo obilje i Siroka pokrivenost genoma,
Cinjenica da su uglavnom izvan direktnog uticaja faktora selekcije, kao i velika
reproducibilnost rezultata dobijenih njihovom primenom, Cini molekularne markere
nezamenjivim sredstvom za identifikaciju genotipova, kvantifikovanje genetickog
diverziteta u populaciji i tacnu procenu genetickih odnosa u njoj (Cregan i sar., 1994;
Yoon i sar., 2009). Posebnu prednost molekularnih markera predstavlja njihova mo¢
rezolucije, koja je veca i u odnosu na SNP markere (Li i sar., 2010a), dajuci mogucnost
razlikovanja fenotipski slicnih genotipova Sto je od posebnog znaCaja za geneticke
fondove ograniene varijabilnosti. Ipak, Babi¢ i sar. (2011) navode da ¢e se trend
koriS¢enja morfoloskih osobina u deskripciji i prou€avanju diverziteta kolekcija sigurno
nastaviti, pogotovu kada se radi o obimnom materijalu i materijalu o kojem se malo zna.
Sliéno zakljucuju i Dong i sar. (2004) navodeCi da se uticaj spoljasnje sredine na
fenotipske markere upravo normalizuje evaluacijom velikog broja uzoraka.

Na osnovu rezultata ovog istrazivanja, moglo bi se generalno zakljucCiti da tri
marker sistema daju razliCite informacije o nivou genetickog diverziteta u kolekciji ali i
da svaki sistem pokazuje relativnu saglasnost sa pedigre podacima. Stoga se moze
zakljuciti da pokazatelji molekularnog i fenotipskog diverziteta predstavljaju razliCite
ali komplementarne informacije, pri Cemu svaka ima znacaj u oplemenjivackoj praksi.

Komplementarnu upotrebu razliCitih marker sistema predlazu i Wang i sar.
(2006a) prilikom izbora optimalne strategije uzorkovanja za formiranje core kolekcije.
Autori istiCu da izbor metoda za formiranje uzorka ne zavisi samo od genetiCke
strukture biljne vrste vec i od tipa podataka. Ako se koriste samo podaci na osnovu SSR
markera, prilikom izbora genotipova u okviru klastera akcenat bi trebalo da bude na
genotipovima nosiocima agronomskih osobina kljucnih za oplemenjivanje, i obrnuto —
ako se koriste agronomski znaCajne osobine, potrebno je uzeti u obzir i pojedine
specificne alele. Prethodni autori stoga naglaSavaju da upotreba veceg broja setova
podataka (molekularni, agronomski) obezbeduje vecu reprezentativnost kolekcije.

Izbor materijala za buduca ukrStanja trebalo bi da bude zasnovan na
genotipovima zadovoljavajueg nivoa genetickog diverziteta i poZeljnih agronomskih
karakteristika, Sto potvrduje tezu Wang i sar. (2006a) da je za efikasno koris¢enje
germplazme iz kolekcija i u krajnjem rezultatu — uspeSno oplemenjivanje, neophodna

evaluacija materijala i na genetiCkom i na fenotipskom nivou.
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6. ZAKLJUCAK

Na osnovu rezultata istraZzivanja izvedeni su sledeci zakljucci:

» ProseCna vrednost Shannon-ovog indeksa diverziteta genotipova soje na
osnovu 16 morfoloskih deskriptora iznosila je 0,80, ukazujuéi na visok morfoloski
diverzitet prouCavanih genotipova. Deskriptori najveceg stepena diverziteta bili su boja
malja, veliCina bocCne liske, intenzitet boje mahune i sjaj semenjacCe, dok su deskriptori
tip porasta, veliCina semena i boja semenjaCe pokazali manji diverzitet kod genotipova.

» HOMALS analizom identifikovani su deskriptori velike diskriminacione moci,
(boja hiluma, boja semenjacCe, boja malja, intenzitet boje mahune i u manjoj meri tip
porasta stabla), koji se preporuCuju za efikasnu morfoloSku identifikaciju i
diferencijaciju sorti soje. Prema sli¢nosti profila morfoloskih deskriptora, genotipovi su
grupisani u Sest homogenih, jasno razdvojenih grupa. Struktura grupisanja pokazala je
veCi stepen saglasnosti sa podacima o pedigreu genotipova, nego sa podacima o
geografskom poreklu. Ipak, konzistentno grupisanje u odnosu na pedigre konstatovano
je samo na nivou pojedinih parova genotipova ali ne i grupa u celini.

» Klaster analiza genotipova soje na osnovu morfoloskih deskriptora grupisala je
genotipove prema boji cveta u dve jasno razdvojene grupe, u okviru kojih se
diferencirao veci broj manje udaljenih i kompaktnih grupa prema tipu porasta stabla.
Kao i kod HOMALS analize, model geografske distribucije varijabilnosti je izostao, s
obzirom da se morfoloski deskriptori slu¢ajno kombinuju kod genotipova iz razli€itih
oplemenjivackih programa i razlicitih regiona jer najceS¢e nisu predmet selekcije. lako
je klaster analizom utvrdena slaba konzistencija grupisanja u odnosu na pedigre,
navedena analiza je pokazala veéi stepen saglasnosti sa pedigre podacima u odnosu na
HOMALS analizu.

» HOMALS analiza se pokazala kao efikasniji metod za sagledavanje morfoloske
sliCnosti genotipova, obezbedujuci veéi stepen izdvajanja genotipova u homogene
grupe, identifikujuéi osobine sa najvecim doprinosom u razlikovanju genotipova, i
omogucujuci razlikovanje fenotipski slicnih genotipova koje je klaster analiza blisko
grupisala.

» Analizom varijanse agronomski znaCajnih osobina, utvrdena je visoka
statistiCka znaCajnost svih izvora varijacije kod genotipova svih grupa zrenja za sve
osobine. Za visinu stabla i broj nodusa kod genotipova grupa zrenja 00,0, I i Il

spoljasnja sredina je bila dominantni izvor varijacije. U grupi zrenja Ill, najveci deo
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varijacije navedenih osobina pripisuje se efektima genotipa. Variranje broja mahuna,
broja zrna i prinosa zrna je kod svih grupa zrenja bilo predominantno uslovljeno
faktorima spoljasnje sredine. Variranje mase 1000 zrna je kod genotipova grupa zrenja
00 i 0 najvecim delom bilo rezultat uticaja spoljaSnje sredine, kod genotipova grupa
zrenja | i 11 utvrden je sliCan efekat genotipa i spoljasnje sredine, dok se kod grupe
zrenja 111 najveci deo variranja pripisuje genotipskim razlikama. U ukupnoj varijaciji
sadrZaja proteina kod genotipova grupe zrenja 00, genotip i spoljaSnja sredina su
podjednako ucCestvovali, dok je kod ostalih grupa zrenja spoljasnja sredina bila
najvazniji izvor varijacije. Variranje sadrzaja ulja kod genotipova grupe zrenja 00 bilo
je rezultat priblizno jednakih efekata genotipa i spoljasnje sredine, dok je kod
genotipova grupa zrenja 0, I i Il utvrden najveci efekat spoljasnje sredine. Varijacija
sadrZaja ulja genotipova grupe zrenja Il pretezno se pripisuje uticaju genotipa. Za sve
osobine i grupe zrenja najmanji efekat je imala interakcija genotipa i spoljasnje sredine.

» Medijane vecine proucavanih agronomskih osobina uglavnom su se
razlikovale medu grupama zrenja. Za vec€inu osobina utvrdeni su veliki intervali
varijacije, ukazujuéi na Siroko variranje agronomskih osobina genotipova u okviru
pojedinacnih grupa zrenja.

» Grupisanje na osnovu agronomski znaCajnih osobina primenom PCA i klaster
analize pokazalo je visoku saglasnost sa podacima o duZini vegetacije, potvrdujuci da je
grupa zrenja najbolji indikator fenotipskog diverziteta genotipova soje. Grupisanje
genotipova pokazalo je izvesni stepen saglasnosti i sa pedigre podacima, dok se
geografska struktura grupisanja nije mogla utvrditi.

» Za sve grupe zrenja utvrdena je negativna korelacija sadrzaja ulja i proteina, uz
razlike u visini i znaCajnosti koeficijenta. Prinos zrna po biljci bio je u znacajnoj
negativnoj asocijaciji sa sadrzajem proteina i pozitivnoj znacajnoj korelaciji sa
sadrzajem ulja kod vecine grupa. ZnacCajnost, visina i smer povezanosti prinosa i
komponenti prinosa varirala je zavisno od grupe zrenja, reflektujuci sloZene korelativne
odnose izmedu komponenti.

» U okviru grupe zrenja 00, sorte Korana, Ljuso i Krajina, imale su znatno veci
broj mahuna i zrna od proseka grupe, visoku masu 1000 zrna i najveci prinos zrna, pri
Cemu su Sorte Korana i Krajina pokazale istovremeno i visoku stabilnost prinosa. Sorta

Krajina je bila i intermedijarna po sadrZaju proteina, pa se moze Koristiti za
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oplemenjivanje na prinos, uz istovremeno odrzanje sadrzaja proteina na
zadovoljavajuem nivou. Genotip Kabott, ostvario je prosefan prinos zrna visoke
stabilnosti, sintetisao visok i stabilan sadrzaj proteina, pa je potencijalni izvor
germplazme za oplemenjivanje na poboljSanje sadrzaja proteina bez redukcije prinosa
zrna. Genotip Canatto imao je visok i stabilan sadrzaj proteina, ali se zbog niskog
prinosa ne bi mogao Koristiti u oplemenjivanju na obe osobine istovremeno. Iznad
proseCan prinos zadovoljavajuce stabilnosti imali su i genotipovi Maple Presto, Olima,
Pl 180 507 i Evrika, pri ¢emu je genotip Maple Presto imao i visok i stabilan sadrZaj
ulja. Genotip Agassiz, odlikovao se maksimalnim i stabilnim sadrzajem ulja,
predstavljaju¢i moguci izvor germplazme za oplemenjivanje na navedenu osobinu.

» U okviru GZ 0 identifikovani su genotipovi visokog sadrzaja ulja i sadrzaja
proteina iznad proseka (Turska 2, Apache, Atlas i Lambert), koji mogu biti od znacaja
za oplemenjivanje na istovremeno povecanje obe komponente. Genotip sa najve¢im
sadrzajem proteina zadovoljavajuce stabilnosti (K-1) imao je i najveéu masu 1000 zrna,
ali je zbog niskog prinosa i sadrzaja ulja, njegov oplemenjivacki znacaj ipak ogranicen.
Genotip K 2 2, intermedijaran za masu 1000 zrna, formirao je najveci broj mahuna i
zrna po biljci, i najveci prinos zrna po biljci. Sorta Lanka imala je veci broj mahuna,
zrna i masu 1000 zrna u odnosu na prosek, kao i visok prinos zrna, dok je po sadrzaju
proteina bila intermedijarna, predstavljajuci koristan materijal za oplemenjivanje na
prinos bez vece redukcije sadrZaja proteina. Sa oplemenjivackog aspekta, najznacajnije
sorte grupe zrenja 0 bile su Afrodita, Chandor i PI 301, odlikujuci se visokim prinosom
velike stabilnosti, dok su genotipovi visokog sadrZaja proteina zadovoljavajuce
stabilnosti bili K-1, Kanadska 1 i FS 2 78. Sorta Julijana i F-01 484 imale su najveci
sadrZaj ulja i nisku vrednost interakcije, predstavljajuci perspektivan pocetni materijal
za oplemenjivanje na povecan sadrzaj ulja u zrnu.

» U grupi zrenja |, najveci prinos zrna ostvario je genotip Balkan zahvaljujuci
vecem broj mahuna i zrna po biljci u odnosu na prosek grupe. Sorte Brock i Parker,
intermedijarne za broj zrna, formirale su veci broj mahuna i masu 1000 zrna u odnosu
na prosek, svrstavSi se medu najprinosnije genotipove. Sorta Laura, imala je visok
prinos i sadrZaj proteina iznad proseka, predstavljaju¢i moguci izvor germplazme za
istovremeno poboljSanje obe osobine. Sorta Krizia se odlikovala visokim sadrzajem

proteina velike stabilnosti. Stabilnost prinosa utvrdena je kod veceg broja genotipova
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(OS 101, Ravnica, A 1937, NK1550), medu kojima najveci oplemenjivaCki znacaj
imaju genotipovi sa prinosom zrna iznad opsteg proseka (Ravnica i A 1937), pri cemu
je genotip A 1937 imao i visok i stabilan sadrZaj ulja.

» U grupi zrenja Il prinos zrna iznad proseka grupe ostvarili su uglavnom domaci
genotipovi: Lana, Lidija, Vojvodanka i Nena, pri Cemu su sorte Lana i Lidija sintetisale
I maksimalan sadrzaj ulja u zrnu, visoke stabilnosti. PC biplot genotipova soje grupe
zrenja 1l ukazao je na superiornost prinosa domaceg materijala u odnosu na
introdukovani. Genotipovi Gnome i Harosoy imali su masu 1000 zrna i sadrZaj proteina
iznad proseka grupe, a genotip Kineska visok sadrzaj proteina i intermedijaran prinos,
pa se mogu Korisiti u oplemenjivanju na sadrzaj proteina bez vece redukcije prinosa
(Kineska), odnosno mase 1000 zrna (Gnome i Harosoy). Sorte grupe zrenja Il ispoljile
su visoku interakciju genotip x sredina za prinos zrna, pa ova grupa predstavlja slabo
adaptabilan izvor materijala za oplemenjivanje na prinos. Nekoliko sorti iznad
prosecnog prinosa (Lidija, Lana, Vojvodanka) pokazalo je manju interakciju. Stabilan
sadrZaj proteina utvrden je kod malog broja genotipova, pri cemu najveci znaCaj imaju
sorte iznad prosecnog sadrZaja proteina (Olga, Nena, Gnome, HS 302 i Dekabig).

» Grupa genotipova sa vecim udelom egzoticne germplazme u genetickoj
osnovi pokazala je da je i u okviru introdukovanog materijala slabije adaptacije na
lokalne agroekoloske uslove moguce identifikovati izvore agronomski poZeljnih
osobina. Najvecim brojem mahuna i zrna po biljci istakao se genotip Barc 11-X, koji je
uprkos najnizoj masi 1000 zrna ostvario stabilan prinos iznad proseka grupe,
istovremeno posedujuéi i visok sadrZaja ulja. Genotip Pl 416 892 ostvario je najvece
vrednosti prinosa zrna po biljci, sadrzaja proteina i mase 1000 zrna. Sorte Hobbit,
Sprite, EIf i Pixie, imale su visok sadrZaj ulja i bile intermedijarne za ostale agronomske
osobine. Pored maksimalnog sadrzaja ulja, Sprite i Hobbit su istovremeno imali i
najmanju vrednost interakcije za ovu osobinu.

» Molekularnom analizom 90 genotipova soje pomoc¢u 21 SSR prajmera
dobijeno je ukupno 59 traka od Cega je 86,44% bilo polimorfno. Broj traka kretao se od
2 do 5, sa prosecnim brojem od 2,8 traka po prajmeru. Utvrdeni polimorfizam bio je
visok, kao Sto se i oCekivalo s obzirom na tip koris¢enih molekularnih markera.

» Klaster analiza genotipova soje na osnovu molekularnih markera grupisala je

genotipove u jedan glavni klaster, diferenciran na manji broj subklastera, u okviru kojih
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su genotipovi bili svrstani na veCem stepenu geneticke sli¢nosti. Analizom strukture
grupisanja u odnosu na pedigre podatke utvrden je odredeni nivo saglasnosti izmedu
svrstavanja genotipova u grupe i srodnosti na osnovu pedigrea, ali se ta saglasnost
pretezno odnosila na pojedinane parove ili manje grupe genotipova u okviru
subklastera ali ne i na grupe u celini. Model grupisanja je pokazao odredeni nivo
saglasnosti sa podacima o geografskom poreklu. lako se ne moze uoCiti jasna
diferencijacija na glavne grupe prema regionima porekla, pojedine manje grupe se
odlikuju ve¢om brojnoS¢u genotipova iz istog geografskog regiona. Klaster analiza na
osnovu molekularnih markera korespondirala je bolje sa podacima o pedigreu
genotipova nego analiza na osnovu fenotipskih osobina.

» Analizom molekularne varijanse utvrdena je statistiCki visoko znaCajna
diferencijacija izmedu genotipova pet geografskih grupa. U ukupnoj varijaciji, znatno
veée variranje bilo je rezultat diferencijacije u okviru grupa (93,9%), nego
diferencijacije u izmedu grupa (6,1%), sugeriSu¢i da posmatrane geografske grupe
uglavnom poseduju geneticki srodan materijal, ali i da svaka grupa raspolaze dovoljnom
genetiCkom varijabilnoS¢u koja moZe biti upotrebljena u daljem programu
oplemenjivanja. Grupa genotipova iz Kanade pokazala je statistiCki znaCajan i
istovremeno i najveéi stepen diferencijacije u odnosu na ostale geografske grupe.
Domaci genotipovi ispoljili su najmanji stepen diferencijacije u odnosu na americke
genotipove od kojih u najvecoj meri i vode poreklo, i nisu se znaCajno diferencirali u
odnosu na evropsko-evroazijsku grupu, Sto ukazuje na postojanje razmene materijala u
okviru Sirokog regiona Evrope.

» Najmanja prosecna genetiCka udaljenost izmedu genotipova utvrdena je na
osnovu agronomski znacajnih osobina (0,244). Visok nivo sli¢nosti agronomskih profila
objasnjava se Cinjenicom da su ispitivani genotipovi pripadali uskom opsegu grupa
zrenja (od 00 do IlI), da je u analizu bilo ukljueno svega 8 osobina izmedu kojih
postoji istovremeno i odredeni stepen meduzavisnosti. Osim toga, analiza varijanse je
pokazala da se u ukupnoj varijabilnosti agronomskih osobina najveci deo variranja
pripisuje faktorima spoljasnje sredine, a najmanji deo genotipskim razlikama. Stoga se i
distance dobijene na osnovu agronomskih osobina ne mogu smatrati pouzdanim

pokazateljem genetiCkog diverziteta ispitivanih genotipova.
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» Veca prosecna geneticka distanca (0,317) dobijena je na osnovu molekularne
analize. Ipak, vrednost distance bila je relativno niska, ukazujuéi na usku geneticku
osnovu ispitivanog materijala, Sto su donekle potvrdili i pedigre podaci. S obzirom da je
kolekcija germplazme soje Instituta za kukuruz ,Zemun Polje” manja, lokalna
kolekcija, utvrdeni nivo diverziteta moze se smatrati zadovoljavaju¢im. Ipak, u cilju
obezbedivanja dugoro¢nog napretka u oplemenjivanju, neophodno je proSirivanje
postojeCe kolekcije i introgresija gena iz novih izvora varijabilnosti pohranjenih u
svetskim kolekcijama.

» Najveca proseCna udaljenost izmedu genotipova dobijena je na osnovu
morfoloskih deskriptora (0,517), Sto je donekle ocekivano s obzirom na visok
polimorfizam deskriptora koji predstavljaju deo potokola za identifikaciju i
diferencijaciju sorti u DUS testovima, kao i Cinjenicu da su materijalom bile
obuhvacene ne samo komercijalne sorte ve¢ i eksperimentalne linije i egzotiCna
germplazma specificnih morfoloskih profila.

» Primenom Mantel-ovog testa utvrdena je pozitivna, statisticki znacajna
korelacija izmedu matrice udaljenosti dobijene molekularnom analizom i matrice
udaljenosti prema morfoloskim deskriptorima (r=0,061), nesignifikantna i negativna
korelacija izmedu matrica udaljenosti dobijenih na osnovu molekularnin markera i
agronomskih osobina (r=-0,027) i pozitivna i visoko znaCajna korelacija izmedu matrica
udaljenosti dobijenih na osnovu morfoloskih deskriptora i agronomskih osobina
(r=0,179). Slaba saglasnost matrica molekularne i fenotipske udaljenosti navodi na
zakljuCak da fenotipske osobine, posebno agronomske karakteristike, ne predstavljaju
pouzdan parametar genetiCckog diverziteta populacije. U cilju preciznije genetiCke
karakterizacije i donoSenja tacnih zakljuCaka o nivou opSteg diverziteta materijala iz
kolekcije, u buducCim istraZivanjima trebalo bi dominantno Koristiti molekularne
markere, pri Cemu se u izboru treba rukovoditi informacijom o nivou njihovog
polimorfizma kao i stepenu povezanosti sa lokusima agronomski znacajnih osobina.

» lako su tri tipa markera dala razliCite informacije o nivou genetickog
diverziteta u kolekciji, svaki od njih pokazao je relativnu saglasnost sa pedigre
podacima, pa bi se moglo zakljuCiti da pokazatelji molekularnog i fenotipskog
diverziteta predstavljaju razliCite ali komplementarne informacije, pri ¢emu svaka ima

znaCaj u oplemenjivackoj praksi.
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8. PRILOG

Prilog 1. Vizuelne ocene 16 morfoloskih deskriptora 90 genotipova soje
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Prilog 1. (Nastavak)
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Prilog 1. (Nastavak)

R.br| Genotip |bhip| h | tp | bm |nabl |obl | vbl | izbl | bev |ibm | vels | obs | bsem | ss | bhil | bhfn
77 Olga 1 |3[7/ 1|5 |53 [3|1|3]3]s3s 1 2|71
78 Lidija 2 |17/ 2|5 |5|5|3|2|5]3]3 1 1)1 |1
79 Nena 1 |3[7/ 1|5 |55 |[3|1|5]3]s3 1 |15 | 1
80 Zen 1 |3[7/ 1|5 |5 3|5 | 1|5]3]7 1 |2]15] 1
gL | Century | 1 |37 1|5 |53 |3 | 1|13 ]3] 3 |2[15]2
g2 | Corsoy 1 1|7l 2|5 |55 |1 |1]3[3]|7 1 |11 ] 1
83 | KB231 1 |17/ 2| 7|5 3|5 | 1|3]3]3 1 |21 ] 1
84 Elf 1 /3|11 |7 |55 |5 |1]|3[3]|7 1 |1]15] 1
g5 | Hobbit 2 |3]1] 1|5 |55 |5 |2 |1|3|5 |1 ]1]15]1
86 | Kunitz 2 |57/ 1|5 7|5 |12 |3|]3]|7 1 |1]15] 1
87 Sprite 2 |3[1) 1|3 |5| 5|5 |2 |3|]3]s3s 1 |1]15] 2
gg | PI416892 | 1 |7 |3| 1|9 |7|5 |1 |1|5 |57 7 |1]15] 2
gg |Barcll-X | 2 |3]|9| 1|7 |7|5 |5 |2 [3]|1]3 5 [1]15] 1
90 Pixie 1 /3|11 |5 |75 |5 | 1|33 |3| 3 |1]15]1

bhip-boja hipokotila, h-habitus, tp-tip porasta, bm-boja malja, nabl-naboranost lista, obl-oblik

bocne liske, vbl-veli¢ina bocne liske, izbl-intenzitet zelene boje lista, bcv-boja cveta, ibm-

intenzitet boje mahune, vels-veliCina semena, obs-oblik semena, bsem-boja semenjace, ss-sjaj

semenjace, bhfn-boja hilumovog funikla.
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Prilog 2. Matrica genetickih distanci izmedu 90 genotipova soje izraCunatih prema
simple matching koeficijentu slicnosti na osnovu morfoloskih deskriptora
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Prilog 3. Vrednosti Akaikeovog informacionog kriterijuma (AIC) za izbor

najpogodnijeg meSovitog modela za analizu varijanse 8 agronomskih osobina

. Model 1 Model 2 Model 3 Model 4
Osobina -
Grupa zrenja 00
Visina stabla 645.5 689.1 646.9 690.7
Broj nodusa 290.5 299.8 294.8 304.1
Boj mahuna 592.0 623.1 588.8" 620.4
Broj zrna 773.7 816.8 7735 816.3
Masa 1000 zrna 764.8 804.4 763.0 802.0
Prinos zrna po bljci 363.1 373.0 359.0 370.0
SadrZaj proteina 296.3 305.1 289.9 297.5
Sadrzaj ulja 155.7 157.5 149.5 150.2
Grupa zrenja 0
Visina stabla 1421.8 1450.9 1424.2 1453.1
Broj nodusa 607.0 606.9 611.4 611.3
Boj mahuna 1400.6 1423.6 1379.7 1409.0
Broj zrna 1796.1 1831.1 1782.7 1817.1
Masa 1000 zrna 1743.3 1785.5 17325 1774.1
Prinos zrna po bljci 951.8 961.4 930.5 939.9
Sadrzaj proteina 508.7 510.9 496.8 498.1
SadrZaj ulja 283.7 279.4 -2 -
Grupa zrenja |
Visina stabla 815.3 853.6 807.8 841.4
Broj nodusa 372.5 379.8 376.0 382.2
Boj mahuna 682.1 712.7 683.3 713.6
Broj zrna 879.4 921.9 881.0 920.0
Masa 1000 zrna 865.0 898.8 870.3 906.4
Prinos zrna po bljci 467.8 480.5 469.6 479.2
Sadrzaj proteina 264.3 265.2 268.3 269.0
Sadrzaj ulja 131.0 120.7 133.2 123.0
Grupa zrenja Il
Visina stabla 1031.3 1070.0 1025.4 1063.6
Broj nodusa 497.6 493.6 494.4 490.2
Boj mahuna 998.5 1025.1 985.4 1013.4
Broj zrna 1293.1 1336.5 1281.2 1325.2
Masa 1000 zrna 1188.9 1227.0 1192.8 1231.4
Prinos zrna po bljci 689.2 702.4 680.7 694.7
SadrZaj proteina 308.3 312.3 299.1 302.8
Sadrzaj ulja 154.8 153.6 143.9 142.3
Grupa zrenja 11
Visina stabla 278.2 312.4 282.0 315.8
Broj nodusa 129.9 138.2 132.5 140.6
Boj mahuna 298.8 328.7 299.5 311.9
Broj zrna 383.1 435.4 383.8 431.0
Masa 1000 zrna 417.8 467.8 414.5 461.5
Prinos zrna po bljci 236.2 262.1 227.1 248.4
Sadrzaj proteina 112.9 124.3 118.3 129.5
Sadrzaj ulja 54.5 58.1 56.9 59.9

# model nije konvergirao
® model sa najmanjom AIC vrednosti se smatra kao najpogodniji
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Prilog 4. Matrica Euklidskih udaljenosti izmedu 90 genotipova soje na osnovu
agronomskih osobina

288288988
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Prilog 5. Matrica genetickih distanci izmedu 90 genotipova soje izraCunatih prema

simple matching koeficijentu slicnosti na osnovu SSR markera
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BIOGRAFIJA

Vesna Peri¢ rodena je 20. oktobra 1975. godine u Sarajevu. Osnovnu $kolu
zavrsila je u Sarajevu a gimnaziju je pohadala u Sarajevu i Beogradu. Skolske 1996/97.
godine zapocela je studije na Odseku za ratarstvo, na Poljoprivrednom fakultetu
Univerziteta u Beogradu. Diplomirala je 18. januara 2002. godine sa proseCnom ocenom
9,11 u toku studija i ocenom 10 za diplomski rad na temu ,,Geneticki izmijenjene biljke
u oplemenjivanju soje*, stekavsi zvanje diplomirani inZenjer poljoprivrede za ratarstvo.

Septembra 2002. godine zapocela je volonterski rad u Institutu za kukuruz
»Zemun Polje®. Od aprila 2003. do juna 2005. godine bila je stipendista Ministarstva za
nauku i tehnologiju Republike Srbije, angazovana u radu Grupe za soju Odeljenja za
oplemenjivanje Instituta za kukuruz Zemun Polje, gde je 1. juna 2005. godine primljena
u stalni radni odnos. Poslediplomske studije na Poljoprivrednom fakultetu u Novom
Sadu, Grupa genetika i oplemenjivanje biljaka, upisala je Skolske 2002/03. godine.
Magistarsku tezu pod naslovom ,Varijabilnost agronomskh svojstava kod
polusrodnickih familija soje (Glycine max (L.) Merril)* odbranila je 4. februara 2010.
godine i stekla zvanje magistra biotehnickih nauka.

Clan je Drustva selekcionera i semenara Srbije i Drustva genetiara Srbije.
Trenutno je angazovana na dva projekta Ministarstva prosvete, nauke i tehnoloSkog
razvoja Republike Srbije (TR 31068 i TR 31069).

Do sada je, kao autor ili koautor objavila preko 50 naucnih radova. Koautor je
dve sorte soje, selekcionisane u Institutu za kukuruz ,,Zemun Polje”.

Govori engleski a sluzi se ruskim jezikom.



Ilpuaor 1.

H3jaBa o ayTopcTBy

[Tornucanu-a Becna Ilepuh
6poj ynuca 1312

HijaBmyjem
J1a je IOKTOpCKa AMCepTalija Mol Haca0BOM
»AHAJIH3a FeHeTHYKE TMBEPreHTHOCTH FeHOTHIIOBA COje HA OCHOBY MOP(OJIOLIKKX U

MOJIEKYJIapHHX MapKkepa™

® PEe3yJITaT CONCTBEHOT UCTPAXKUBAYKOD paja,

® Jla Npe/UI0KeHa ANCepTalKja y HeHHU HH y Je0BHMa HUje OHia mpeioxkeHa
3a nobujame OMIO KOje AMIUIOME IIpeMa CTY/AHMjCKAM NpOrpaMMMa ApYrux
BHCOKOIIKOJICKHX YCTAHOBA,

® @ cy pe3ynTaTH KOpPeKTHO HaBeJIeHH H

® Jla HHCAM KpINHO/Jla ayTOpcKa npaBa M KOPUCTHO HMHTENEKTYalHy CBOjUHY
APYTHX JIHIIA.

IMornme AOKTOpaHaa

/Ve‘nug %/? e

Y beorpany, 05.10.2015.




Ipuaor 2,

H3jaBa 0 HMCTOBETHOCTH IITAMIAHE M
€JIEKTPOHCKE Bep3uje J0KTOPCKOr paaa

Mme u npesume aytropa Becua [lepuh

bpoj ynuca 1312

Cryamjexu nporpam PatapeTBo ¥ OBPTapeTBO

Hacnos pana .AHanuza reHeTHuke JMBEPreHTHOCTH TI'€HOTHIIOBA COjeé HA OCHOBY
MOPHOIOIIKMX ¥ MOJIEKYIapHUX MapKepa'

MenTop

npod. ap lopaana [lypaan- Momuposuh,

[Tornucanu Becna [lepuh

W3jaBJbyjeM Jia je IITamraHa Bep3dja MOr JOKTOPCKOI paja MCTOBETHA €NEKTPOHCKO)
BEP3UjH KOjy caM nmpenao/na 3a ofjaBibuBarme Ha noprany Jlararaasor
penosuropujyma Yuusep3urera y beorpany.

Jlo3BosbaBam Ja ce ofjaBe MOjH JIMYHM MOJALM BE3aHM 3a 100Hjamke aKaJeMCKOT 3Babha
JI0KTOpa HayKa, Kao ITO Cy HME H NPEe3uMe, TO/IMHA U MecTOo polierba i natym onbpase
pana.

OBu MYHM nojanM Mory ce O0jaBHTH HA MPEKHHM CTPAaHHIAMa JMTHTATHE
Oubnuotexe, y eneKTPOHCKOM Kartaiory ¥ y mnybnukanujama YHHBep3uTEeTa Y
beorpany.

Hornue JOKTOpaHaa
V Beorpazy, 05.10.2015.

- -
/?.»’Ef AL Z/t AC




Ipusor 3.

H3jaBa o kopumhemy

Osnamhyjem Vuusepsurercky 6ubamoreky ,,Csetozap Mapkosuh™ na y Jlururammu
penosuTopjym YHuBep3uteta y Beorpaiy yHece Mojy JOKTOPCKY JHMCEpTAIHjy TMOJ
HAaCJIOBOM:

,»AHAJIN3a TeHETHYKE JIMBEPIEHTHOCTH TeHOTHTIOBA COje HA OCHOBY MOP(MOJIOMIKAX H

MOJIEKYIapHHX Mapkepa'

KOja je Moje ayTOpCKO €10,

Jlucepranujy ca CBHM IMPHIO3MMA NIPEIA0//1a caM y eNeKTPOHCKOM (opMaTy noroHoM
3a TPajHO APXUBUPAILE.

Mojy nokTopeky aucepranujy noxpameny y JIaruTantu peno3suTopujym Y HuBep3uTeTa
y beorpany mory na kopucte cBH Koju nowtyjy oapeabe caapkane y 01abpaHoM THITY
manenue Kpearusne 3ajeanune (Creative Commons) 3a kojy cam ce oydno/Ja.

1. AyroperBo

2. AyTOpCTBO - HEKOMEPLHjaTHO

@Aympcmo — HeKoMepLMjanHo — 6e3 npepaje

4. AyTOpCTBO — HEKOMEPLIH]aIHO — JICJTHTH 1101 HCTHM YCIOBHMA

5. AytoperBo — Ge3 npepane

6. AYTOPCTBO — JIENTHTH 110/1 HCTHM YCIIOBHMA

(MonuMo 1@ 3a0KpyXHMTe caMo jeHy O UIeCT MOHyheHWX JMIEHIH, Kparak OIHC
JIMLEHLH J1aT je Ha nonehunu nucTa).

Ilornmce foxTopanaa
V Beorpany, 05.10.2015.

- P,
Veswe Tere

/



I. AyropeTBo - JlosBosbasate yMHOKaBabe, JMCTPHOYITH]Y | jJaBHO CAOMIITaBame J1ea,
H Tpepaje, ako ce HaBeae MMe ayTopa Ha HauMH oapeheH ox crpane ayTopa WM
laBaoua JIMLCHNE, 4aK W y Komepumjantwe cBpxe. OBo je HajenofoaHMja 01 CBHX
JIHLCHIH,

2. AyTOpcTBO — HekoMepLHjanHo. [[03Bo/baBaTe yMHOKaBalbE, JAMCTPUOYIH]Y W jaBHO
CAOMIITABALE JIC/IA, M Tpepaze, ako ce HaBeje MMe ayTopa Ha HaumH oapehen ox
CTpaHe ayTopa WiM JaBaoua jmienue. OBa JMUIEHIA He 103B0O/baBA KOMEPIMjaTHY
ynotpeby nena.

3. AyropctBo - HeKkomepuMjanHo — Oe3 mpepaie. Jlo3sosbasate YMHOKaBae,
JMCTPUOYLMJY M jaBHO caomuTaBawe jea, 0e3 NPOMeHa, NpeobIMKOBaMba WK
ynorpefe Jiesa y CBOM JIefty, ako ce HaBeAe MMe ayTopa Ha HaumH ojpeljer oz crpase
ayTopa Wi jasaoua juueHue. Opa MICHIA He 103B0OJbABA KOMEPLHjAIHY yHoTpedy
Jesia. Y 0HOCY Ha CBE OCTA/le JHIEHIIE, OBOM JHIEHIIOM Ce OTpaHuyaBa HajBehn o6HM
npasa kopuinhera jena.

4. AYTOPCTBO - HEKOMEpIHjalHO — JCHMTH NOM MCTHM yenoBuma. Jlo3Bosbasare
YMHOKaBatbe, JHCTPHOYLM]Y M JaBHO CAOMIITABAIbE Jeid, M MPEpaje, ako ce HaBese
HMe ayTopa Ha HawyMH ojpeheH 011 cTpaHe ayTopa WIM [aBaola JIMLEHIE W ako ce
npepaza auctpubyupa MO WCTOM MM CAMYHOM JHIeHHoM. OBa JHIEHHa He
J103B0JbaBa KOMEPUMjanHy yrnoTpedy jena u npepaja.

5. AytopetBo — Ge3 mpepazne. Jlo3BosbaBate VMHOKABabe, JUCTPHOYIH]Y M jaBHO
caonuiTaBare Jiena, 6es npomena. npeoGankoBama WM ynorpele Jena y cBOM Jely,
aKO CC HaBe/Ie MME ayTopa Ha HauuH oapehen o1 cTpaHe ayTopa MM 1aBaolia JIHLEHIIe.
OBa J1H1IeHIa 103B06aBA KOMEPLH]ATHY ynorpedy siena.

6. AYTOpCTBO - [I€/IHTH 01 HCTHM yerosuma. Jlo3sosbasate YMHOMKABaE, THCTPHOYLH]Y M
JABHO caomuTasae aena, U npepaze, ako ce HaBee Hme ayropa Ha HauuH ojipehen oz ctpane
dyTOpa HIIM 1aBaola JIMLEHLE W ako ce npepaaa AMCTpUOYHpa Moa HCTOM WM CIHYHOM
auueHtom. Opa auueHua 103B0/baBa KOMepUMjanny ynotpedy aena u npepana, Canyua je
C0¢'TBQPCKHM JIMLEHIAMa, OAHOCHO JHLEHIIAMa OTBOPEHOI KOAA.



