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1. Uvod

Kukuruz (Zea mays ssp. mays L.) je jednogodisnja jednodomna biljna vrsta iz porodice Poaceae.
Kukuruz je vrlo vazna poljoprivredna kultura s doprinosom svjetskoj poljoprivrednoj proizvodnji
mjerenim u milijardama dolara na godiSnjoj razini (Bennetzen i Hake, 2009). Osim primarne
namjene kukuruza za prehranu ljudi 1 hranidbu stoke, kukuruz je kultura iznimne vaznosti za
industrijsku preradu i dobivanje bio-goriva fermentacijom ligninskih tvoriva (Courtial i sur.,
2014). Takoder, kukuruz je jedna od prvih biljnih vrsta koriStena kao model organizam za
geneticka istrazivanja. Najznacajnija otkri¢a univerzalnih eukariotskih svojstava za koja je
koristen kukuruz kao model biljka ukljucuju: mapu vezanosti gena (Emmerson i sur. 1935),
transpozone (McClintock, 1951, 1953), regije DNA zaduzene za organizaciju i tvorbu jezgrice
(McClintock, 1934), telomere (McClintock, 1941) te epigenetsku regulaciju djelovanja gena
(McClintock, 1965).

1.1. Oplemenjivanje kukuruza

Oplemenjivanje kukuruza je proces ciljanog povecavanja frekvencije pozeljnih alela, koji utjecu
na kvantitativna svojstva pod kontrolom nepoznatog broja gena u interakciji s poZeljnim
okolinama, a glavno svojstvo od interesa je prinos zrna (Hallauer i sur., 2010). U¢inkovitost
oplemenjivanja kukuruza i ostalih biljnih vrsta povecana je tijekom 20, stolje¢a nakon ponovnog
otkrivanja Mendelove genetike, razvoja novih statistickih koncepata i1 definiranja vaZznosti
randomizacije 1 replikacije, kvantitativnog odvajanja genetskih i okolinskih ¢imbenika koji utjecu
na fenotip, te konacno razvoja principa kvantitativne genetike 1 sofisticiranih metoda selekcije
poput rekurentne selekcije 1 introgresije (Dekkers 1 Hospital, 2002). Porast prosjecnog prinosa
zrna kukuruza na svjetskoj razini od pocetka 20. stoljeca do 2005. godine iznosio je priblizno
500%. Procjenjuje se da je 40 do 50% tog napretka ostvareno je zahvaljuju¢i poboljSanjima u
agrotehnickoj praksi 1 tehnologiji, dok su za 50 do 60% zasluzna genetska poboljSanja kultivara
koriStenjem metoda kvantitativne genetike 1 poc€etak koristenja hibrida dvaju ili vie inbred linija
s ¢ime je zapoceto ivrijednostiStavanje hibridnog vigora ili heterozisa (Duvick, 2005). Fenotip
biljke je ukupnost genetskih i1 okolisSnih ¢imbenika koji utjeCu na njegov razvoj, pa je stoga
njegova niska heritabilnost osnovni Cimbenik koji smanjuje ucinkovitost oplemenjivackog

procesa. Molekularni markeri predstavljaju funkcionalne ili nefunkcionalne fragmente DNA koji
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se Cesto razlikuju izmedu jedinki. Na temelju svojstava rekombinacije DNA, za molekularne
markere je moguce odrediti pripadnost grupi vezanosti (kromosom), te smjestaj unutar grupe u
odnosu na druge markere (Helenjantaris i sur., 1986). Visoka heritabilnost molekularnih markera
omogucila je kartiranje lokusa povezanih s pojedinim kvantitativnim fenotipskim svojstvima
koriStenjem metode linearne regresije (Lander i Botstein, 1989) ¢ime je zapoceta nova era
oplemenjivanja bilja te su postavljene teorijske osnove za pocetak razvoja selekcije
potpomognute markerima (MAS, eng. Marker Assisted Selection) 1 povecanje ucinkovitosti

oplemenjivackog procesa (Lande 1 Thompson, 1990).
1.2. QTL analiza

Analiza lokusa kvantitativnih svojstava (QTL, eng. Quantitative Trait Loci) zasniva se na
poznavanju neravnoteze vezanosti, LD (eng. Linkage Disequilibrium) izmedu molekularnih
markera koji se nalaze na istim kromosomima. Osnovna pretpostavka za provedbu QTL analize
je generiranje neravnoteze vezanosti krizanjem u srodstvu tj. inbridingom, te krizanje inbred
linija koja se razlikuju u svojstvu koje se zeli analizirati. F; generacija krizanaca je heterozigotna
za alele koji utjeCu na svojstvo od interesa, pa se kartiranje lokusa provodi u F; ili daljim
generacijama. Nakon genotipizacije provodi se analiza rekombinacije (c¢) izmedu pojedinih
genetskih markera, te se prema ostvarenim vrijednostima izraCunavaju njihove relativne
udaljenosti izrazene u centimorganima (cM). Podacima o rekombinaciji 1 ostvarenim
vrijednostima markera na pojedinom lokusu preformuliranim u binarne vrijednosti ovisno o
donoru alela (1 = roditelj A, -1 = roditelj B, 0 = heterozigot za lokus 1) pridruzuju se fenotipski
podatci, te se varijanca ispitivanog svojstva povezuje sa vrijednostima markera koriStenjem
jednostruke linearne regresije za svaki pojedinacni lokus. Opisana procedura naziva se marker
regresija (Hedrick, 2005). Tradicionalni nacin marker regresije (Soller 1 sur., 1979) analizom
varijjance za svaki pojedini marker posjeduje neka ograniCenja, zbog kojih je razvijen tada
alternativni, danas generalno prihvaceni nac¢in QTL analize, intervalno kartiranje (eng. interval
mapping). Osnovna pretpostavka metode intervalnog kartiranja je da su fenotip ¢; i genotip g; ite

jedinke povezani prema formuli:

bi=a+bg;+ ¢



gdje su paremetri a i b nepoznati, g; genotip na lokusu, a € je sluajna varijabla sa srednjom
vrijednosti 0 i varijancom o2. U opisanom slu¢aju b predstavlja procjenu utjecaja na fenotip
supstitucije A alela B alelom na lokusu. RjeSenje ove linearne jednadzbe su procjene maksimalne
izglednosti za @, b i 6% koje predstavljaju izglednost L(a,b,0?) za uolavanje ostvarenih
podataka na temelju gustoée vjerojatnosti za normalnu distribuciju. Procjena maksimalne
izglednosti podrazumijeva usporedbu vrijednosti procijenjenih na temelju ostvarenog fenotipa s
procijenjenim vrijednostima kada je b = 0, Ove simulirane procjene predstavljaju (1,4, 0, ug), a
dokaz za postojanje QTL-a na nekom lokusu ili paru lokusa izrazava se LOD vrijednosti (eng.

Likelihood of Odds), tj. odnosa izglednosti prisustva QTL-a i izglednosti njegovoga odsutstva:
LOD = logy(L(@,b,6%)/L(f14,0,65))

63 predstavlja procijenjenu varijancu simulirane populacije koja nosi samo B alel. Kod dovoljno
velike populacije asimptotska aproksimacija distribucije LOD vrijednostova je 1/2(log;, €)x?

gdje x? predstavlja y? distribuciju s jednim stupnjem slobode (Lander i Botstein, 1989).

Metoda intervalnog kartiranja predstavlja sofisticiran 1 precizan nac¢in QTL analize, no njen
glavni nedostatak je sloZeno izracunavanje. S ciljem otklanjanja tog nedostatka Haley i Knott
(1992) razvili su efikasnu metodu izraCunavanja koja se nije zasnivala na izravnoj procjeni
maksimalne i1zglednosti, nego na prirodnom logaritmu kvocijenta reziduala reduciranog modela
(bez varijance pridruzene QTL genotipu) 1 punog modela (ukupni rezidual) pomnoZenog s

logaritmom baze e broja jedinki kod kojih je QTL genotip za lokus detektiran:

RSS irani
test omjera izglednosti = nlog, (M)
RSS,uni
Ova metoda daje slicne rezultate kao 1 intervalno kartiranje uz viSestruko efikasnije
izraCunavanje, te omogucuje analize interakcija izmedu detektiranih lokusa, kao 1 proSirenje broja
stupnjeva slobode. Najznacajnije ograni¢enje ove metode u usporedbi s intervalnim kartiranjem
je loSa izvedba u slucaju epistati¢nog ucinka gena. ProSirenje Haley-Knott metode regresije dali
su Feenstra 1 sur. (2006). Uvodenjem novih jednadzbi procjene i1 orijentacijom na algebru matrica

zadrZana je brzina izraCunavanja, a dodana robustnost u izra¢unu kod razli¢itih nacina djelovanja

gena. ProSirena Haley-Knott regresija daje rezultate gotovo identi¢ne intervalnom kartiranju.



Statisticka znacajnost svih navedenih metoda analize procjenjuje se prema asimptotskoj
aproksimaciji y? distribucije, premda uvjeti za ostvarenje y? distribucije testova omjera
izglednosti Cesto nisu zadovoljeni zbog nemoguénosti odabira to¢ne nulte hipoteze (nepoznato
stanje QTLa za lokus). Takoder, asimptotske aproksimacije mogu biti narusene ograni¢enom
veli¢inom ispitivane populacije, te neodgovaraju¢om distribucijom ispitivanog kvantitativnog
svojstva (Knott 1 Haley, 1992). S ciljem rjeSavanja ovog problema, Zeng (1994) razvija novu
metodu QTL kartiranja koja na svakom ispitivanom lokusu primjenjuje metodu intervalnog
kartiranja uz viSestruku regresiju u kojoj kao slucajne varijable (kofaktore) koristi druge markere.
Visestruka regresija tako razlaze varijancu na interakcije izmedu markera, te na varijancu koja je
pod utjecajem markera koji se ispituje, te omogucava razlaganje gustoce distribucije i preciznije
kartiranje QTL-ova. Premda je ova metoda ponudila djelomi¢nu korekciju za veli¢inu uzorka i
gustocu genetske karte, problem aproksimacije asimptotske distribucije njome nije rijesen.

Opisana metoda nazvana je slozeno intervalno kartiranje ili CIM (eng. Composite Interval

Mapping).

Kako bi iz testa statisticke znacajnosti iskljucili asimptotsku aproksimaciju distribucije, autori
Churchill 1 Doerge (1994) primjenili su Fisherov (Fisher, 1935) postupak permutiranja, tj.
nasumicnog razmjeStanja podataka o markerima i pridruzivanja nepripadajué¢im fenotipskim
podacima kako bi pristupili nul-distribuciji LOD vrijednosti za ispitivano svojstvo. Ako je Y;
fenotipska vrijednost ite jedinke, Q; je QTL genotip Q QTLa (1 = prisutan, 0 = odsutan) i M; je
genotip M markera na nekom lokusu (1 = alel markera prisutan, 0 = alel markera odsutan),

funkcija gustoe za slucajnu varijablu (fenotip) za Q; =0 je py;o(¥,0) = f(y), odnosno
prio,1) = f(y— A) za Q; =11 A > 0. Ako je frekvencija rekombinacije 7 (0 < 7 < %), tada

je gustoca distribucije za fenotip pod utjecajem markera vezanog uz lokus M mjeSavina gustoca
distribucija jer je stvarno stanje QTL-a nepoznato (ispituje se posredno putem najblizeg dodirnog

markera):
Pym@m) =A=' ) + A )T f(y - D)

Funkcija f () pretpostavlja da se radi o normalnoj funkciji gustoce, pa stoga poredane vrijednosti
dobivene permutiranjem izvornih podataka daju grani¢ne vrijednosti za Zeljenu strogocu testa

koja jo$ ovisi 1 o broju provedenih permutacija. Ukoliko se provede test sa 1000 permutacija,



950, vrijednost u uredenom nizu predstavljala bi stoga grani¢nu vrijednost za < = 0,05, Metoda
permutacija primjenjuje se za sve opisane metode QTL analize i predstavlja jedinu relevantnu

procjenu statisticke znacajnosti rezultata ostvarenih QTL analizom.

Programski jezik R sa suceljem (R core team, 2016) predstavlja implementaciju S programskog
jezika, svestranog alata za obradu podataka s C/C++/Fortran programskom sintaksom. R se
temelji na konceptu otvorenog koda (eng. Open Source) i1 korisnici raznih portfelja stvaraju
programske knjiznice za posebne namjene s relevantnom matematiCkom pozadinom koja je
transparentna i modularna zahvaljujuéi otvorenim repozitorijima s kodom i moguénos¢u izravne
manipulacije u sucelju. Broman i sur. (2003) zapoceli su razvoj R programske knjiznice R/qgtl za
QTL kartiranje u eksperimentalnim kriZzanjima. Paket sadrzi funkcije koje pozivaju sve opisane
metode QTL analize i testova znacajnosti kao i mnoge druge. Medu najvaznijim statistickim
metodama koje paket pruza je stupnjevita QTL regresija (eng. stepwise regression) koja testira
modele s vise povezanih QTL-ova pomoc¢u metoda izbora unaprijed (eng. forward selection)
(Gimelfarb 1 Lande, 1994) i eliminacije unazad (eng. backward elimination) (Jansen, 1993), te
predstavlja sofisticiraniju metodu od CIM Kkartiranja jer koristi stvarne lokuse u regresiji.

Algoritam koji provodi ovu analizu sastoji se od sljedecih koraka (Broman i Sen, 2009):

1. Kreni s analizom genoma pod pretpostavkom o postojanju jednog QTL-a (jedan stupanj
slobode) i izaberi poziciju koja daje najvisu LOD vrijednost.
2. S modelom koji podrazumijeva detektirani QTL kao zavisnu varijablu:
a) Provedi analizu za joS§ jedan QTL pod pretpostavkom aditivnog djelovanja.
b) Za svaki QTL u modelu provedi analizu za QTL koji je s njim u interakciji (ovisno o
unosu).
¢) Ukoliko je u modelu > 2 QTL-a razmotri dodavanje neke od interakcija u model.
d) Proizvoljno provedi (ovisno o unosu) dvodimenzionalnu analizu s pretpostavkom dva
QTL-a, bilo aditivna ili u interakciji
e) Odaberi model koji daje najviSu vrijednost kriterija za usporedbu modela na
trenutnom koraku.
3. Ponovno razmotri lokacije QTL-a u trenutnom modelu.
4. Ponovi korake 2 i3 dok se ne ostvari model koji opisuje sve lokuse s efektom znacajnim

pri zadanoj vrijednosti a.



5. Provedi eliminaciju unazad sve do nultog modela. Na svakom koraku razmotri
izbacivanje jednog od glavnih efekata ili interakcija iz modela: pronadi model koji
maksimizira kriterij za usporedbu modela medu modelima koje razmatra§ na ovom
koraku. Uz ovo ¢ini 1 proc¢iS¢avanje pozicija detektiranih QTL-ova.

6. Odaberi model s najviSom vrijednosti kriterija za usporedbu modela od svih ispitanih

modela.

QTL analiza za svojstvo prinosa zrna kukuruza ima za osnovni cilj pronalazak lokusa koji
povecavaju toleranciju na okolinski stres. Stresovi koji u najve¢oj mjeri utjeCu na prinos
kukuruza su susa i visoke temperature zraka do ¢ije pojave najceSce dolazi istovremeno.
Kombinacija ovih dvaju stresova ima izrazeniji negativan u¢inak na stanje biljke u odnosu na
njihovo pojedinacno djelovanje (Messmer i sur., 2009). Lobell i sur. (2014) istrazivali su utjecaj
spontanog povecanja ucestalosti suSe, te nedostatka tlaka pare (VPD, eng. Vapor Pressure
Deficit) u saveznim ameri¢kim drzavama Srednjeg Zapada tijekom 18 godina na prinos soje i
kukuruza, najzastupljenijih kultura tog proizvodnog kraja. ZakljuCeno je da se tolerancija
uzgajanih kultivara na stres kroz godine nije povecala, §to dovodi do nestabilnosti prinosa. Autori
sugeriraju poveéanje ulaganja sredstava s ciljem pronalaska kultivara tolerantnijih na abiotski
stres. Koristenje molekularnih metoda za identifikaciju lokusa povezanih s odgovorom na susni
stres provodi se ve¢ preko dva desetljeca (Lebreton i sur., 1995, Agrama i Moussa, 1996), no
implementacija molekularnog oplemenjivanja bilja u komercijalne oplemenjivacke programe
zapoceta je tek prije jednog desetljeca (Eathington 1 sur., 2007). Molekularne metode
oplemenjivanja bilja prepoznate su kao jedini nositelj poboljSanja kultivara u toleranciji na stres

za 21, stoljece. (Moose i Mumm, 2008).

Messmer 1 sur. (2009) proveli su QTL kartiranje za prinos i komponente prinosa, te sekundarna
svojstva u populaciji rekombinantnih inbred linija (RIL) kukuruza dobivenih iz krizanca dvije
subtropske linjje razli¢ite u pogledu tolerancije na suSu. Linije su genotipizirane sa 160
molekularnih markera (RFLP i SSR). Provedeno je sedam odvojenih pokusa s 236 linija i
roditeljskim komponentama postavljenim kao reSetkasti alfa pokusni dizajn. Autori su utvrdili
postojanje QTL-ova za prinos vezanih uz rezim navodnjavanja (kromosomi 1, 3 1 5 u suSnim
uvjetima, te 1 1 8 u navodnjavanim uvjetima). ZakljuCeno je da aktivacija pojedinih gena u

suSnim uvjetima naglasava potrebu za provodenje oplemenjivanja u tim uvjetima kako bi se



omogucila fenotipizacija za detektirane lokuse. Peng i sur. (2011) proveli su QTL analizu 1
analizu stabilnosti QTL-ova za prinos 1 komponente prinosa u dvije populacije kukuruza u tri
okoline kroz dvije godine. Premda je detektiran velik broj lokusa, pokazalo se da je njihova
stabilnost kada se radi o prinosu vrlo mala, no za komponente prinosa poput gustoce, volumena 1
tezine zrna vrlo visoka, za Sto autori daju dokaz kroz plejotropne lokuse na kromosomima 1,419
detektirane u obje populacije i kroz sve okoline. Autori zakljucuju da je za implementaciju MAS-
a u oplemenjivanju za svojstvo prinosa potrebno detektirati i identificirati stabilne lokuse.
Svojstva u istrazivanju za koja su detektirani stabilni lokusi pokazala su vrlo niske do visoke
genetske (0,33 — 0,62) 1 fenotipske (-0,03 — 0,58) koeficijente korelacije sa svojstvom prinosa,
dok su heritabilnosti (h?) za sva svojstva bile vrlo visoke (0,74 — 0,89). Navedeni podatci
sugeriraju da bi se oplemenjivanjem za svojstva za koja su identificirani stabilni lokusi moglo
provoditi relativno efikasno posredno oplemenjivanje za prinos u razli¢itim okolinama. Teorijska

C
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ucinkovitost posrednog oplemenjivanja za korelirana svojstva je —2” = _Ir,:l Ay gdje 1, predstavlja
Y Y

genetsku korelaciju za svojstva, hy heritabilnost koreliranog svojstva, a hy heritabilnost svojstva

za koje se provodi selekcija (Bernardo 2010).

Almeida 1 sur. (2013) proveli su meta-analizu lokusa za prinos i interval pojave svile i antera
(ASI, eng. Anthesis to Silk Interval) identificiranih u tri populacije kukuruza uzgajane u tri
okoline u navodnjavanim 1 nenavodnjavanim uvjetima. U istrazivanju je detektiran veliki broj
lokusa povezanih s prinosom (83) 1 ASI-jem (62), a u meta analizi su detektirani lokusi za prinos
na kromosomima 1, 4, 5 1 10, Na kromosomu 7 detektiran je jedan meta QTL za koji autori
smatraju da je adaptabilni lokus koji potice toleranciju na susni stres. Fizikalna regija na kojoj je
ovaj QTL kartiran podudara se s fizikalnom pozicijom gena iz skupine Glutation-S-transferaza
(gst23), a isti je gen ve¢ identificiran u drugim istrazivanjema kao zasluZzan za povecavanje

tolerancije na stres (Li i sur. 2010, Hao i sur. 2011, Simié i sur. 2014).

Oklasak kukuruza predstavlja celulozni skelet klipa na kojemu su usadena zrna. Udio oklaska u
ukupnom prinosu pokazuje negativnu korelaciju s prinosom zrna, no oklasak posjeduje visoku
vrijednost kao sirovina za proizvodnju gorivih briketa (Wilaipon, 2007), etanola (Liming i
Xueliang, 2004) 1 metana (Amon 1 sur., 2007). Upadyayula 1 sur. (2006) proveli su QTL analizu u
populaciji kukuruza za svojstva arhitekture metlice 1 klipa u dvije okoline. Za ispitivano svojstvo

mase oklaska autori su utvrdili postojanje plejotropnog lokusa za svojstva razvoja cvati na 5,
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kromosomu u podruc¢ju gdje je kartiran gen td/ (eng. thick tassel dwarf-1) koji povecava broj
boc¢nih izbojaka. QTL na 7, kromosomu koji je takoder utjecao na svojstva mase oklaska i broj
izbojaka kartiran je u podrucju gdje se nalazi gen ral (Ramosal) za koji je poznato da povecava
broj cvjetnih osi metlice. Autori zakljucuju da se njihova metoda QTL analize (CIM) pokazala
uspjeSnom u preciznom kartiranju lokusa kvantitativnih svojstava. Jansen i sur. (2013) navode
povecanu potrebu za sirovinom za dobivanje etanola kao glavni pokreta¢ oplemenjivanja za masu
1 sastav oklaska. U istrazivanju navedenih autora koriStena je IBMSyn4 populacija kukuruza,
uzgajana na dvije lokacije kroz dvije godine. Prac¢ena svojstva bila su masa, duljina i gustoca
oklaska, te udio drvenastog i plutastog parenhima u srzi, udio vode i ukupni prinos zrna i oklaska.
QTL analiza provedena je CIM metodom s deset kofaktora, a statistiCka znacajnost odredena je
na temelju 1000 permutacija. U istrazivanju je otkriveno 139 lokusa razli¢ite hierarhije u
opisivanju tvorbe oklaska. QTL-ovi za gustocu i sastav srzi oklaska na 7, kromosomu kartirani su
u blizini gena ral, QTL za sadrzaj drvenastog tkiva na kromosomu 8 kartiran je u blizini gena
koji utje¢e na morfologiju metlice, dok su QTL-ovi za sadrzaj drvenastog tkiva i gustocu oklaska
kartirani na 2, kromosomu u blizini gena ba2 (eng. barren stalk-2) koji uzrokuje pojavu stabljike
bez klipova. Autori sugeriraju provedbu studije s transformacijom biljaka druge genetske osnove
unoSenjem identificiranih gena koji su detektirani i u drugim istrazivanjema (Upadyayula i sur.,
2006). Zakljuceno je da su svojstva oklaska pogodna za provedbu genomske selekcije. Iste
lokuse identificirali su i Zhang 1 sur. (2015) u istrazivanju utjecaja slabe gnojidbe dusikom na
QTL-ove za masu, duljinu, volumen i gusto¢u oklaska, te prinos zrna u IBMSynI0 populaciji
kukuruza. Autori su genotipizirali linije SNP markerima 1 detektirani su QTL-ove u blizini gena
ral, tdl 1 ba2, Zakljuceno je da slaba gnojidba duSikom ne utjece zna€ajno na svojstva oklaska.

Autori takoder predlazu uporabu genomske selekcije za svojstva oklaska u ciljanim okolinama.

Vlaga zrna u berbi je svojstvo iznimne ekonomske vaZznosti zbog visokih troskova dosuSivanja
zrna nakon berbe. Brzo otpuStanje vlage iz zrna najvaznije je u okolinama s kratkom
vegetacijskom sezonom (Sala i sur., 2006). Vlaga zrna je pod utjecajem genetskih ¢imbenika do
formiranja crnog sloja, nakon ¢ega na njeno otpustanje djeluju atmosferski ¢imbenici. Sibov 1 sur.
(2003) proveli su QTL analizu za prinos zrna, visinu biljaka, visinu do klipa i vlagu zrna u berbi
u populaciji dobivenoj iz dvije tropske linije kukuruza. Heritabilnost za vlagu zrna bila je vrlo
niska (0,23) zbog niske ukupne varijance za svojstvo, vjerojatno zbog neprikladnog odabira

roditeljskih komponenata koje se nisu razlikovale u analiziranom svojstvu. Autori zaklju€uju da
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niti jedan QTL za vlagu zrna u berbi nije detektiran zbog niske varijance za svojstvo u populaciji.
Sala i sur. (2006) proveli su QTL analizu u populaciji dobivenoj krizanjem dvije linije razlicite
vlage zrna u berbi. KoriStene su metode intervalno kartiranje, CIM 1 viSestruka stupnjevita
regresija. Pradena svojstva bila su vlaga zrna u berbi i vlaga zrna 45 dana nakon cvatnje. Za ova
dva svojstva postavljen je linearni regresijski model pomocu kojega je izraunata stopa susenja
zrna izmedu tih dvaju tocaka. Utvrdeno je postojanje 10 lokusa za vlagu zrna koji su ukljucujuci
interakcije opisivali 65,2% genetske varijance svojstva. Lokusi za stopu susSenja podudarali su se
s onima za vlagu u berbi, najvjerojatnije zbog linearnog modela koji je kao nezavisnu varijablu
sadrzavao vlagu u berbi. Autori su utvrdili visok stupanj epistaticnog djelovanja detektiranih
QTL-ova, pa je stoga zakljuceno da se pri visokoj cijeni provedbe MAS-a visSe isplati provoditi
klasi¢nu selekciju za svojstvo vlage zrna u berbi. Li i sur. (2014) razmatrali su hipotezu o
aktivaciji razlic¢itih gena u razli¢itim fazama zriobe kukuruza. Koristena je populacija kukuruza
dobivena krizanjem dvije linije s razli¢itim fenotipom za svojstvo vlage u berbi. Prac¢ena svojstva
bila su stopa suSenja zrna i sadrzaj vlage u zrnu, a mjerenja su obavljena 10, 20, 30 i 40 dana
nakon cvatnje. Provedena je meta-analiza za mjerenja u svim stadijima. Iako nije otkriven niti
jedan meta QTL za oba svojstva, detektirani su stabilni lokusi za povecanje i smanjenje vlage na
kromosomima 1, 2, 4 i 5, Autori otkrivene lokuse predlazu kao vodilju u MAS-u za navedena

svojstva.

Rekurentna selekcija potpomognuta markerima ili MARS (eng. Marker Assisted Recurrent
Selection) predstavlja metodu selekcije u kojoj se pomocu dobivenih rezultata iz poljskih pokusa
1 podataka o markerima izabire potomstvo za sljedec¢i ciklus rekombinacije u nultom ciklusu
(Bernardo, 2010). MARS se koristi za predvidanje oplemenjivacke vrijednosti jedinki iz

populacije na temelju selekcijskog indeksa izraCunatog prema formuli:
I =b,z+ b,m

gdje b, predstavlja relativnu vrijednost pridruzenu fenotipskoj vrijednosti, z je ostvarena
vrijednost fenotipa, b, predstavlja relativnu vrijednost pridruzenu vrijednostu markera, dok je m
ostvareni vrijednost markera za lokus (Lande i Thompson, 1990). Beyene i sur. (2016) proveli su
MARS na deset populacija kukuruza dobivenih krizanjem elitnih tropskih inbred linija.
Testkrizanci populacija uzgajani su u navodnjavanim i nenavodnjavanim okolinama, te su

provedena dva ciklusa rekombinacije ili samooplodnje. U istrazivanju su ostvarene genetske
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dobiti od 105 i 51 kg/ciklus MARS-a u navodnjavanim i nenavodnjavanim uvjetima. Zakljuceno
je da MARS predstavlja dobru metodu oplemenjivanja za prinos u Subsaharskoj Africi za
povoljne 1 nepovoljne uvijete navodnjavanja. Bernardo 1 Yu (2007) navode da se genomska
selekcija (GS) u simuliranim istrazivanjema pokazala kao superiorna u odnosu na MARS, te da

daje 18 do 40% bolje rezultate ovisno o heritabilnosti svojstva i broju koriStenih markera.
1.3. Genomska selekcija

Genomska selekcija (GS) (eng. Genomwide/Genomic Selection) je metoda koja za razliku od
MAS-a i MARS-a na temelju vrijednosti markera na pojedinim lokusima predvida fenotip na
principu najboljih linearnih nepristranih predvidanja ili BLUP (eng. Best Linear Unbiased
Prediction). Model na kojemu se temelje predvidanja sastoji se od jedne slucajne (efekti markera)

1 jedne zavisne varijable (fenotip):
y=ul, +Xigi te

u predstavlja ukupni prosjek za svojstvo, 1, je vektor broja markera, X; je matrica dizajna
markera, g; su genetski efekti markera, a e je rezidualna greSka (Meuwissen i sur., 2001).
Linearni modeli posjeduju dobru prediktivnu sposobnost kada je broj markera manji od broja
opazanja, no u slucajevima kada je broj markera velik, dodirni markeri pokazuju visok stupanj
korelacije 1 naymanje dva uvjeta linearnog modela su narusena. Piepho (2009) je uocio da linearni
modeli daju loSe rezultate kriterija za procjenu kvalitete modela, te je predlozio uporabu
Tikhonovljeve regularizacije odnosno hrbatne regresije (eng. ridge regression) kao metode koja
daje najbolja nepristrana predvidanja fenotipa iz podataka o markerima. Temelj Tikhonovljeve

regularizacije je funkcija gubitaka ili penalizacija (1) koja se pridruzuje rezultatima markera.

Endelman (2011) je osmislio programsku knjiznicu rrBLUP za R programsko sucelje u kojoj je
implementirana uporaba hrbatne regresije za provedbu genomske selekcije prema opisanom
modelu. Autor je u istraZivanju ispitao 1 uporabu ostvarenih genetskih veza izmedu ispitivanih
jedinki u predvidanju fenotipa te zakljucio da postoji gotovo apsolutna podudarnost iz rezultata

ostvarenih dvjema metodama.

U istrazivanju Massman i sur (2013) provedenom na 479 biparentalnih populacija kukuruza

genotipiziranih sa 115 — 669 SNP markera, potvrdeno je da izmedu to¢nosti predvidanja na
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temelju ostvarene genetske udaljenosti i hrbatne regresije nema statisticki znacajnih razlika. U
istrazivanju su utvrdene vrlo visoke vrijednosti 1y (korelacija izmedu predvidene i1 stvarne
oplemenjivacke vrijednosti) od 0,87 za prinos i 0,90 za vlagu zrna. Kod predvidanja prinosa
testkrizanaca 14 pojedinacnih populacija vrijednosti ry,; su znacajno opale na -0,30 do 0,36 za
prinos 1 -0,42 do 0,39 za vlagu zrna. ZakljuCeno je kako je potreban veci broj markera za
ostvarenje visih vrijednosti 1, te da je GS efikasnija u predvidanju kada se za izratun modela
koristi viSe populacija u odnosu na pojedina¢ne populacije. GS posjeduje komparetivnu prednost
u odnosu na klasi¢nu selekciju kroz sekundarna svojstva za toleranciju na susni stres. Ziyomo i
Bernardo (2013) koristili su IBM populaciju kukuruza genotipiziranu s 998 SNP markera u
pokusima na pjeskovitom vodopropusnom tlu (susa) i u pokusima s glinastom ilova¢om. Premda
su vrijednosti 1y, 1 heritabilnosti u uvjetima suse bile nize, relativna u¢inkovitost GS bila je 24%
viSa u odnosu na ucinkovitost selekcije putem sekundarnih svojstava. Autori zakljucuju da GS
moze povecati genetsku dobit kod selekcije za toleranciju na suSu. Combs i Bernardo (2013)
istrazivali su utjecaj variranja broja jedinki, broja markera i heritabilnosti na uc¢inkovitost GS u
pet populacija kukuruza, je¢ma i pSenice. Na temelju podataka ostvarenih u pokusima simulirane
su empirijske populacije sa Zeljenim svojstvima. Cilj istraZivanja bio je utvrditi zasto je za
pojedina svojstva GS efikasnija u odnosu na druga. Utvrdeno je da ve¢i broj jedinki u populaciji i
veca heritabilnost svojstva vode do boljih rezultata GS detektiranih kroz visu korelaciju
predvidenih 1 ostvarenih fenotipskih vrijednosti (ryp). Efektivni broj markera koriSten za
predvidanja poboljSava tocnost predvidanja samo do tocke saturacije genetske mape kada su svi
dogadaji rekombinacije zabiljeZeni. Zakljuceno je da je za ostvarivanje preciznijih rezultata GS
potrebno uracunati genetsku arhitekturu ispitivanog svojstva u model kroz uvodenje faktora M,,
broja kromosomskih segmenata koji utjeCu na svojstvo. Lian 1 sur. (2015) ispitivali su
ucinkovitost GS u predvidanju genotipskih oplemenjivackih vrijednosti u 969 populacija

kukuruza genotipiziranih sa SNP markerima. Oplemenjivacka vrijednost procijenjena je kao

Tup/Vh2, a predvidanje je provedeno prema formuli:

th ~|1/2

— 22
ECmeyz) =1 [m

u kojoj je M, vrijednost izracunata dekompozicijom svojstvenih vrijednosti opaZene neravnoteze

vezanosti varijabilnog broja markera kroz populacije, a r? je kvadrirana korelacija dodirnih
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markera. Autori zakljuuju da je vrlo teSko predvidjeti vrijednost 1, no da ukljucivanje
podataka o markerima u model povecava njegovu robustnost u procjeni oplemenjivacke
vrijednosti. Oplemenjivacki programi se Cesto sastoje od velikog broja oplemenjivackih
populacija koje predstavljaju izvore novog materijala. Kada je broj populacija velik cesto
koriStena metoda je selektivna genotipizacija (Broman i Sen, 2009) pri kojoj se genotipiziraju
samo populacije koje pokazuju ekstremnni fenotip. Jacobson i sur. (2015) proveli su istrazivanje
u kojemu su ispitivali moguénost imputacije populacija genotipiziranih s malim brojem markera
(elitno x elitno) na temelju sli¢nosti na klju¢nim tockama s populacijama genotipiziranim s
velikim brojem markera (elitno x ne-elitno). Svojstvo od interesa bilo je opéa kombinatorna
sposobnost. Vrijednosti 1,p za svojstvo prinosa nisu se znacajno mijenjale kada je populacija
genotipizirana s vise od 500 markera, dok znacajne promjene u ry,p za vlagu zrna i hektolitarsku
masu nisu evidentirane iznad 1000 markera. Autori zakljuc¢uju da populacije dobivene krizanjem
elitnih linija nije potrebno genotipizirati s vise od 50 polimorfnih markera, nakon ¢ega je moguce

provesti imputaciju sa preko 1000 markera.
1.4. QTL kartiranje u rrBLUP predvidenom fenotipu

Linije B73 1 Mo17 koje su Cinile najviSe uzgajani hibrid odli¢nih proizvodnih svojstava najvise
koristen tijekom 1970-ih i 1980-ih godina (Hallauer i sur., 2010) jo$ uvijek predstavljaju osnovu
velikog broja oplemenjivackih programa (Mikel, 2011). IRIL linije B73xMol7 populacije
pripadaju mijeSanoj heteroticnoj skupini lowa Stiff Stalk Synthetic (B73) i Lancaster (Mol7).
Testkrizanja germplazme heteroti¢nih skupina nastalih mijeSanjem dviju razli¢itih heteroti¢nih
skupina u svrhu dobivanja hibrida, provode se s linijama koje pripadaju heteroticnoj skupini koja
je najmanje vezana s obje tvorbene skupine, Sto je u slucaju linija B73 1 Mol7, heteroti¢na
skupina Iodent (Benetzen i Hake, 2009). S obzirom na svojstvo testkrizanja da se 50% genetske
varijance fenotipa gubi jer je jedan roditelj svih testkrizanaca isti i1 fiksiran za sve alele,
komponenta genetske varijance za testkriZzance je % genetske varijance linija per se. KoriStenjem
mjeSovitih statistiCkih modela, s genotipom kao fiksnim ili nasumi¢nim faktorom, komponenta
genetske varijance se procjenjuje ili predvida (Bates i sur., 2015), dok se u rrBLUP modelu na
temelju ostvarenog fenotipa, predvidaju ucinci molekularnih markera (Endelman, 2011) visoke
heritabilnosti. Varijanca fenotipa u rrBLUP modelu je stoga procijenjena varijanca ostvarenih

genetskih veza, dok genetska varijanca procijenjena na temelju mjesovitog modela nosi 1
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varijancu uzrokovanu individualnim ¢imbenicima koji nisu pod utjecajem nuklearnog genoma. Ti
¢imbenici uglavnom podrazumijevaju organelarne i citoplazmatske razlike, kao i specificne

interakcije na razini metaboloma (Joseph 1 sur., 2013).

QTL Kkartiranje za svojstva pod izrazenim utjecajem dominacije poput prinosa, otezano je
. . . . . . . ) 1
svojstvom testkrizanaca da fenotip testkrizanca za jedno-lokusni model iznosi pur + > (q—par

(Bernardo, 2010). Za bilo koji lokus na kojemu je prisutna dominacija za alel bilo kojeg roditelja
u odnosu na liniju koriStenu kao tester, nije moguce razdvojiti pojedinacni utjecaj alela roditelja
A 1 roditelja B jer su linije B73 1 Mo17 obje heteroticne u odnosu na lodent, osim ukoliko se
ucinci pojedinih alela u testkrizanju razlikuju. Drugi ¢imbenici koji otezavaju kartiranje QTL-a za
prinos su veliki broj lokusa koji utjecu na svojstvo i velika okolinska varijanca koji uzrokuju Sum
u podatcima, pa dijeljenje populacije prema alelu na nekom lokusu u QTL analizi rezultira
velikom standardnom greSkom. KoriStenjem hrbatne regresije u rrfBLUP modelu, okolinska
varijanca 1 drugi ne-genetski ¢imbenici se potpuno odstranjuju iz fenotipa, a preostaje samo
varijanca realiziranih genetskih veza koja ¢ini vrlo mali udio ukupne varijance. Kako hrbatna
regresija predstavlja rjeSenje za loSe postavljene probleme (neortogonalnost), razlaganje
svojstvenih vrijednosti za kolinearne nezavisne varijable (Hoerl i Kennard, 1970) (markere) u
model ukljucuje neravnotezu vezanosti gena (Endelman, 2011), pa stoga takoder predstavlja vrstu
QTL Kkartiranja pri kojem bi vrijednosti efekata markera bile ekvivalent LOD vrijednostima.
Obzirom na svojstvo rrBLUP modela da se svakom markeru pridruzi vrijednost efekta razli¢ita
od nule, a za analizu genetskih ¢imbenika je potrebna statisticki definirana vrijednost donje
granice izglednosti za proglaSenje lokusa, stupnjevita QTL analiza koriStenjem vrijednosti
predvidenih rrBLUP modelom mozZe ponuditi dokazanu 1 robustnu metodu za odredivanje
statisticki zna€ajnih ucinaka lokusa pribrojenih fenotipu rrBLUP modelom, te analizu interakcija
pojedinih lokusa. Bernardo (2013) je predloZio koristenje rrBLUP predvidenih efekata markera
za kontrolu pozadinskog Suma prilikom QTL kartiranja. U metodi koju autor opisuje, prilikom
kartiranja lokusa na jednom kromosomu, varijjanca koja je pridruzena svim markerima na
kromosomima za koje se ne provodi kartiranje se uklanja iz fenotipa i tako za svaki kromosom,
dok analiza nije provedena za cijeli genom. Opisana metoda nazvana je G model. QTL kartiranje
s vrijednostima fenotipa procijenjenim koriStenjem rrBLUP modela do sada je provedeno na

uljanoj repici (Li i sur., 2015), jecmu (Maurer i sur., 2015) 1 kukuruzu (Gali¢ i sur., 2017). Li i
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sur. (2015) zakljucili su da koristenje rrBLUP predvidenih fenotipskih vrijednosti povecava

vjerojatnost za otkrivanje lokusa.

Zyomo 1 Bernardo (2013) zakljucili su da je u uvjetima suSnog stresa genomska selekcija
efikasnija u odnosu na indirektnu selekciju putem sekundarnih svojstava. Uzrok poviSene
ucinkovitosti je visoka heritabilnost marker-genotipa u odnosu na heritabilnost sekundarnih
svojstava. S obzirom na mogucnosti hrbatne regresije za ostvarivanje relevantnih predvidanja
efekata markera u uvjetima stresa, predvideni fenotip sadrzi varijancu relevantnih lokusa za
svojstvo, S§to otvara mogucénost preciznog kartiranja relevantnih lokusa koriStenjem rrBLUP

predvidenog fenotipa u uvjetima stresa.
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2. Ciljevi i hipoteze istraZivanja

Ciljevi ovoga istrazivanja su:

(1) istraziti postojanje kromosomskih regija povezanih s kompleksnim kvantitativnim
svojstvima prinosa zrna, vlage zrna u berbi i udjela oklaska u ukupnom prinosu
klipa

(i1) provesti genomsku selekciju za ova svojstva u testkrizancima IBM populacije
koriStenjem hrbatne regresije

(ii1) usporediti rezultate genomske predikcije sa dvije mape razli¢ite gustoce

(iv) usporediti rezultate QTL analize sa sirovim podatcima i s predvidenim

vrijednostima
Glavne hipoteze ovog istrazivanja bile su:

(1) U IBM populaciji postoje neotkriveni lokusi povezani s prinosom i njegovim
komponentama

(i) Moguce je odabrati hibrid najboljih svojstava za pojedine uvjete uzgoja iz
testkrizanaca IBM populacije koristenjem genomske selekcije

(ii1) Nakon tocke saturacije genetske mape, predikcijska sposobnost genomske
selekcije ostaje nepromijenjena

(iv) QTL analiza u predvidenim vrijednostima daje jednake rezultate kao 1

koriStenjem opazZenih vrijednosti
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3. Materijali i metode

3.1. Biljni materijal

Za provedbu pokusa koristeni su testkrizanci (hibridi) medukrizanih rekombinantnih inbred linija
(IRIL eng. intermated recombinant inbred lines) IBMSyn4 (Lee i sur., 2002, eng. Intermated
B73xMo17 Synthetic generation 4) sinteticke populacije kukuruza (Zea mays L.). Sjeme linija je
preuzeto od organizacije MaizeGDB (Lawrence 1 sur., 2007). Testkrizanje je provedeno s
komercijalnom linijjom Poljoprivrednog intituta Osijek Os84-28A iz genetske heteroticne skupine
Iodent. Godina 2014. i 2015. koristen je set od 191 IRIL. Uslijed nedostatka sjemena testkrizanja
su ponovljena u zimskom uzgoju u Cileu te je 2016. koristen drugi set od 186 IRIL-a. U dva seta

nalazilo se 155 preklapajuéih linija, dok su preostalih 36/31 bile specificne za svaki set.
3.2. Dizajn pokusa

Pokusi su provedeni u 2014., 2015. i 2016. godini na pokusnim povrSinama Poljoprivrednog
instituta Osijek u Osijeku 1 Altinovi/Ayvaliku u Turskoj (39°11'43,3"N 26°46'34,3"E). Pokusi
2014.12015. godine imali su 216 ¢lanova (191 IRIL, roditeljske komponente i standardi), dok su
pokusi 2016. na obje lokacije imali 190 c¢lanova (186 IRIL-a i dva ponavljanja roditeljskih
komponenti). Godine 2014. postavljena su dva pokusa u dva ponavljanja u Osijeku, te jedan
pokus s jednim ponavljanjem u Turskoj. Pokusi u Osijeku posijani su u dvije gustoce sklopa:
normalnoj (~56000 biljaka/ha, OS14N) i visokoj (~95000 biljaka/ha, OS14H), dok je pokus u
Turskoj (TR14) posijan u normalnoj gusto¢i na parceli s navodnjavanjem (natapanjem). 2015.
godine u Osijeku je postavljen pokus s jednim ponavljanjem (OS15), a u Turskoj pokus u dva
ponavljanja s navodnjavanjem (TR15). 2016. godine postavljen je pokus u Osijeku u dva
ponavljanja (OS16), te dva pokusa u Turskoj bez ponavljanja: kontrola (TR16, s normalnim
obrocima navodnjavanja) i suSa u cvatnji (s odgodenim obrokom navodnjavanja u cvatnji). Pokus
sa suSom nije u potpunosti uspio uslijed iznimno visokih temperatura tijekom tretmana. Jedna
kombinacija godina/lokacija 1 godina/gustoa sklopa smatrana je okolinom. Svi pokusi
postavljeni su kao reSetkasti blok, dizajna 27 parcela u 8 blokova 2014./15, i 19parcela u 10
blokova 2016. godine.
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3.3. AgroklimatoloSki podatci

Klimatoloski podatci za Osijek preuzeti su s mreznih stranica Drzavnog hidrometeoroloSkog

zavoda 1 mreznih stranica organizacije Weather Underground (www.wunderground.com,

pristupljeno 15, ozujka 2017.), dok su svi podatci za Ayvalik preuzeti s mreznih stranica

organizacije Weather Underground. Deficit tlaka pare izraunat je prema Allen i sur. (1998)
3.4. Molekularni markeri

IBMSyn4 populacija genotipizirana je velikim brojem metoda (Coe 1 sur., 2002, Fu 1 sur., 2006,
Vroh Bi i sur., 2006, Ganal i sur., 2011, Glaubitz i sur., 2014) ovisno o cilju i potrebi istrazivanja.
U ovom istrazivanju koriStena su dva seta podataka o genetskim markerima: 2178 molekularnih
markera ostvarenih raznim metodama (SSR, RFLP, SNP, InDel) preuzetih s mreznih stranica
organizacije MaizeGDB (Andorf i sur., 2010, 2015), te ~960 000 SNP markera dobivenih
genotipizacijom sekvenciranjem (GBS, eng. Genotyping By Sequencing) prema metodi Elshire i
sur. (2011). SNP markeri su preuzeti s mreznih stranica organizacije Panzea (Zhao i sur., 2006).
Odabir informativnih SNP markera iz podataka proveden je u programu TASSEL 5 (Glaubitz i
sur., 2014) s minimalnom frekvencijom minor-alela podeSenom na 0,05 i1 najvise 80%
nedostaju¢ih podataka za marker (Torkamaneh i sur., 2016). Konacni broj markera nakon
filtriranja bio je 94,058. SNP markeri nisu pridruZeni pozicijama na genetskoj karti, dok je
genetska karta za 2178 molekularnih markera izracunata Kosambi (Kosambi, 1944) funkcijom
(Fu 1 sur., 2006, Slika 1). Genotipizacija GBS metodom provedena je na setu od 276 linija, dok
je 2178 mjeSovitih markera ostvareno na ukupnom broju od 302 IBM linije. Cijeli set linija (191)
koriSten 2014. 1 2015. godine genotipiziran je s oba seta markera, dok 7 linija iz seta koriStenog
2016. godine nije genotipizirano GBS metodom, te su stoga daljnje analize provedene na setu

koji ¢ini 179 linija genotipiziranih koriStenjem obje metode genotipizacije.
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Slika 1. Genetska karta 2178 mjeSovitih markera kod IBMSyn4 populacije
3.5. Prikupljanje fenotipskih podataka

Podaci o prinosu prikupljeni su vaganjem svih klipova s pokusne parcele oduzimanjem udjela
oklaska u ukupnom prinosu, te normalizacijom na 14% vlage u zrnu. Udio oklaska u ukupnom
prinosu izracunat je vaganjem oklasaka uzorka od pet nasumi¢no odabranih klipova i izrazen je
kao postotni udio (%). Vlaga zrna u berbi procijenjena je vlagomjerom proizvodaca Dickey-john,

model GAC-2500 iz uzorka od priblizno 500g i izrazena kao postotni udio (%).
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3.6. Kvantitativno-geneticka analiza

Komponente varijance procijenjene su koriStenjem ograni¢ene maksimalne izglednosti (REML,
eng. Restricted Maximum Likelihood) u funkcijom {Imer} programske knjiznice {lme4} (Bates i
sur., 2015). Heritabilnost u Sirem smislu je procijenjena prema Hallauer i sur. (2010) 1 formuli:

2
H? = %

2 2 2
Ogxg + 0c + 0y

U kojoj ng predstavlja komponentu genetske varijance, agsz interakciju genotipa i okoline, a g2

rezidualnu varijancu ili greSku modela.
3.7. Genomska predvidanja

Efekti markera izracunati su koriStenjem hrbatne regresije odnosno Tikhonovljeve regularizacije
linearne regresije koriStenjem faktora penalizacije, te su na temelju izracunatih vrijednosti

izraCunata genomska predvidanja (Endelman, 2011). Faktor penalizacije izracunat je kao:
A= o%/a?

gdje 02 predstavlja rezidualnu varijancu, dok je o2 varijanca markera. Rjesenje BLUP modela za
izra¢un efekata marker u kojemu u ~ N (0, [62) predstavlja vektor efekata markera, a Z = WG

gdje je W matrica dizajna linija, a G matrica genotipova se pise:
0=2Z'ZZ'+ 2D 1y
Na temelju ovog rjeSenja, fenotip izraCunat opisanim modelom za svojstvo je:
y=WGu+ ¢

Predvidanja su izvrSena koriStenjem programske knjiznice {rrBLUP} (Endelman, 2011) u R
sucelju (R core team, 2016) koriStenjem funkcije {rrBLUP::mixed.solve} prema metodologiji
opisanoj u Combs 1 Bernardo (2013). Vrijednost ryp predstavlja Pearsonovu produkt-moment
korelaciju izmedu ostvarenih i predvidenih vrijednosti, a izracunata je dijeljenjem seta ostvarenih
podataka na set za izraCun vrijednosti efekata markera (eng. training set) 1 set za predvidanja

(eng. validation set). Za izraCun 71yp koriSteni su setovi s potpunim podatcima dobivenih
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genotipizacijom i fenotipizacijom 191/179 primki. Dijeljenje na set za izraun vrijednosti efekata
markera i set za predvidanja (unakrsna validacija, eng. cross-validation) provedeno je 500 puta
nasumi¢nim odabirom 10% genotipova iz svakog seta. U svakom ciklusu izracunata je ryp 1
vrijednosti su pohranjene. 7ryp je izrazena kao prosjek za svaku okolinu, te minimalna i
maksimalna ostvarena vrijednost iz 500 ciklusa izracuna. Programska skripta s automatiziranim
procesom izracuna genomskih predvidanja za veci broj fenotipova 1 500 ciklusa izracuna vidljiva
je u prilogu (Prilog 1). Fenotipske vrijednosti setova podataka 2 i 4 (Tablica 1) predvidene su
koriStenjem opazenih 191/179 vrijednosti kao seta podataka za izraun vrijednosti efekata
markera. Set podataka 3 nastao je kombiniranjem 191/179 vrijednosti s opazenim fenotipom s
predvidenim vrijednostima fenotipa za 85/97 genotipova za koje su bili dostupni samo podatci

genotipizacije.

Tablica 1. Setovi podataka koriSteni za QTL analizu

Set

podataka n Vrijednosti
set 1 191/179 Opazene
set 2 85/97 Predvidene
set 3 276 Opazene + Predvidene
set 4 276 Predvidene

3.8. QTL analiza

QTL analiza provedena je koriStenjem {qtl} programske knjiZznice (Broman i sur., 2003) u R
sucelju (R core team, 2016). Za kartiranje lokusa kvantitativnih svojstava koriSteno je vise

postupaka:

1. Provedena je inicijalna analiza pod pretpostavkom jednog QTL-a za svojstvo (1 stupanj
slobode) metodom Haley-Knott

2. Provedeno je 1000 permutacija za svaki koriSteni fenotip s ciljem pristupanja nul-
distribuciji

3. Rezultati inicijalne analize pohranjeni su, te je provedena stupnjevita analiza selekcijom
unaprijed (Gimelfarb 1 Lande, 1994) i eliminacijom unazad (Jansen, 1993) pod
pretpostavkom aditivnog djelovanja QTL-ova. Svaki QTL znacajnog ucinka pri ¢ = 0,05

uklju¢en je u linearni model, te je model analiziran prvo iterativnim dodavanjem
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detektiranih lokusa unaprijed, a zatim oduzimanjem lokusa unazad. Odabran je model s
najvisom vrijednosti kriterija za usporedbu.

4. Procis¢ene su pozicije detektiranih lokusa.

5. Postavljen je viSestruki linearni model za sve lokuse znaCajnog ucinka u stupnjevitoj
regresiji, te je metodom najmanjih kvadrata provedena analiza varijance i ispitan udio

varijance objaSnjen modelom.

QTL analiza provedena je za sve okoline i po ponavljanjima, te koriStenjem prosjeka ponavljanja
za okolinu, prosjeka okolina za svaku godinu, zasebnih prosjeka svih godina za lokacije Osijek 1
Ayvalik (Turska) i1 prosjeka svih okolina. Za provedbu QTL analize koriStena su Cetiri seta
podataka s vrijednostima opazenim u polju i BLUP vrijednostima predvidenim koriStenjem
rrBLUP metode (Tablica 1). Marker genotipovi linija koriStenih u QTL analizi prikazani su na

Slici 2,
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Slika 2: Graficki prikaz marker genotipova za 276 IRIL-a IBMSyn4 populacije koriStenih za
QTL analizu
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4. Rezultati

4.1. Meteoroloski i agronomski podatci

Prosjecna temperatura zraka i deficit tlaka pare (VPD) u srpnju i kolovozu 2014., 2015. 1 2016.
bili su visi na lokaciji Ayvalik (AY) u odnosu na lokaciju Osijek (OS) (Tablica 2). Najvisa
prosjecna temperatura zraka u srpnju ostvarena je 2016. godine na lokaciji AY (27,4°C), a
najvisa prosje¢na dnevna vrijednost VPD-a za srpanj bila je 3497 Pa 2015. godine na lokaciji
AY. Najniza temperatura zraka u srpnju ostvarena je 2014. godine na lokaciji OS (22,3°C), a iste
godine na istoj lokaciji zabiljezena je i najniza prosjecna vrijednost VPD-a za srpanj (2185 Pa).
Najvisa prosjec¢na temperatura zraka u kolovozu ostvarena je 2015. 1 2016. godine na lokaciji AY
(27,9°C), a najviSa prosjecna vrijednost VPD-a za kolovoz bila je 3285 Pa 2015. godine na
lokaciji AY. Najniza prosjecna temperatura zraka u kolovozu ostvarena je 2014. i 2016. godine
na lokaciji OS (21,1°C), a najniza prosjecna vrijednost VPDa za kolovoz (1965 Pa) ostvarena je
2014. godine na lokaciji OS. Prosjecna koli¢ina oborina u srpnju i kolovozu bila je visa na
lokaciji OS u odnosu na lokaciju AY. Najveca koli¢ina oborina u srpnju izmjerena je 2016.
godine na lokaciji OS (114,2 mm), a najmanja 2015. godine na lokaciji AY (0 mm). Najveca
koli¢ina oborina u kolovozu izmjerena je 2014. godine na lokaciji OS (92,5 mm), a najmanja
2014. godine na lokaciji AY (0 mm). Prosjecni broj kiSnih dana u srpnju i kolovozu bio je veéi na
lokaciji OS u odnosu na lokaciju AY. Najvise kiSnih dana u srpnju bilo je na lokaciji OS 2014.
godine (15), a najmanje na lokaciji AY 2015. godine (0). NajviSe kiSnih dana u kolovozu bilo je
na lokaciji OS 2014. godine (11), a najmanje na lokaciji AY 2014. godine (0). Vrijednosti VPD-a
bile su u prosjeku statisticki znacajno viSe u okolinama na lokaciji AY u odnosu na okoline na
lokaciji OS u oba prac¢ena mjeseca. Ispitivanjem pojedina¢nih godina i mjeseci, utvrdeno je da su
vrijednosti VPD-a u 2014. i 2016. bile statisticki znac¢ajno viSe na lokaciji AY u oba prac¢ena
mjeseca, dok 2015. nije utvrdena statisticki znacajna razlika premda su vrijednosti na lokaciji AY

(3497 1 3285 Pa) bile vise u odnosu na vrijednosti na lokaciji OS (2945 12935 Pa).
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Tablica 2. AgroklimatoloSki podatci za srpanj i kolovoz na lokacijama Osijek (OS) i Ayvalik
(AY) za 2014.,2015. 1 2016. godinu.

Oborine Br.Danas
o
t°0) (mm) oborinama VPD (Pa)
God. Lok. Srp.* Kol.* Srp. Kol Srp. Kol. Srp. Kol.
(0N 22,3+2.1 21,1+£2,5 82,6 92,5 15 11 2185b 1965 b

2014

AY  261+18  267+22 03 0 1 0 33142 3207a
o5 05 24632 24536 249 389 6 7 2945 a  2935a
AY  27.1+15 279417 0 91 0 2 3497 a  3285a
0S 23,0427  21,1£20 1142 487 8 8 2299b  2027b
2016y 274+13 279+ 1,9 1 9,7 1 1 3331a  3101a
o, 05 233E26 22227 739 60 9,7 8,7 2476b  2309b
AY  269+15  275+19 04 63 0,7 1 3380a  3197a

Razlike izmedu okolina za VPD utvrdene su prema Tukey HSD testu. Razli¢ita slova predstavljaju statisticki
znacajne razlike pri « = 0,05

* (°C) + standardna devijacija

Prosjecni udio oklaska u ukupnom prinosu klipa bio je visi u okolinama na lokaciji AY u odnosu
na okoline na lokaciji OS (Tablica 3). Najvisi relativni udio oklaska ostvaren je u okolini TR14
(15,62%), dok je najnizi udio oklaska ostvaren u okolini OS14H (12,8%). Heritabilnost udjela
oklaska bila je viSa u okolinama na lokaciji OS u odnosu na okoline na lokaciji AY. Prosje¢ni
udio vode u prinosu zrna bio je visi u okolinama na lokaciji OS u odnosu na okoline u Turskoj.
NajviSa vlaga zrna ostvarena je u okolini OS16 (22,3%) dok je najniZza vrijednost svojstva
ostvarena u okolini TR16 (11,81%). Dvostruko vise vrijednosti heritabilnosti za udio vode u zrnu
zabiljeZene su okolinama na lokaciji Osijek (H? = 0,69) u odnosu na okoline u Turskoj (H? =
0,34). Prosjecni prinos zrna bio je visi u okolinama na lokaciji OS u odnosu na okoline na
lokaciji AY. NajviSa vrijednost za prinos zrna ostvarena je u okolini OS14N (12,18 t/ha), dok je
najniZa vrijednost za svojstvo ostvarena u okolini TR14 (5,68 t/ha). Heritabilnost za prinos zrna

bila je viSa u okolinama na lokaciji TR u odnosu na okoline na lokaciji OS.
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Tablica 3. Prosjecne vrijednosti i njihove standardne greske prac¢enih svojstava u cjelokupnom

pokusu, te rezultati kvantitativno geneticke analize za sve okoline koriStene u istrazivanju.

OKolina® ponf:lojj;l nja % Oklaska % Vode Prinos (t/ha)
OS14N 2 13,26 +0,10 ¢ 19,59+ 0,07 ¢ 12,18+0,11a
OS14H 2 12,80+ 0,11d 20,20+ 0,08 b 12,14+ 0,11 a
OS15 | 13,67+ 0,10 ¢ 18,16 = 0,06 d 10,94+0,12b
0OS16 2 13,55+0,12 ¢ 22,30+ 0,08 a 8,75+0,13d
TR14 | 15,62+0,17 a 22,01+0,19a 5,68+£0,16¢
TRI15 2 13,56 £ 0,15 ¢ 12,78 £ 0,11 ¢ 9,77+ 0,20 b
TR16 | 14,64 £0,20b 11,81 £ 0,05 f 8,23+0,14d

(0N} 7 13,27+ 0,14 b 19,92 +£0,67 a 11,01£ 0,61 a
TR 4 14,35+0,53 a 14,84 £2,40b 836+0,98b
Komponente varijance

Genotip 1,25 0,35 0,43

Okolina 0,15 3,19 2,57

05 GxO 0,41 0,25 0,79
Greska 0,77 0,57 1,24

Genotip 0,72 0,18 0,47

TR Okolina 1,62 31,06 5,13
GxO 1,14 0,20 0,00

Greska 1,86 1,64 2,42

HZ

oS 7 0,84 0,69 0,51
TR 4 0,51 0,34 0,53

Razlike izmedu okolina utvrdene su prema Tukey HSD testu. Razli¢ita slova predstavljaju statisti¢ki znacajne razlike
pria = 0,05
*Oznake okolina su OS i TR za Osijek i Tursku, pradene oznakom godine i oznakom okoline za istu godinu i

lokaciju.

Svojstvo udio vode u zrnu nije pokazalo korelacije s druga dva pracena svojstva. Izmedu prinosa
zrna 1 udjela oklaska utvrdena je slaba negativna korelacija. VPD u srpnju pokazao je umjerene
do jake negativne korelacije s udjelom vode u zrnu i prinosom dok je s udjelom oklaska u prinosu
klipa zabiljezena umjerena do jaka pozitivna korelacija. VPD u kolovozu pokazao je umjereno
jake, odnosno slabe do umjerene negativne korelacije s prinosom zrna i udjelom vode u zrnu, dok

je s udjelom oklaska zabiljeZena jaka pozitivna korelacija (Tablica 4).
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Tablica 4. Pearsonovi koeficijenti korelacije izmedu mjerenih svojstava (n = 2065) i
Spearmanovi koeficijenti korelacije izmedu deficita tlaka pare (VPD) u srpnju i kolovozu i
mjerenih svojstava (n = 7) (kurziv). Statisticka znacajnost pri « = 0,05 utvrdena je samo za

korelaciju udjela oklaska i prinosa.

Svojstvo % % Prinos
Oklaska  Vode (t/ha)
% Vode -0,02
Prinos (t/ha) -0,33* 0,05
VPD_srp 0,74 -0,56 -0,67
VPD kol 0,77 -0,38 -0,70

4.2. Genomska predvidanja

Prosjecna uc¢inkovitost genomskih predvidanja (ry,p) za sve okoline za udio oklaska bila je 0,125.
Donja granica ryp za svojstvo bila je -0,196, a gornja granica 0,340. Najvisa prosjecna vrijednost
ryp za udio oklaska (0,184) ostvarena je kada su kao ulazni podatci za predvidanja bile prosjecne
vrijednosti svih 7 okolina, odnosno 11 ponavljanja s donjom granicnom vrijednosti od -0,199,
gornjom granicnom vrijednosti od 0,388, te standardnom devijacijom od 0,098. Najniza
prosjecna vrijednost 1,p za udio oklaska ostvarena je koriStenjem prosjeka okolina na lokaciji
OS iz 2014. 1 2015. kao ulaznih podataka (0,048) s donjom grani¢nom vrijednosti od -0,197,
gornjom granicnom vrijednosti od 0,252 1 standardnom devijacijom 0,073. Prosjecna
ucinkovitost genomskih predvidanja (ryp) za sve okoline za udio vode u zrnu bila je 0,068.
Prosjec¢na donja granica ryp za svojstvo bila je -0,203, a gornja granica 0,267. Najvisa prosjena
vrijednost ryp za udio vode (0,167) ostvarena je u okolini OS14N s donjom grani¢nom
vrijednosti od -0,201, gornjom grani¢nom vrijednosti od 0,348 i1 standardnom devijacijom od
0,090. Najniza ostvarena prosjecna vrijednost 1p za udio vode u zrnu (-0,002) ostvarena je u
okolini TR15 s donjom grani¢nom vrijednosti od -0,190, gornjom granicnom vrijednosti od 0,166
1 standardnom devijacijom 0,063. Prosjecna ucinkovitost genomskih predvidanja (ryp) za sve
okoline za prinos zrna bila je 0,043. Prosjecna donja granica ryp za svojstvo bila je -0,209, a
gornja granica 0,240. Najvisa prosjecna vrijednost ryp za prinos zrna (0,114) ostvarena kada su
kao ulazni podatci za predvidanja koriStene prosjecne vrijednosti za svih okolina iz 2014. 1 2015.
godine na lokaciji OS s donjom grani¢nom vrijednosti od -0,110, gornjom grani¢cnom vrijednosti

od 0,323 i standardnom devijacijom od 0,073. NajniZza ostvarena prosjecna vrijednost ryp za
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prinos zrna (-0,033) ostvarena je kada su kao ulazni podatci za predvidanja koriStene prosjecne
vrijednosti okolina TR14 i TR15 s donjom grani¢cnom vrijednosti od -0,317, gornjom grani¢nom

vrijednosti od 0,141 1 standardnom devijacijom 0,069 (Tablica 5).
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Tablica 5. Prosje¢na ucinkovitost, donja (DG) i gornja granica (GG), te standardne devijacije

genomskih predvidanja (ryp) na temelju 500 ciklusa unakrsne validacije koriStenjem SNP seta

markera.

Okolina n (pon) Svojstvo Tup DG GG St. Dev.

%Oklaska 0,171 -0,206 0,357 0,096

OS14N 2 % Vode 0,167 -0,201 0,348 0,090

Prinos (t/ha) 0,108 -0,219 0,306 0,086

%0Oklaska 0,126 -0,188 0,359 0,090

OS14H 2 % Vode 0,107 -0,127 0,313 0,080

Prinos (t/ha) 0,075 -0,155 0,281 0,072

%Oklaska 0,151 -0,165 0,394 0,093

OS15 1 % Vode 0,046 -0,241 0,215 0,075

Prinos (t/ha) 0,057 -0,191 0,256 0,066

%0Oklaska 0,174 -0,177 0,405 0,095

OS14 +15 5 % Vode 0,118 -0,243 0,326 0,090

Prinos (t/ha) 0,114 -0,110 0,323 0,073

%Oklaska 0,048 -0,197 0,252 0,073

OS16 2 % Vode 0,067 -0,200 0,291 0,082

Prinos (t/ha) 0,027 -0,222 0,253 0,086

%0Oklaska 0,107 -0,210 0,315 0,091

Os}r4lg 15 7 % Vode 0,015 -0,194 0,241 0,070

Prinos (t/ha) 0,033 -0,253 0,214 0,077

%Oklaska 0,050 -0,215 0,228 0,083

TR14 1 % Vode 0,030 -0,200 0,221 0,069

Prinos (t/ha)  -0,026 -0,217 0,137 0,068

%0Oklaska 0,105 -0,181 0,314 0,087

TRI15 2 % Vode -0,002 -0,190 0,166 0,063

Prinos (t/ha) 0,002 -0,232 0,221 0,076

%Oklaska 0,130 -0,234 0,383 0,094

TR14 + 15 3 % Vode 0,036 -0,211 0,235 0,073

Prinos (t/ha)  -0,033 -0,317 0,141 0,069

%0Oklaska 0,134 -0,188 0,339 0,088

TR}F41J6F 15 4 % Vode 0,043 -0,204 0,238 0,079

Prinos (t/ha) 0,012 -0,213 0,202 0,072

%Oklaska 0,184 -0,199 0,388 0,098

SVE 11 % Vode 0,126 -0,222 0,339 0,084

Prinos (t/ha) 0,098 -0,168 0,301 0,081

%0Oklaska 0,125 -0,196 0,340 0,089

Prosjek n=11 % Vode 0,068 -0,203 0,267 0,077

Prinos (t/ha) 0,043 -0,209 0,240 0,075
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Izmedu fenotipskih vrijednosti izracunatih koriStenjem dva seta podataka o molekularnim
markerima ostvarene su vrlo visoke korelacije (Tablica 5). Najniza ostvarena korelacija bila je
0,888 za prinos zrna na lokaciji TR14, a najvisa 0,960 za udio oklaska u ukupnom prinosu u

drugom ponavljanju na lokaciji OS14H.

Tablica 6. Koeficijenti korelacije (r) izmedu 276 predvidenih fenotipskih vrijednosti koriStenjem

mjeSovitog i SNP seta markera. Sve ostvarene korelacije su statisticki znacajne pri < = 0,001,

Okolina Pon. Svojstvo r
%~Oklaska 0,949
OS14N 1 % Vode 0,948
Prinos (t/ha) 0,911
%~Oklaska 0,956
OS14N 2 % Vode 0,954
Prinos (t/ha) 0,944
%~Oklaska 0,954
OS14H 1 % Vode 0,959
Prinos (t/ha) 0,939
%0Oklaska 0,960
OS14H 2 % Vode 0,956
Prinos (t/ha) 0,942
%0Oklaska 0,956
OS15 1 % Vode 0,936
Prinos (t/ha) 0,951
%0Oklaska 0,929
0OS16 1 % Vode 0,931
Prinos (t/ha) 0,923
%0Oklaska 0,955
0OS16 2 % Vode 0,947
Prinos (t/ha) 0,948
%~Oklaska 0,891
TR14 1 % Vode 0,929
Prinos (t/ha) 0,888
%~Oklaska 0,933
TR15 1 % Vode 0,902
Prinos (t/ha) 0,907
%~Oklaska 0,931
TR15 2 % Vode 0,923
Prinos (t/ha) 0,942
%Oklaska 0,941
TR16 1 % Vode 0,941
Prinos (t/ha) 0,949
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Relativno viSa prosje¢na vrijednost 7,p za udio oklaska na temelju ukupno 11 ponavljanja
ostvarena je koriStenjem mjeSovitog seta markera (0,092) u odnosu na set SNP markera (0,090),
premda vrijednosti ispod 0,16 predstavljaju vrlo nisku korelaciju. Donja granica toc¢nosti
predvidanja bila je -0,180 za mjeSoviti set i -0,194 za SNP set, a gornja granica 0,305 za
mjeSoviti set 1 0,298 za SNP set. Takoder, relativno visa prosjecna vrijednost ryp za udio vode u
zrnu ostvarena je koriStenjem mjeSovitog seta markera (0,075) u odnosu na set SNP markera
(0,064). Donja granica tocnosti predvidanja bila je -0,185 za mjeSoviti set i -0,206 za SNP set, a
gornja granica 0,270 za mjeSoviti set 1 0,260 za SNP set. Najnize vrijednosti ryp ostvarene su za
prinos zrna. Relativno viSa prosje¢na vrijednost 7yp za prinos zrna ostvarena je koriStenjem
mjeSovitog seta markera (0,044) u odnosu na set SNP markera (0,035). Donja granica tocnosti
predvidanja bila je -0,221 za mjeSoviti set i -0,209 za SNP set, a gornja granica 0,249 za
mjeSoviti set 1 0,222 za SNP set (Tablica 7).
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Tablica 7. Prosje¢na ucinkovitost, donja (DG) i gornja granica (GG), te standardne devijacije

genomskih predvidanja (ryp) na temelju 500 ciklusa unakrsne validacije ovisno o koristenom

setu markera po ponavljanju za sve okoline.

Set markera MIX SNP

Okolina Pon Svojstvo Tup DG GG DSetV Tup DG GG Dsetv
%O0Oklaska 0,164 -0,167 0,384 0,092 0,143 -0,172 0,350 0,086
OS14N 1 % Vode 0,160 -0,135 0,402 0,092 0,165 -0,236 0,354 0,086
Prinos (t/ha) 0,041 -0,163 0,221 0,074 0,012 -0,185 0,167 0,065
%O0Oklaska 0,172 -0,172 0,396 0,094 0,165 -0,172 0,394 0,088
OS14N 2 % Vode 0,162 -0,204 0,365 0,091 0,145 -0,149 0,345 0,085
Prinos (t/ha) 0,108 -0,201 0,306 0,092 0,093 -0,219 0,277 0,086
%0Oklaska 0,115 -0,167 0,343 0,089 0,119 -0,208 0,347 0,095
OS14H 1 % Vode 0,113 -0,125 0,300 0,077 0,098 -0,208 0,286 0,074
Prinos (t/ha) 0,051 -0,281 0,299 0,074 0,051 -0,176 0,236 0,069
%0Oklaska 0,144 -0,215 0,395 0,091 0,163 -0,225 0,379 0,089
OS14H 2 % Vode 0,095 -0,195 0,279 0,078 0,094 -0,143 0,279 0,075
Prinos (t/ha) 0,061 -0,208 0,257 0,077 0,065 -0,163 0,252 0,077
%0Oklaska 0,145 -0,142 0,348 0,084 0,151 -0,165 0,394 0,093
OS15 1 % Vode 0,047 -0,211 0,245 0,074 0,046 -0,241 0,215 0,075
Prinos (t/ha) 0,053 -0,146 0,227 0,062 0,057 -0,191 0,256 0,066
%0Oklaska 0,010 -0,209 0,200 0,072 0,012 -0,248 0,210 0,071
OS16 1 % Vode 0,040 -0,197 0,231 0,078 0,036 -0,207 0,237 0,080
Prinos (t/ha) 0,011 -0,211 0,228 0,078 -0,013  -0,234 0,143 0,071
%Oklaska 0,049 -0,185 0,271 0,076 0,054 -0,136 0,223 0,076
OS16 2 % Vode 0,061 -0,173 0,285 0,078 0,056 -0,173 0,263 0,080
Prinos (t/ha) 0,048 -0,318 0,305 0,092 0,033 -0,243 0,282 0,088
%Oklaska 0,073 -0,189 0,285 0,088 0,050 -0,215 0,228 0,083
TR14 1 % Vode 0,052 -0,162 0,232 0,074 0,030 -0,200 0,221 0,069
Prinos (t/ha) -0,036 -0,227 0,171 0,063 -0,026  -0,217 0,137 0,068
%O0Oklaska 0,049 -0,188 0,252 0,082 0,043 -0,210 0,235 0,082
TR15 1 % Vode 0,039 -0,183 0,207 0,068 -0,003  -0,162 0,185 0,059
Prinos (t/ha) 0,019 -0,188 0,213 0,073 -0,002  -0,262 0,194 0,070
%Oklaska 0,055 -0,188 0,241 0,080 0,046 -0,256 0,265 0,088
TRI15 2 % Vode -0,016 -0,229 0,155 0,079 -0,025  -0,318 0,199 0,077
Prinos (t/ha) 0,039 -0,268 0,211 0,079 0,042 -0,238 0,220 0,083
%0Oklaska 0,038 -0,160 0,238 0,070 0,047 -0,130 0,253 0,069
TR16 1 % Vode 0,075 -0,224 0,271 0,086 0,066 -0,229 0,277 0,097
Prinos (t/ha) 0,088 -0,215 0,305 0,087 0,076 -0,170 0,280 0,083

%0Oklaska 0,092a  -0,180 0,305 0,090a -0,194 0,298

Prosjek 11: % Vode 0,075a  -0,185 0,270 0,064a -0,206 0,260

Prinos (tha)  0,044a  -0,221 0,249 0,035a -0,209 0,222
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Razlike izmedu setova utvrdene su prema Tukey HSD testu. Razlicita slova predstavljaju statisticki

znacajne razlike pri ¢ = 0,05,

Najvisa prosjecna vrijednost ryp za mjesSoviti set markera ostvarena je u 2. ponavljanju okoline
14N za udio oklaska u ukupnom prinosu (0,172, 1. ponavljanje=0,164) s donjom granicom od -
0,172 1 gornjom granicom od 0,396. Za isto svojstvo u istoj okolini i ponavljanju ostvarena je i
najvisa prosjecna vrijednost ryp za set SNP markera (0,165, 1. ponavljanje 0,143) s donjom
granicom od -0,172 i1 gornjom granicom od 0,394. Ista prosjecna vrijednost 7yp za set SNP
markera ostvarena je i u okolini 14N u prvom ponavljanju za udio vode u zrnu (0,165, 2.
ponavljanje 0,145, mjeSoviti set markera 0,160) s donjom granicom od -0,236 i gornjom
granicom od 0,354 (Tablica 7). Najniza prosjecna ucinkovitost genomskih predvidanja na temelju
mjeSovitog seta markera ostvarena je u okolini TR14 za prinos zrna (-0,036) s donjom granicom
od -0,227 1 gornjom granicom od 0,171. U istoj okolini, za isto svojstvo ostvarena je i najniza

Typ koriStenjem seta SNP markera (-0,026) s donjom granicom -0,217 i gornjom granicom 0,137.

4.3. QTL analiza

QTL analiza provedena je s Cetiri razliita seta ulaznih podataka navedena u Tablici 1. Za
genomska predvidanja ulaznih podataka koriSten je set SNP markera. Sve stupnjevite QTL
analize provedene su za sve godine, lokacije 1 ponavljanja, te prosjeke lokacija i godina 1 lokacija.
Sume broja lokusa navedene u Tablici 8 dobivene su zbrajanjem svih lokusa sa statisticki

znacajnim uc¢inkom detektiranih u stupnjevitoj regresiji.

Tablica 8. Broj detektiranih lokusa ovisno o koriStenom setu ulaznih podataka (Tablica 1).

Set % % Prinos
podataka Oklaska Vode (t/ha)
set 1 6 7 2
set 2 47 48 52
set3 11 14 0

set 4 229 190 213

Relativno najmanji broj lokusa za udio oklaska u ukupnom prinosu (6) detektiran je u setu
podataka bez genomskih predvidanja sa 191/179 pokusnih ¢lanova. KoriStenjem mjeSovitog seta

¢lanova pokusa (191/179 + 85/97, set 3) detektirano je gotovo dvostruko vise lokusa povezanih s
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navedenim svojstvom (11). KoriStenjem seta podataka sastavljenog samo od 85/97 predvidenih
vrijednosti, detektirano je 47 lokusa, dok je koriStenjem seta podataka za sve ¢lanove s podatcima
o markerima (set 4) detektirano 229 lokusa za svojstvo. Relativno najmanji broj lokusa za udio
vlage u zrnu (7) detektiran je u setu podataka bez genomskih predvidanja sa 191/179 pokusnih
¢lanova. KoriStenjem mjeSovitog seta ¢lanova pokusa (191/179 + 85/97, set 3) detektirano 14
lokusa povezanih s navedenim svojstvom. KoriStenjem seta podataka sastavljenog samo od 85/97
predvidenih vrijednosti, detektirano je 48 lokusa, dok je koriStenjem seta podataka za sve ¢lanove
s podatcima o markerima (set 4) detektirano ukupno 190 lokusa za udio vlage u zrnu. Relativno
najmanji broj lokusa u setu sa 191/179 ¢lanova za sva svojstva detektiran je za prinos zrna (2). U
setu 3 nije detektiran niti jedan lokus sa znacajnim uclinkom na fenotip. U setu 2 s 85/97
predvidenih vrijednosti, detektirano je 52 lokusa, dok je u setu 4 s iskljucivo predvidenim
vrijednostima detektirano ukupno 213 lokusa. Relativno najviSe lokusa detektirano je za udio
oklaska (229), a najmanje za vlagu zrna (190), dok je za prinos detektirano 213 lokusa

koristenjem genomskih predvidanja kao ulaznih podataka za stupnjevitu QTL analizu (Tablica 8).

4.3.1. QTL analiza koriStenjem seta ulaznih podataka s opaZenim vrijednostima (set

)

Svaki set ulaznih fenotipskih podataka koristen za QTL analizu tretiran je kao zasebna okolina.
Analiza je provedena posebno za svako ponavljanje, za svaku okolinu, za svaku lokaciju, te za
sve lokacije, sve godine 1 sva ponavljanja. KoriStenjem seta podataka s ostvarenim vrijednostima
u polju (set 1) kao ulaznih podataka za QTL analizu detektirano je najvise dva lokusa (Tablica 9).
Prosjecno je za sve okoline u kojima su detektirani lokusi za udio oklaska, detektirano 1,20
lokusa s prosje¢nim LOD vrijednosti od 5,02 i prosje¢no 11,33% opisane varijance detektiranim
lokusima. Standardna devijacija broja detektiranih lokusa bila je 0,45, LOD vrijednosti 1,85 1
opisane varijance 3,86%. Prosje¢no je za sve okoline u kojima su detektirani lokusi za udio vode
u zrnu, detektirano 1,17 lokusa s prosje¢nim LOD vrijednosti od 4,75 i prosjecno 10,77% opisane
varijance detektiranim lokusima. Standardna devijacija broja detektiranih lokusa bila je 0,41,
LOD vrijednosti 1,68 1 opisane varijance 3,52%. Dva lokusa povezana s prinosom zrna
detektirana su samo u prvom ponavljanju okoline TR15, Ukupni LOD vrijednost stupnjevite
regresije s pretpostavkom aditivnog modela bio je 7,59, a udio opisane varijance 16,71%. Broj

detektiranih lokusa za sva svojstva u svim okolinama i ponavljanjima u kojima su detektirani
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lokusi znacajnog ucinka bio je 1 ili 2, lokusi za udio oklaska u ukupnom prinosu detektirani su u

5 okolina, za udio vode u zrnu u 6 okolina, a za prinos zrna u 1 okolini (Tablica 9).
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Tablica 9. Rezultati analize varijance lokusa detektiranih stupnjevitom regresijom koriStenjem

seta 1 ulaznih podataka (Tablica 1).

Okolina Svojstvo valr'zi:":;ja df Varijanca Ullj(l;ll))m % var P (Chi2) P((F)
o Model 2 36,30 8,23 17,99 ook sk
tana Okl %) Greska 188 1,76
o Model 2 17,28 8,08 17,70 ok sk
tana Ved. C4) Greska 188 0,85
Model 1 18,76 4,72 10,75 *okok *owk
14Nb Vod. (%) y
Greska 189 0,82
. o Model 1 17,85 4,45 10,17 ok k ok
14N (prosjek) Vod. (%) Grotka 129 0.83
Model 1 20,66 3,91 9,00 ok ok
14Ha Vod. (%)
Greska 189 1,11
Model 1 9,85 3,76 8,66 sk ok sk ok
14Hb Vod. (%)
Greska 189 0,55
141508 Vod. (%) Model 1 10,18 3,62 8,35 sokok *kx
. N 0
(prosjek) Greska 189 0,59
Model 1 107,66 4,72 10,75 ok oo
1R Okl %) Greska 189 4,73
. Model 2 132,33 7,59 16,71 ok ok
15TRa Prin. (t/ha) . 188 701
. Model 1 44,94 3,60 8,30 e ok
I5TR (prosjek) OKkl. (%) . 129 > 63
TR sve OKL. (%) Model 1 36,89 4,63 10,56 ok sk
. . 0
(prosjek) Greska 189 1,65
. Model 1 21,71 3,93 9,05 *kk s
Sve (prosjek) OKl. (%) Greska 129 15
n=>5 OKl. (%) 1,2 5,02 11,33
n==6 Vod. (%) prosjek 1,17 4,75 10,77
n=1 Prin. (t/ha) 2 7,59 16,71
n= OKkl. (%) 0,45 1,85 3,86
n==6 Vod. (%) St.dev 0,41 1,68 3,52
n=1 Prin. (t/ha) n.a n.a n.a

* predstavlja statisticku znacajnost pri @« = 0,05, ** predstavlja statisticku znacajnost pri @ = 0,01, *** predstavlja

statisti¢ku znad¢ajnost pri « = 0,001 Statisti¢ke znacajnosti utvrdene su na temelju y? i Fisherovog F testa.
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4.3.2. QTL analiza sa setom podataka s predvidenim fenotipskim vrijednostima

genotipova bez opaZenih podataka o fenotipu (set 2)

Analiza je provedena posebno za svako ponavljanje, za svaku okolinu, za svaku lokaciju, te za
sve lokacije, sve godine 1 sva ponavljanja. KoriStenjem seta podataka sastavljenog od iskljucivo
predvidenih vrijednosti genotipova koji nisu praceni u polju (Set 2) kao ulaznih podataka za QTL
analizu detektirano je najviSe 6 lokusa za jedno svojstvo u jednoj okolini ili ponavljanju (Tablica
10). Prosjecno je za sve okoline u kojima su detektirani lokusi za udio oklaska, detektirano 2,50
lokusa s prosjeénim LOD vrijednosti modela od 11,44 1 prosje¢no 41,23% varijance opisane
detektiranim lokusima. Standardna devijacija broja detektiranih lokusa bila je 1,82, LOD
vrijednosti 7,86 i1 opisane varijance 19,78%. Za sve okoline u kojima su detektirani lokusi za udio
vode u zrnu, detektirano je prosjecno 2,67 lokusa s prosje¢nim LOD vrijednosti modela od 13,75
1 prosjecno 48,54% varijance opisane detektiranim lokusima. Standardna devijacija broja
detektiranih lokusa za udio vode u zrnu bila je 1,37, LOD vrijednosti 6,42 i opisane varijance
16,91%. Za sve okoline u kojima su detektirani lokusi za prinos zrna, detektirano je prosje¢no
3,47 lokusa s prosje¢nim LOD vrijednosti modela od 16,26 1 prosje¢no 52,6% varijance opisane
detektiranim lokusima. Standardna devijacija broja detektiranih lokusa za prinos zrna bila je 1,81,
LOD vrijednosti 8,85 i opisane varijance 19,90%. Najmanji broj lokusa znacajnog uc¢inka na udio
oklaska u ukupnom prinosu (1) detektiran je u okolinama 14Na, 14N(prosjek), 14Hb, 141508,
14TR, 1415SVE, 160Sb i 160S (prosjek), a najveci (6) u okolinama 15TR (prosjek) i 160Sa.
Najmanji broj lokusa znacajnog ucinka na udio vode u zrnu (1) detektiran je u okolinama 14N
(prosjek), 14H (prosjek), 14TR, 1415TR, 16TR, a najveci (5) u prosjeku svih okolina iz 2016.
godine (16 sve (prosjek)). Najmanji broj lokusa statisti¢ki znacajnog ucinka na prinos zrna (1)
detektiran je u okolini 14H (prosjek) i1 prosjeku svih okolina 2014. 1 2015. godine na lokaciji
Osijek (141508), a najveci (6) u okolinama 1415TR, 15TR i 160Sb. Lokusi za udio oklaska u
ukupnom prinosu detektirani su u 18 okolina, za udio vode u zrnu u 18 okolina, a za prinos zrna u

15 okolina (Tablica 10).
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Tablica 10. Rezultati analize varijance lokusa detektiranih stupnjevitom regresijom koriStenjem

seta 2 ulaznih podataka (Tablica 1).

Okolina Svojstvo Valrzi:;’;ja df Varijanca LOD  %var P(Chi2) P (F)

o Model 1 4,27 4,01 19,54 . ek

t4na Okl (%) Greska 83 0,21
o Model 4 1,95 21,57 68,92 ok ok sk

tana Ved. (%) Greska 80 0,04
- Model 5 0,04 18,62 63,54 ok Kok

14Na Prin. (t/ha) Gretia 79 0.00
o Model 2 3,31 8,34 36,34 *kk ek

1ane Okl &) Greska 82 0,14
Model 2 2,30 12,14 48,20 sokok ook

1ane Ved. (%) Greska 82 0,06
. Model 1 4,10 451 21,70 ook sokok

14N (prosjek) OKl. (%) . 03 018
. o Model 1 3,68 8,25 36,05 skkok sk

14N (prosjek) Vod. (%) . %3 0.08
Model 3 2,47 11,53 46,45 Kok Ak ok

14t Okl (%) Greska 81 0,11
Model 2 1,74 10,78 4423 R gtk

i Ved. (%) Greska 82 0,05
Model 1 3,65 4,14 20,08 oo ok

4 Okl C&) Greska 83 0,18
Model 4 0,44 17,03 60,26 oo s

4o Vod. (%) Greska 80 0,01
. Model 2 2,34 7,93 34,94 - sk

14Hb Prin. (t/ha) Grotka % o011
. Model 3 2,55 12,23 48,45 dokk ok ok

14H (prosjek) OKl. (%) Grotka . 0.10
. Model 1 1,47 6,58 30,00 *kk s

14H (prosjek) Vod. (%) Grotka 03 0.04
. . Model 1 1,94 4,16 20,17 *kk s

14H (prosjek) Prin. (t/ha) Grotka 03 0.00
Model 3 3,39 11,25 45,65 ok ok

1508 Okl (%) Greska 81 0,15
Model 4 O,]] ]8,40 63,]] sk sk osksk

1508 Vod. (%) Greska 80 0,00
Model 1 3,55 4,88 23,23 sk sk sookk

141508 OKkl. (%) Gregka 0 0.14
Model 2 1’]5 ]],84 47,35 ookok *ok ok

141508 Vod. (%) Gretka % 0.03
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141508

14TR

14TR

14TR

15TRa

15TRa

15TRa

15TRb

15TRb

15TRb

I5TR (prosjek)

I5TR (prosjek)
1415TR
(prosjek)

1415TR
(prosjek)

1415TR
(prosjek)

1415 sve
(prosjek)

1415 sve
(prosjek)

1415 sve
(prosjek)

1608Sa

1608Sa

1608Sa

160Sb

Prin. (t/ha)

OKL. (%)

Vod. (%)

Prin. (t/ha)

OKL. (%)

Vod. (%)

Prin. (t/ha)

OKL. (%)

Vod. (%)

Prin. (t/ha)

OKL. (%)

Prin. (t/ha)

OKL. (%)

Vod. (%)

Prin. (t/ha)

OKL. (%)

Vod. (%)

Prin. (t/ha)

OKkl. (%)

Vod. (%)

Prin. (t/ha)

Okl. (%)

Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model

83

83

83

82

79

81

81

82

80

79

78

78

79

&3

78

&3

82

82

90

92

92

0,72
0,03
3,16
0,09
1,98
0,1,
0,00
0,00
0,67
0,02
0,00
0,00
0,00
0,00
1,44
0,04
0,00
0,00
1,94
0,05
0,58
0,01
0,44
0,01
0,67
0,02
0,22
0,01
0,19
0,00
2,45
0,09
0,65
0,02
0,35
0,01
0,02
0,00
0,13
0,00
0,00
0,00
1,91

4,53

6,30

4,02

7,57

23,43

17,57

14,27

11,43

25,76

23,56

27,15

27,90

21,10

4,03

27,90

5,41

12,40

9,29

26,50

18,61

20,95

5,73

21,78

28,91

19,59

33,64

71,90

61,39

53,83

46,17

75,23

72,10

77,02

77,94

68,13

19,60

77,95

2541

48,91

39,54

71,58

58,67

63,01

23,81

sdeksk

sk

sk

sk

sk

sk

skeksk

ek

ek

ek

ek

ek

seskosk

seskosk

seskosk

seskosk

skeskosk

sk

kekok

kekok

kekok

skekok

sdeksk

sk

sk

sk

sk

sk

sk

ek

ek

ek

ek

ek

skeskosk

skeskosk

skeskosk

skeskosk

skeskosk

skeskosk

skokok

skokok

skokok

kokok
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Greska 95 0,06

0 Model 3 0,25 14,45 49,65 *okk *xk
1608 Vod. (%) Greska 93 0,01
. Model 6 0,33 31,14 77,20 *ookok sokok
160Sb Prin. (t/ha) Gretk 90 001
reska ,
. o Model 1 0,60 5,73 23,80 ook seskok
160S (prosjek) OKkl. (%) Gredka 05 0.02
. 0 Model 4 0,14 16,88 55,12 Aok ok ok ok
160S (prosjek) Vod. (%) Gredka 9 0.01
. . Model 3 0,10 14,02 48,60 ook seskok
160S (prosjek)  Prin. (t/ha) Gretk 0 0.00
reska ,
o Model 3 2,44 18,46 58,38 otk ok
16TR OKkl. (%) .
Greska 93 0,06
o Model 1 0,31 5,60 23,36 Hokok sk
16TR Vod. (%) .
Greska 95 0,01
. Model 4 2,55 20,40 62,03 ok ok
16TR Prin. (t/ha) .
Greska 92 0,07
. Model 2 0,85 12,20 43,96 ok *kk
16 sve (prosjek) OKl. (%) .
Greska 94 0,02
. Model 5 0,12 21,57 64,09 ok ok sk
16 sve (prosjek)  Vod. (%) .
Greska 91 0,00
. . Model 2 0,45 11,71 42.66 ok sk
16 sve (prosjek)  Prin. (t/ha) .
Greska 94 0,01
n=18 OKl. (%) 2,50 11,44 41,23
n=18 Vod. (%) prosjek 2,67 13,75 48,54
n=15 Prin. (t/ha) 3,47 16,26 52,60
n=18 OKL. (%) 1,82 7,86 19,78
n=18 Vod. (%) St.dev 1,37 6,42 16,91
n=15 Prin. (t/ha) 1,81 8,85 19,90

* predstavlja statisticku znacajnost pri @« = 0,05, ** predstavlja statisticku znaéajnost pri @« = 0,01, *** predstavlja

statisti¢ku znadajnost pri @« = 0,001, Statisti¢ke znacajnosti utvrdene su na temelju y? i Fisherovog F testa.
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4.3.3. QTL analiza KkoriStenjem zdruZenih setova podataka s predvidenim
fenotipskim vrijednostima genotipova bez opaZenih podataka o fenotipu i vrijednostima

genotipova koji su praceni u polju (set 3)

KoriStenjem mjeSovitog seta podataka kao ulaznih podataka za QTL analizu, detektirano je
najviSe 4 lokusa za jedno svojstvo (udio vlage u zrnu, prosjek svih okolina, Tablica 11).
Prosje¢no za sve okoline u kojima su detektirani lokusi za udio oklaska u ukupnom prinosu
detektirano je 2,20 lokusa s prosjecnim LOD vrijednosti od 10,05 1 prosjecno 15,31% opisane
varijance. Standardna devijacija broja detektiranih lokusa bila je 0,84, za LOD vrijednost 3,65 i
5,20% za udio opisane varijance detektiranim lokusima. Prosje¢no za sve okoline u kojima su
detektirani lokusi za udio vode u zrnu je detektirano 2,00 lokusa s prosje¢nim LOD vrijednosti od
9,80 1 prosjecno 14,96% opisane varijance. Standardna devijacija broja detektiranih lokusa bila je
1, za LOD vrijednost 3,41 1 4,82% za udio varijance opisane detektiranim lokusima. KoriStenjem
seta 3 ulaznih podataka, za prinos zrna nije detektiran niti jedan lokus statisticki znacajnog ucinka
na fenotip. Lokusi za udio oklaska u ukupnom prinosu detektirani su u 5 okolina, za udio vode u

zrnu u 7 okolina, a za prinos zrna niti u jednoj okolini (Tablica 11).
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Tablica 11. Rezultati analize varijance lokusa detektiranih stupnjevitom regresijom koriStenjem

seta 3 ulaznih podataka (Tablica 1).

Okolina Svojstvo Valrzi:;’;ja df  Varijanca LOD  %var P(Chi2) P(F)
. Model 3 28,51 13,44 20,09 ok E
14N Okl. (%) Greska 272 1,25
N Model 2 18,13 11,56 17,55 fxk sk
14N Vod. (%) Greska 273 0,62
0 Model 2 26,37 8,59 13,35 Ak Tk%
14nb Okl. (%) Greska 273 1,25
o Model 1 20,99 7,26 11,40 dokk sokk
14nb Vod. (%) Greska 274 0,60
: Model 3 26,22 13,68 20,41 ok ok
14N (prosjek) OKl. (%) . 7 13
: Model 2 15,87 11,24 17,10 ok ok
14N (prosjek) vod. (%) Greska 273 0,56
Model 2 16,63 9,04 14,00 skokok sk
14t vod. (%) Greska 273 0,75
. Model 1 12,14 4,70 7,54 ok ek ok
14H (prosjek) vod. (%) Greska 274 0,54
Model 2 30,51 9,61 14,81 skkok Sk
108 Okl (%) Greska 273 1,29
Model 2 9,17 9,37 14,47 otk ok
141508 Vod. (%) Greska 273 0,40
Model 1 79,78 4,92 7,88 Kook Hesksk
14TR Okl (%) Greska 274 3,41
S Vod. (%) Model 4 4,62 15,41 22,67 sk ok
* 0%t Greska 271 023
n=5 OKI. (%) - 2,20 10,05 15,31
TOS]€
n=7 Vod. (%) 0¥ 2,00 9.80 14,96
n=5 OKL. (%) S 0,84 3,65 5,20
.aev
n=7 Vod. (%) 1,00 3,41 4,82

* predstavlja statisticku znacajnost pri @« = 0,05, ** predstavlja statisticku znaéajnost pri @« = 0,01, *** predstavlja

statisti¢ku znadajnost pri @« = 0,001, Statisti¢ke znacajnosti utvrdene su na temelju y? i Fisherovog F testa.
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4.3.4. QTL analiza sa setom podataka s predvidenim fenotipskim vrijednostima svih

genotipova s dostupnim podatcima genotipizacije (set 4)

KoriStenjem seta podataka sastavljenog od isklju¢ivo predvidenih vrijednosti genotipova za koje
su bili dostupni podatci genotipizacije (Set 4) kao ulaznih podataka za QTL analizu detektirano je
najvise 14 lokusa za jedno svojstvo u jednoj okolini ili ponavljanju (Tablica 12). Prosje¢no je za
sve okoline u kojima su detektirani lokusi za udio oklaska, detektirano 9,50 lokusa s prosje¢nim
LOD vrijednosti modela od 59,73 1 prosjecno 62,24% varijance opisane detektiranim lokusima.
Standardna devijacija broja detektiranih lokusa bila je 2,14, LOD vrijednosti 13,49 i opisane
varijance 7,82%. Za sve okoline u kojima su detektirani lokusi za udio vode u zrnu koristenjem
seta 4 ulaznih podataka, detektirano je prosjecno 11,45 lokusa s prosjecnom LOD vrijednosti
modela od 76,14 i prosjecno 71,76% varijance opisane lokusima. Standardna devijacija broja
detektiranih lokusa za udio vode u zrnu bila je 1,54, LOD vrijednosti 6,83 1 opisane varijance
3,19%. Za sve okoline u kojima su detektirani lokusi za prinos zrna, detektirano je prosje¢no
10,65 lokusa s prosje¢nim LOD vrijednosti modela od 71,32 i prosje¢no 68,27% varijance
opisane detektiranim lokusima. Standardna devijacija broja detektiranih lokusa za prinos zrna
bila je 1,79, LOD vrijednosti 18,09 i1 opisane varijance 9,19%. Najmanji broj lokusa znacajnog
ucinka na udio oklaska u ukupnom prinosu (6) detektiran je u okolini OS sve (prosjek), a najveci
(14) u okolini 15TR (prosjek). Najmanji broj lokusa znacajnog u¢inka na udio vode u zrnu (9)
detektiran je u okolini 160S (prosjek), a najvec¢i (14) u okolini 14Nb. Najmanji broj lokusa
statistiCki znacajnog ucinka na prinos zrna (7) detektiran je u okolinama 14Hb 1 1508, a najveci
(13) u okolinama 160S (prosjek) 1 15TRa. Lokusi statisticki znacajnog ucinka za sva analizirana

svojstva detektirani su u svih 20 analiziranih okolina (Tablica 12).
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Tablica 12. Rezultati analize varijance lokusa detektiranih stupnjevitom regresijom koriStenjem

seta 4 ulaznih podataka (Tablica 1).

Okolina Svojstvo valr'zi:":;ja df Varijanca LOD % var P (Chi2) P (F)

o Model 9 7,35 56,24 60,87 ook .

14na Okl (%) Greska 266 0,16
o Model 10 2,92 71,16 69,50 ok k wk %

14na Ved. (%) Greska 265 0,05
. Model 12 0,08 69,33 68,55 ook *kk

14Na Prin. (t/ha) Gretka 263 0.00
o Model 9 7,04 51,68 57,78 o -

H4nb Okl (%) Greska 266 0,17
Model 14 0,66 81,46 74,31 kK Aotk

14N Ved. (4) Greska 261 0,01
. Model 9 3,64 47,02 54,36 sk ok

14Nb Prin. (t/ha) . 266 0.10
. Model 10 6,10 57,87 61,92 ook sk

14N (prosjek) OKl. (%) . 265 014
. Model 12 1,35 74,64 71,22 ok otk

14N (prosjek) Vod. (%) . 263 0.02
. . Model 9 1,06 45,73 53,37 Kotk Hokk

14N (prosjek) Prin. (t/ha) . 266 0.03
o Model 8 8,01 56,66 61,15 ook stk

4t Okl (%) Greska 267 0,15
Model 11 1,91 66,38 67,24 sk ok

4t Ved. (%) Greska 264 0,04
. Model 9 2,54 50,81 57,16 ok otk

14Ha Prin. (t/ha) Greska 266 0.06
Model 7 8,47 45,16 52,93 Hk Heokk

14Hb Okl (%) Greska 268 0,20
Model 13 1,96 78,25 72,90 ok otk

14Hb Ved. (%) Greska 262 0,04
. Model 7 3,01 49,20 56,00 *kk ook

14Hb Prin. (t/ha) Greska 268 0.06
. Model 7 8,48 50,27 56,78 o sk

14H (prosjek) OKl. (%) Greska 268 017
. Model 12 1,91 75,18 71,47 Kk Hkk

14H (prosjek)  Vod. (%) Greska 263 0,03
. . Model 11 1,65 63,51 65,34 ok ok sk

14H (prosjek) Prin. (t/ha) Gretka 264 0.04
Model 7 8,14 45,43 53,14 ook ook

105 Okl (%) Greska 268 0,19
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1508

1508

141508

141508

141508

160Sa

160Sa

1608Sa

160Sb

160Sb

160Sb

160S (prosjek)

160S (prosjek)

160S (prosjek)

OS sve
(prosjek)

Os sve (prosjek)

Os sve (prosjek)

14TR

14TR

14TR

15TRa

15TRa

Vod. (%)

Prin. (t/ha)

OKL. (%)

Vod. (%)

Prin. (t/ha)

OKL. (%)

Vod. (%)

Prin. (t/ha)

OKL. (%)

Vod. (%)

Prin. (t/ha)

OKL. (%)

Vod. (%)

Prin. (t/ha)

OKL. (%)

Vod. (%)

Prin. (t/ha)

OKL. (%)

Vod. (%)

Prin. (t/ha)

Okl. (%)

Vod. (%)

Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model
Greska
Model

12
263

268

267
10
265
12
263
12
263
10
265
11
264

266
10
265
12
263

266

266
13
262

269
10
265
12
263
12
263
13
262

266
13
262
14

0,22
0,00
3,98
0,07
6,38
0,16
1,26
0,02
0,83
0,02
0,03
0,00
0,24
0,00
0,00
0,00
1,96
0,05
0,45
0,01
0,68
0,01
0,63
0,02
0,32
0,00
0,16
0,00
4,50
0,11
0,83
0,01
0,49
0,01
3,38
0,07
2,61
0,05
0,00
0,00
1,17
0,02
0,00

78,93

52,39

47,90

68,50

65,55

70,03

72,96

84,58

49,51

81,67

101,18

51,58

74,89

105,07

39,93

71,17

66,04

67,37

79,76

64,52

77,45

86,79

73,20

58,28

55,03

68,11

66,5

68,91

70,40

75,62

56,22

74,40

81,51

57,71

71,34

82,68

48,64

69,50

66,78

67,51

73,57

65,92

72,54

76,50

skeskosk

skeskosk

skeskosk

skeskosk

skeskosk

skeskosk

skeskosk

seskeosk

seskeosk

seskeosk

seskeosk

seskeosk

seskesk

seskesk

seskesk

seskesk

seskesk

seskesk

skokk

skokk

skokk

skokk

skesksk

skskosk

skskosk

skskosk

skskosk

skesksk

skesksk

seskeosk

seskeosk

seskeosk

seskeosk

seskeosk

sk

sk

sk

sk

sheskeosk

sheskeosk

skokk

skokk

skokk

skokk
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Greska 261 0,00
. Model 13 0,01 84,59 75,62 ok ok
15TRa Prin. (t/ha) .
Greska 262 0,00
Model 11 1,74 76,27 71,99 *kk Rk
15TRb OKkl. (%) )
Greska 264 0,03
Model 12 0,00 91,84 78,40 ok ok
15TRb Vod. (%) )
Greska 263 0,00
- Model 12 2,92 87,50 76,78 ok ok
15TRb Prin. (t/ha) .
Greska 263 0,04
. Model 14 1,11 94,99 79,50 sonok sk
15TR (prosjek) OKl. (%) .
Greska 261 0,02
: Model 10 0,00 74,61 71,20 ok ok
15TR (prosjek) Vod. (%) y
Greska 265 0,00
. . Model 11 0,79 85,86 76,13 Rk Rk
15TR (prosjek)  Prin. (t/ha) .
Greska 264 0,01
1415TR OKL. (%) Model 9 1,65 59,60 63,01 ook ok
. . (1)
(prosjek) Greska 266 0,03
1415TR Vod. (%) Model 11 0,33 72,24 70,04 ok sk
. . ()
(prosjek) Greska 264 0,01
1415TR Prin. (t/ha) Model 11 0,35 86,84 76,52 ok sk
(prosjek) ’ Greska 264 0,00
Model 9 3,31 69,59 68,69 ok sk
16TR OKl. (%)
Greska 266 0,05
Model 10 0,38 62,42 64,71 ok ok
16TR Vod. (%) y
Greska 265 0,01
. Model 10 4,06 65,96 66,73 s s
16TR Prin. (t/ha) .
Greska 265 0,08
TR sve OKL. (%) Model 11 1,24 67,94 67,81 *okk ok
. . o
(prosjek) Greska 264 0,02
TR sve Vod. (%) Model 13 0,20 78,51 73,02 *okk ok
. . ()
(prosjek) Greska 262 0,00
TR sve Prin. (t/ha) Model 12 0,47 89,09 77,38 ok sk
(prosjek) ' Greska 263 0,01
. Model 10 2,36 59,09 62,69 sk o
sve (prosjek) OKl. (%) y
Greska 265 0,05
. Model 13 0,40 80,93 74,09 k% Sk
sve (prosjek) Vod. (%)
Greska 262 0,01
. . Model 11 0,31 61,63 64,24 seokok fxk
sve (prosjek) Prin. (t/ha)
Greska 264 0,01
OKl. (%) 9,50 59,73 62,24
20 Vod. (%) prosjek 11,45 76,14 71,76
n=
Prin. (t/ha) 10,65 71,32 68,27
OKkl. (%) St.dev 2,14 13,49 7,82




Vod. (%) 1,54 6,83 3,19
Prin. (t/ha) 1,79 18,09 9,19
* predstavlja statisticku znacajnost pri « = 0,05, ** predstavlja statisticku znacajnost pri « = 0,01, *** predstavlja

statisticku znacajnost pri @ = 0,001, Statisticke znac¢ajnosti utvrdene su na temelju y? i Fisherovog F testa.

lokusi izmedu setova podataka s detektiranim i predvidenim vrijednostima uglavnom su se
preklapali, s razlikom da je moguénost za uocavanje QTL-a u setu s predvidenim vrijednostima
porasla, kao i vrijednosti izglednosti za proglasenje lokusa znacajnog ucinka. Primjer rezultata

inicijalne analize (prije provedbe stupnjevite regresije) vidljiv je na Slici 3.
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Slika 3. Lokusi kartirani prije stupnjevite regresije za udio vode u zrnu u okolini OS14N
koriStenjem seta opazenih vrijednosti (set 1). Granicna LOD vrijednost za @ = 0.05 izraunata na
temelju 1000 permutacija bila je 3.44 (A); lokusi kartirani prije stupnjevite regresije za udio vode
u zrnu u okolini OS14N koristenjem seta predvidenih vrijednosti (set 4). Grani¢na LOD

vrijednost za & = 0.05 izrac¢unata na temelju 1000 permutacija bila je 3.57 (B)
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4.3.5. Pozicije i LOD vrijednosti pojedinih lokusa detektiranih koriStenjem seta
podataka s predvidenim fenotipskim vrijednostima svih genotipova s dostupnim podatcima

genotipizacije (set 4)

Tablice 13, 14 1 15 predstavljaju analizu prosjeka ponavljanja za svaku okolinu, te prosjeka
okolina i godina. Rezultati analize po ponavljanjima za svaku okolinu, aditivni efekti pojedinih
detektiranih lokusa, te rezultati statisticke analize za svaki lokus nalaze se u Prilogu 2. Analizom
pojedinih lokusa za udio oklaska u ukupnom prinosu zrna u okolini 14N utvrdeno je postojanje
lokusa znacajnog ucinka na fenotip na kromosomima 1(2), 2, 3, 4, 5, 6, 8 1 9(2). Vrijednosti LOD
vrijednosti za svojstvo varirale su od 4,13 do 15,88. Najvisa LOD vrijednost (15,88) ostvarena je
na 1, kromosomu u regiji 1,04, na poziciji 401,2 cM (bnig2086) (Tablica 13). Lijevi dodirni
marker na razmaku od 1,5 LOD vrijednosti bio je bnig2295, a desni csu3, Na 1. kromosomu
detektiran je jo$ jedan lokus s LOD vrijednosti >10 (10,08) u regiji 1,07, s centralnim markerom
npi447a. U okolini 14H detektirani su lokusi znacajnog utjecaja na udio oklaska u ukupnom
prinosu na kromosomima 1, 4, 5(2), 7 1 9(2). Ostvarene su LOD vrijednosti za svojstvo u rasponu
od 7,86 do 18,72 (Tablica 13). Najvisa LOD vrijednost (18,72) ostvarena je na 9. kromosomu, u
regiji 9,05, na poziciji 320,6 (umc95) s lijevim dodirnim markerom umc2121 i desnim umc140b.
U okolini OS15 detektirani su lokusi znacajnog utjecaja na udio oklaska u ukupnom prinosu na
kromosomima 1(2), 4, 5, 8 1 9(2). Raspon ostvarenih LOD vrijednosti bio je od 5,30 do 14,55.
Najvisa LOD vrijednost (14,55) zabiljezena je na 8. kromosomu, u regiji 8,03, poziciji 231,2 cM
(umc1470) s dodirnim markerima umci415 1 umc2355 (Tablica 13). U prosjeku svih okolina na
lokaciji Osijek za 2014. 1 2015. godinu detektirani su lokusi za udio oklaska u ukupnom prinosu
na kromosomima 1(2), 2, 3, 4, 5 1 9(2). Raspon ostvarenih LOD vrijednosti bio je od 4,79 do
13,27. NajviSa LOD vrijednost (13,27) zabiljeZena je na 9. kromosomu, u regiji 9,03, poziciji
230,6 cM (csu623) s dodirnim markerima umcl1599 1 umci191 (Tablica 13). U okolini 160S
detektirani su lokusi znacajnog utjecaja na udio oklaska u ukupnom prinosu na kromosomima 1.
2, 3, 4(2), 5, 6 1 8. Raspon ostvarenith LOD vrijednosti bio je od 5,29 do 11,92. Najvisa LOD
vrijednost (11,92) zabiljeZena je na 1. kromosomu, u regiji 1,07, poziciji 711,5 cM (umcl128) s
dodirnim markerima mmp173 s lijeva i umc1147 s desna (Tablica 13). U prosjeku svih okolina na
lokaciji Osijek (OS sve) detektirani su lokusi za udio oklaska u ukupnom prinosu na
kromosomima 1(2), 4, 5 1 9(2). Raspon ostvarenih LOD vrijednosti bio je od 6,10 do 11,99.
Najvisa LOD vrijednost (11,99) zabiljeZena je na 9. kromosomu, u regiji 9,04, poziciji 320,2 cM

47



(bnl8.17) s dodirnim markerima umc20 s lijeva i chrl25a s desna. Analizom pojedinih lokusa za
udio oklaska u ukupnom prinosu zrna u okolini 14TR na lokaciji AY utvrdeno je postojanje
lokusa znacajnog ucinka na fenotip na kromosomima 1(2), 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9(2) 1 10. LOD
vrijednosti za svojstvo varirale su od 3,84 do 13,95. Najvisa LOD vrijednost (13,95) ostvarena je
na 10. kromosomu u regiji 10,04, na poziciji 260,5 cM (mgs 1) (Tablica 13). Lijevi dodirni marker
na 1,5 LOD vrijednosti razmaka bio je 4Y7109920, a desni jpsb527d. U okolini 15TR detektirani
su lokusi znacajnog utjecaja na udio oklaska u ukupnom prinosu na kromosomima 1(2), 2(2),
3(2),4,5(2),7,8,9(2) 1 10. Raspon ostvarenih LOD vrijednosti bio je od 5,25 do 20,18. Najvisa
LOD vrijednost (20,18) zabiljezena je na 7. kromosomu, u regiji 7,02, poziciji 187,8 cM
(vefl01a) s dodirnim markerima bnlg2233 s lijeva i bnlgl792 s desna. U prosjeku okolina na
lokaciji Ayvalik za 2014. 1 2015. godinu (1415TR) detektirani su lokusi za udio oklaska u
ukupnom prinosu na kromosomima 1(2), 2(2), 5, 7, 8, 9 1 10. Raspon ostvarenih LOD vrijednosti
bio je od 4,41 do 12,12. Najvisa LOD vrijednost (12,12) zabiljezena je na 5. kromosomu, u regiji
5,04, poziciji 328,5 cM (bnlg2323) s dodirnim markerima /im4 s lijeva 1 AY110906 s desna. U
okolini 16TR detektirani su lokusi znacajnog utjecaja na udio oklaska u ukupnom prinosu na
kromosomima 2(2), 3, 4, 5(2), 8 1 9(2). Raspon ostvarenih LOD vrijednosti bio je od 4,43 do
21,67, Najvisa LOD vrijednost (21,67) zabiljeZzena je na 9. kromosomu, u regiji 9,04, poziciji
257,6 cM (umc1267) s dodirnim markerima AW257883 i lim166. U analizi prosjeka svih okolina
na lokaciji Ayvalik (TR sve) detektirani su lokusi za udio oklaska u ukupnom prinosu na
kromosomima 1, 2, 4, 5(2), 7, 8, 9(2) 1 10. Raspon ostvarenih LOD vrijednosti bio je od 4,03 do
17,41. NajviSa LOD vrijednost (17,41) zabiljeZzena je na 9. kromosomu, u regiji 9,03, poziciji
230,6 cM (csu623) s dodirnim markerima bnl5,10 s lijeva i umci1271 s desna. Analizom prosjeka
svih okolina u istrazivanju (Sve) detektirani su lokusi za udio oklaska u ukupnom prinosu na
kromosomima 1(2), 2, 4(2), 5, 6, 8 1 9(2). Raspon ostvarenih LOD vrijednosti za svojstvo bio je
od 4,38 do 14,97. Najvisa LOD vrijednost (14,97) zabiljeZena je na 1. kromosomu, u regiji 1,04,
poziciji 401,2 cM (bnig2086) s dodirnim markerima bn/g2295 s lijeve strane 1 csu3 s desne

strane.
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Tablica 13. Rezultati stupnjevite QTL analize i pozicije detektiranog QTL-aznacajnog utjecaja

na udio oklaska po okolinama, lokacijama i godinama, te za prosjek svih okolina, lokacija i

godina na temelju ulaznih podataka s predvidenim fenotipskim vrijednostima (set 4).

. Naziv . Lijevi dodirni Desni
Okolina detektiranog  Regija Marker LOD b dodirni
QTL-a" marker marker
1@401,2 1,04 bnlg2086 15,88 bnlg2295 csu3
1@720,3 1,07 npi447a 10,08 umc1147 AY110313
2@314,4 2,04 umc1861 4,57 AY109603 bnlgl21
3@579,5 3,07 umc1825 4,13 umc1404 umcl7a
14N 4@332,4 4,06 umc2284 7,03 mmp140 mmp74
5@328,5 5,04 bnlg2323 11,01 lim4 mmpl9
6@510,6 6,07 bnlg1740 4,30 umc1350 AY 109996
8@231,2 8,03 umc1470 4,42 umc2354 AY110032
9@320,2 9,04 bnl8,17 12,61 umc1599 umcl1078
9@528,9 9,06 bnl14,28a 8,94 AY110141 isu49
1@401,3 1,04 umc2112 12,53 bnlg2295 1im497
4@332,4 4,06 umc2284 8,76 php20597a mmp74
5@189,8 5,02 bnlg1879 8,38 bcd1072a(hsp70) umc2293
14H 5@328,5 5,04 bnlg2323 12,69 lim4 AY110906
T@408,4 7,04 umc2330 7,86 psrl35a asg32
9@320,6 9,05 umc95 18,72 umc2121 umc140b
9@528,9 9,06 bnl14,28a 8,63 AY110141 isu49
1@170 1,02 bnlg1953 5,30 umc1568 npi403b
1@401,2 1,04 bnlg2086 8,09 bnlg2295 csu3
4@584,5 4,09 nfd107 6,31 nfd106 umc1854
1508 5@328,5 5,04 bnlg2323 5,90 umc1747 mmp19
8@231,2 8,03 umc1470 14,55 umcl1415 umc2355
9@24,3 9,01 umc1867 8,08 umc1370 lim343
9@?230,6 9,03 csu623 9,17 psr160d bnl7,13a
1@401,3 1,04 umc2112 13,00 bnlg2295 1im497
1@685,2 1,07 lim442 5,66 umc23a AY110313
2@313,5 2,04 umc2030 4,79 mmp91 bnlgl21
141508 3@579,5 3,07 umc1825 5,26 umc1404 umcl7a
4@332,4 4,06 umc2284 4,84 umc1791 rz273a(ant)
5@328,5 5,04 bnlg2323 9,57 lim4 AY 110906
9@230,6 9,03 csu623 13,27 umc1599 umc1191
9@528,9 9,06 bnl14,28a 11,57 AY109819 isu49
1@711,5 1,07 umcl128 11,92 mmpl73 umcl 147
160S 2@575,4 2,08 isu91b 7,78 mmp188 psrl44c
3@358,3 3,05 sps2 7,12 umc2265 umc1973
4@349,8 4,06 umc2027 6,11 mmp45 mpik3
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OS sve

14TR

I15TR

1415TR

4@536,9 4,08 AY110989 6,42 umcl5a umc2135
5@A493,7 5,06 umcSla 6,53 umc1752 bnlg609
6@71,5 6,01 umc2311 10,59 AY110100 bnlg1371
6@247,8 6,05 chr117d 8,10 umc2319 csu481
8@194,1 8,03 mmp72 5,29 umc1530 umc1607
1@401,2 1,04 bnlg2086 10,17 bnlg2295 1im497
1@726,1 1,08 umc37a 6,10 umc1128 AY110313
4@332,4 4,06 umc2284 7,78 mmp190 mmp74
5@328.,5 5,04 bnlg2323 11,44 lim4 mmp19
9@320,2 9,04 bnl8,17 11,99 umc20 chri25a
9@528,9 9,06 bnl14,28a 7,73 nfd104d isu49
1@131,8 1,02 mmpl71b 8,65 mmp68 php20640
1@401,3 1,04 umc2112 10,11 bnlg2295 csu3
2@591,5 2,09 umc49a 10,58 umcl516 umc1256
3@193,1 3,04 bnlg1638 9,84 umc2117 mmp36
4@?298.9 4,05 mmp140 10,42 umcl511 mmp45
S5@219,2 5,03 bnl7,56 10,02 umc1686 umc1557
6@153,7 6,02 sbp3 3,84 psr129b rz476d
T@405,5 7,03 umc1301 4,90 npi394 umc1251
8@367 8,05 bnlg162 5,04 ufg74 hdal03
9@24.,3 9,01 umc1867 11,00 bnlg2122 1im343
9@385,3 9,05 umc2343 10,48 1z574b(cwp) npi427a
10@260,5 10,04 mgs1 13,95 AY109920 jpsb527d
1@401,3 1,04 umc2112 5,25 asg75 mmp39
1@735,2 1,08 AY110313 13,06 bcd386a AY110191
2@344,4 2,05 umc1581 11,49 umc1454 AW681281
2@A416,6 2,07 mmp177b 7,67 bcd926b umc1890
3@31,8 3,01 mmp158a 6,14 umc1394 mmp38
3wl127,8 3,03 umc2258 5,60 asg24a(gts) mmp79
4@522,1 4,08 ssul 5,49 umc2285 mmp178
5@217,8 5,03 umc1597 6,89 mbd109 csu340
S@331,4 5,04 npi449a 12,03 umc1747 mmp19
T@187,8 7,02 vefl0la 20,18 bnlg2233 bnlg1792
8@216,9 8,03 umc1910 7,71  cdol160a(kri) umc2355
9@219,4 9,03 umc2338 16,41 psr160d psr160c
9@500,1 9,06 bnl5,09a 5,86 nfd104d AY110141
10@260,5 10,04 mgs1 5,70 umc64a ufg28a
1@398,2 1,04 bnlg2295 11,07 bnl9,11b(lts) csu3
1@722,3 1,07 AY110159 11,00 bcd386a AY110313
2@316,7 2,04 umc2088 10,24 umc2030 bnlgl21
2@All4 2,07 php20005 5,87 umc2178 nfc104b
5@328.,5 5,04 bnlg2323 12,12 lim4 AY 110906
7@249,1 7,02 umc1929 10,82 AY109968 umc1787
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8@136,8 8,02 AY 106269 5,81 umc1304 mmp72
9@386,8 9,05 npi427a 4,41 rz273c(ant) npi443
10@251,6 10,04 mmp16 11,02 umc1246 umc1836
2@82,3 2,02 AY109603 6,63 umc1265 umc1961
2@354,6 2,05 csul080b 8,59 psr666 umc1028
3@361,1 3,05 csu636 14,07 sps2 umc1973
4@536,9 4,08 AY110989 8,92 umc2187 umc2135
16TR 5@279,1 5,03 umc2297 4,43 umcl315 phil09188
5@310 5,04 umc2299 8,46 umc40 bnlg1208
8@206,7 8,03 chrl26a 6,43 mmp72 cdo202e(mcf)
9@?257,6 9,04 umc1267 21,67 AW257883 lim166
9@354,4 9,05 mmp179 8,27 bnl8,17 ufgd7
1@401,3 1,04 umc2112 11,89 umc2229 csu3
1@720,9 1,07 phi002 6,66 AY110356 AY110313
2@314,4 2,04 umc1861 5,25 umc1259 AY110410
4@544,1 4,08 umc2135 4,03 AY110573 AY110231
5@?216,3 5,03 bnlg1046 6,53 mbd109 umc1048
TR sve 5@338 5,04 AY105029 13,68 umc1747 csu302
7T@244,3 7,02 umc1983 5,58 bnlg1380 umc1787
8@216,9 8,03 umc1910 5,07 umc1530 umc2355
9@230,6 9,03 csu623 17,41 bnl5,10 umc1271
9@504,6 9,06 mmp110 9,90 nfd104d AY110141
10@260,5 10,04 mgs1 6,28 umc1246 jpsb527d
1@401,2 1,04 bnlg2086 14,97 bnlg2295 csu3
1@718,5 1,07 bnlgl1564 9,99 umcl147 AY110313
2@313,5 2,04 umc2030 5,08 mmp91 sdgl02a
4@332,4 4,06 umc2284 8,94 php20597a mmp74
Sve 4@619,4 4,09 umc2287 4,76 bnlg2244 AY110231
5@328,5 5,04 bnlg2323 12,87 lim4 rz476b
6@513,8 6,07 umc62 5,29 umc1350 npi561
8@?228,6 8,03 umc1415 4,38 umc2354 AY110032
9@320,2 9,04 bnl8,17 14,52 umc38c¢ umcl078
9@500,1 9,06 bnl5,09a 7,64 nfd104d umc1789

* Naziv QTL-a predstavlja kromosom @ pozicija markera s najvisom LOD vrijednosti u cM

® Na temelju 1,5 LOD vrijednosti



Analizom pojedinih lokusa za udio vode u zrnu utvrdeno je postojanje lokusa znacajnog ucinka
na fenotip na kromosomima 1(2), 2, 3(2), 4(2), 5(2), 7, 8 1 9 u okolini 14N (Tablica 14). Najniza
ostvarena LOD vrijednost za svojstvo iznosila je 4,25, a najviSa 23,25. Najvisa LOD vrijednost
za udio vode u zrnu u okolini (23,25) ostvarena je na 9. kromosomu u regiji 9,03, na poziciji
227,4. Marker s najviSom LOD vrijednosti bio je bcd1421, s lijevim dodirnim markerom rz953, i
desnim bnl5, 10. Lokusi za udio vode u zrnu u okolini 14H detektirani su na kromosomima 1, 2,
3(2), 4, 5(2), 6(2), 7, 81 9. LOD vrijednosti lokusa varirale su izmedu 4,43 1 18,86. Najvisa LOD
vrijednost (18,86) ostvarena je na 5. kromosomu, regiji 5,03, na poziciji 266,3 (bnl6,10), s lijevim
dodirnim markerom ufg49 i desnim mmpd8. U okolini OS15, za udio vode u zrnu, lokusi su
detektirani na kromosomima 1, 2(2), 3(2), 4, 5(2), 6, 7, 9 1 10. LOD vrijednosti ostvarene su u
rasponu od 5,77 do 22,57. Najvisa LOD vrijednost (22,57) zabiljeZzena je na 3. kromosomu, u
regiji 3,04, poziciji 259.4 (umci0a) s lijevim dodirnim markerom umc1920 i desnim php20558a.
Za udio vode u zrnu u prosjeku okolina na lokaciji OS u 2014. i 2015. godini, lokusi su
detektirani na kromosomima 1, 2, 3(2), 4, 5(2), 7, 8 1 9. LOD vrijednosti ostvarene su u rasponu
od 5,36 do 15,75. Najvisa LOD vrijednost (15,75) zabiljeZena je na 9. kromosomu, u regiji 9,03,
poziciji 227,4 (bcd1421) s lijevim dodirnim markerom »z953 i desnim bnl5,10. U okolini 1608,
za udio vode u zrnu, lokusi su detektirani na kromosomima 1(2), 2, 4(2), 5(2), 6 i 10. LOD
vrijednosti ostvarene su u rasponu od 5,61 do 28,36. Najvisa LOD vrijednost (28,36) zabiljezena
je na 9. kromosomu, u regiji 9,03, poziciji 230,0 cM (bnl5,46b) s lijevim dodirnim markerom
psr160c 1 desnim umcl599. Za udio vode u zrnu, lokusi su detektirani na kromosomima 1(2), 2,
3,4(2), 5, 6,819 u prosjeku svih okolina na lokaciji OS. LOD vrijednosti ostvarene su u rasponu
od 4,86 do 25,27. Najvisa LOD vrijednost (25,27) zabiljezena je na 5. kromosomu, u regiji 5,03,
poziciji 266,3 (bnl6,10) s lijevim dodirnim markerom ufg49 i desnim mmp8. Analizom pojedinih
lokusa za udio vode u zrnu u okolini 14TR utvrdeno je postojanje lokusa znacajnog ucinka na
fenotip na kromosomima 1(2), 3(2), 4(2), 5, 6(2), 7, 8(2) 1 9. Najniza ostvarena LOD vrijednost
za svojstvo iznosila je 4,08, a najviSa 29,31. Najvisa LOD vrijednost za udio vlage u zrnu u
okolini 14N (29,31) ostvarena je na 5. kromosomu u regiji 5,03, na poziciji 219,2 (bnl7,56) s
lijevim dodirnim markerom umcl597, i desnim csu340. U okolini 15TR, za udio vode u zrnu,
lokusi su detektirani na kromosomima 1(2), 2, 3, 4(2), 5, 6, 7,1 9. LOD vrijednosti ostvarene su u
rasponu od 5,70 do 23,41. Najvisa LOD vrijednost (23,41) zabiljeZena je na 7. kromosomu, u
regiji 7,03, poziciji 351,4 cM (umci1660) s lijevim dodirnim markerom AY710374 1 desnim
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npi389. Za udio vode u zrnu u prosjeku okolina na lokaciji Ayvalik za 2014. 1 2015. godinu
(1415TR), lokusi su detektirani na kromosomima 1(2), 3(2), 4, 5, 6(2), 7,1 8(2). LOD vrijednosti
ostvarene su u rasponu od 4,84 do 27,65. Najvisa LOD vrijednost (27,65) zabiljeZena je na 5.
kromosomu, u regiji 5,03, poziciji 219,2 (bnl7,56) s lijevim dodirnim markerom bnlgl046 i
desnim csu340. U okolini 16TR, za udio vode u zrnu, lokusi su detektirani na kromosomima
1(2), 2(2), 4(2), 5, 6, 9 1 10. LOD vrijednosti ostvarene su u rasponu od 4,76 do 16,93. Najvisa
LOD vrijednost za udio vode u zrnu (16,93) zabiljeZena je na 9. kromosomu, u regiji 9,03,
poziciji 216,2 (psr160d) s lijevim dodirnim markerom mmp170b 1 desnim umc2338. U prosjeku
svih okolina na lokaciji AY (TR sve), lokusi za udio vode u zrnu su detektirani na kromosomima
1, 3(2), 4(2), 5(2), 6(2), 8(2) i 9(2). LOD vrijednosti ostvarene su u rasponu od 5,05 do 24,81.
Najvisa LOD vrijednost (24,81) zabiljeZena je na 5. kromosomu, u regiji 5,03, poziciji 219,2
(bnl7,56) s lijevim dodirnim markerom cdo795b 1 desnim csu340. KoriStenjem prosjeka svih
okolina kao ulaznih podataka, lokusi za udio vode u zrnu su detektirani na kromosomima 1(2), 2,
4(2), 5(2), 6, 7, 8, 9(2) i 10. LOD vrijednosti ostvarene su u rasponu od 3,75 do 19,70. Najvisa
LOD vrijednost (19,70) zabiljeZena je na 5. kromosomu, u regiji 5,03, poziciji 210,3 (umc1686) s

lijevim dodirnim markerom mbd109 i desnim cdo795b.
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Tablica 14. Rezultati stupnjevite QTL analize i pozicije lokusa znacajnog utjecaja na udio vode u

zrnu po okolinama, lokacijama i godinama, te za prosjek svih okolina, lokacija i godina na

temelju ulaznih podataka s predvidenim fenotipskim vrijednostima (set 4).

Naziv Lijevi Desni dodirni
Okolina detektiranog  Regija Marker LOD dodirni
QTL-a" marker” marker
1@425,2 1,05 mmp39 4,88 umc2229 AI855190
1@1010,2 1,11 umc1421 7,90  AY110426 umc2241
2@A47,4 2,02 umc1165 8,61 phi96100 umc53a
3@212,7 3,04 mmc0312 8,91 mmp36 mmp29
3@s17 3,06 asg7b 5,45 php15033 umc3b
14N 4@]158,8 4,03 umc2280 6,12 1z53b AY110573
4@595,7 4,09 umc1854 8,89 nfd107 chb102
5@267,7 5,03 umc1935 14,14 ufg49 mmp8
5@328,5 5,03 umc2226 7,20 umcl1976 umc1976
71@252,4 7,02 umc1787 6,68 mmp135 mmp135
8@608,1 8,09 umc1663 4,25 1im301 umc1638
9@227,4 9,03 bed1421 23,25 12953 bnl5,10
1@1010,2 1,11 umcl421 10,86 mmp195g honl10
2@3,1 2,00 umc2246 6,65 AY110535 AY 109692
3@226,9 3,04 bnlgl816 5,13 mmp144 umc1900
3@520,7 3,07 bnl6,16a 7,83 AY111125 umc3b
4@536,9 4,08 AY110989 9,79  AY105971 rz596b
14H 5@266,3 5,03 bnl6,10 18,86 ufg49 mmp8
5@328,5 5,04 bnlg2323 7,83 - -
6@96 6,01 uckl 4,43 - -
6@?228,9 6,04 umc2006 5,24 - -
71@?252,4 7,02 umcl787 5,50 umc1983 umc5b
8@506,8 8,07 bnlg1828 7,10 umc1268 mmp146
9@?227,4 9,03 bed1421 16,82  rz273c(ant) bnl5,10
1@320,9 1,04 mmp56 13,21 umc2145 umc2124
2@342.4 2,05 umc131 7,81 umc2125 umc2110
2@409,3 2,07 bcd926b 5,77 umc1108 umc2129
3@259,4 3,04 umc10a 22,57 umc1920 php20558a
3@313,4 3,05 bnlg1035 7,93 rz296b AY110352
1508 4@205 4,03 wip2 7,00 1z53b gpcl
5@404,9 5,05 umc1264 11,72 ufgl8 umc2303
5@660,1 5,08 umc104b 10,74  AY105910 rz446b
6@277,1 6,05 umc1413 10,56 AI665560 umcl114
T@285,4 7,02 cdo412b 10,67 ufg65s umcl713
9@251,8 9,03 umc1700 9,46 umc1688 rz682
10@244.,6 10,04 umc2348 20,57 umc64a umc1995
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141508

1608

Os sve

14TR

I5TR

1@1010,2 1,11 umc1421 8,05 umc1553 umc2241
2@3,1 2 umc2246 7,81 AY110535 AY109692
3@228,2 3,04 umc1504 9,14 mmc0132 umc1900
3@511,5 3,06 bnlg197 6,21 lim269 umc3b
4@598,6 4,09 mmp24 8,85 nfd107 mmp94
5@267,7 5,03 umc1935 13,79 umcl315 mmpg8
5@328,5 5,04 bnlg2323 6,27 - -
T@?258,4 7,02 umc1393 8,29 umc1929 umc5Sb
8@540,3 8,08 umc1933 5,36 umc1005 mmp146
9@?227,4 9,03 bed1421 15,75 rz953 bnl5,10
1@183,8 1,02 npi403b 11,48 bnlg1953 umc76a
1@927,9 1,1 npi282b 7,53 mmp83 1im39
2@316,7 2,04 umc2088 7,89 umc1259 hrgl
4@250,8 4,05 umc2061 14,35 sdg108a gpcl
4@603,3 4,09 asg2?2 5,61 umc1346 mmp94
5@222,5 5,03 csu340 16,04 bnl7,56 psr544
S5@A467,2 5,05 AY110063 9,10 mmp104 umcl26a
6@98 6,01 umc2074 7,67 psr160a ufg69
9@230 9,03 bnl5,46b 28,36 psr160c umc1599
1@199,7 1,03 ufg78 7,65 umc76a cdo1387b(emp70)
l@1010,2 1,11 umcl421 5,61 umcl676 umc2241
2@3,1 2 umc2246 540  AY110535 AY 109692
3@?228,2 3,04 umc1504 8,96 mmc0132 umc1223
4@]158,8 4,03 umc2280 6,15 AY110253 AY110573
4@598,6 4,09 mmp24 9,35 nfd107 mmp94
5@266,3 5,03 bnl6,10 25,27 ufg49 mmp8
6@86,3 6,01 rz390d(cyb5) 4,86 umc1229 rz444e
8@504,3 8,07 1im301 6,83 umc1268 umc1673
9@?227,4 9,03 bed1421 24,28 rz953 php20052
1@160,6 1,02 umc1976 10,92 php20640 umc2226
1@473,8 1,05 umc1601 8,61 umc1903 umc1603
3@145,3 3,03 mmp186 8,68 mmp79 asg48
3@732,5 3,09 Jjpsb443 9,39 jpsb107c umc2152
4@174,6 4,03 umc2176 4,42 umc1943 umc1902
4@4606,1 4,08 bnl10,05 7,98 bnlg1444 bnlg2162
5@219,2 5,03 bnl7,56 29,31 umc1597 csu340
6@99 6,01 umc2056 9,84 php20528 mmp160
6@167,6 6,03 AY104775 7,20 umc2316 umc65a
7@246,3 7,02 umc2142 4,08 AYI110576 umc1713
8@216,2 8,03 umc2354 11,94 cdol160a(kri) mmp195f
8@546,9 8,08 umc1673 10,47 umc1933 npil07
9@?28,8 9,01 php10005 4,92 npi253a 1im343
1@166 1,02 mmp135 7,15 lim504 bnlg1953
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1415TR

16TR

TR sve

1@377,2 1,04 isu041b 7,01  AY110330 ufg43
2@315,5 2,04 umc8b 5,70 umc1259 bnlgl21
3@299,2 3,05 umcl174 8,29 umc102 umc1600
4@?297,4 4,05 psr128 19,92 umc2283 mmp140
4@603,3 4,09 asg2?2 10,36 mmp134 chb102
5@307 5,04 umc2298 10,24 bnl4,36 1z87(clp)
6@302 6,05 umc1388 17,57 npi560 mmp62
T@351,4 7,03 umc1660 2341  AY110374 npi389
9@227,4 9,03 bed1421 12,81 gpmob mmp2
1@160,6 1,02 umc1976 11,49 lim504 umc2226
l@471,7 1,05 umc1395 6,41 umc1676 umc1812
3@145,3 3,03 mmp186 7,60 umc2259 asg48
3@732,5 3,09 Jjpsb443 7,01 jpsb107c bnlg1536
4@A466,1 4,08 bnl10,05 6,86 goll npi570
5@219,2 5,03 bnl7,56 27,65 bnlg1046 csu340
6@99 6,01 umc2056 9,83 php20528 mmp160
6@167,6 6,03 AY104775 8,43 umc2316 umc65a
7@252,9 7,02 umc2092 4,84 umc1983 mmc0411
8@216,2 8,03 umc2354 11,72 cdol160a(kri) mmp195f
8@546,9 8,08 umcl1673 10,14 umc1005 npil07
1@377,2 1,04 isu041b 5,30 ndp2 ufg43
1@669,8 1,07 dmt103c 4,76 php20855 AY110160
2@30,9 2 umc2245 533  AY110535 npi254a
2@446.,9 2,07 rz474c(dnaj) 4,79  AY110410 AY109722
4@?249,7 4,04 sdg108a 8,00 agrr301 gpcl
4@294,4 4,05 umc2283 10,18 bnl15,45 umc1791
5@310,2 5,04 mmp60 7,86 bnl4,36 umc1990
6@545,8 6,08 cdo345c 8,81 umc2324 cdo202a(mcf)
9@216,2 9,03 psr160d 16,93 mmp170b umc2338
10@184,7 10,03 uazl16 10,88 umc1962 ufg30a
1@160,6 1,02 umc1976 15,72 lim504 umc2226
3@139,3 3,03 mmp79 7,88 umc2259 asg48
3@747 3,09 umc2008 7,89 umc2152 npi457
4@147,1 4,03 adh2 10,49 csu235 AY110253
4@510 4,08 AY110631 5,54 bnl7,65 umc2187
5@219,2 5,03 bnl7,56 24,81 cdo795b csu340
5@?328,5 5,04 bnlg2323 5,05 bnl4,36 AY110906
6@86.,9 6,01 cdo545 8,01 bnl6,29a uaz232b(sci)
6@191,3 6,04 rz476d 5,96 umc2316 npi223a
8@284,6 8,03 umc1457 11,16 AY109626 phil21
8@546,9 8,08 umc1673 11,32 umc1933 AY110053
9@200,4 9,03 AY109816 7,90 hon104a rz273c(ant)
9@536,8 9,07 phi448880 6,36 mmp110 AY109543
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1@165,8 1,02 umc2226 9,30 lim504 bnlg1127

1@920,1 1,1 rz630a(sat) 6,98 mmp172 lim99a
2@3,1 2 umc2246 5,81 AY110535 AY 109692
4@536,9 4,08 AY110989 9,36 umc158 umc2135
4@692,1 4,1 umc2288 4,52 umc124b(chk) AY 109668
5@210,3 5,03 umc1686 19,70 mbd109 cdo795b
Sve 5@310,2 5,04 mmp60 14,14 bnl4,36 1z87(clp)
6@228,9 6,04 umc2006 3,75 gtal07b umc2317
7@?249,1 7,02 umc1929 7,20 umc1983 umc258
8@524,6 8,08 AY109593 7,62 umc1268 umc1933
9@196,4 9,03 AY109570 5,58 umc1634 umc1586
9@?244,1 9,03 umcl1691 9,03 umcl271 umc1688
10@522,6 10,07 isu53b 4,14 umc2126 csu48

* Naziv QTL-a predstavlja kromosom @ pozicija markera s najvisom LOD vrijednosti u cM

® Na temelju 1,5 LOD vrijednosti

Lokusi za prinos zrna u okolini 14N detektirani su na kromosomima 1, 2(2), 3, 4, 5, 6(2) i 9.
LOD vrijednosti varirale su izmedu 4,49 1 11,32 (Tablica 15). NajviSa LOD vrijednost ostvarena
je na kromosomu 6. u regiji 6,04, na poziciji 211,5 (pl1) s lijevim dodirnim markerom umcli857 i
desnim umc2006. Lokusi za prinos zrna u okolini 14H detektirani su na kromosomima 1(2), 2, 3,
4,5,6,72), 91 10. LOD vrijednosti varirale su izmedu 5,50 i 19,96. Najvisa LOD vrijednost
zabiljezena je na 1. kromosomu u regiji 1,08, na poziciji 813,6 (rz474b(dnaj)) s lijevim dodirnim
markerom cdj2 1 desnim ufg53. Na istom kromosomu u regiji 1,06 na poziciji 555,8 (umcl919)
ostvarena je druga najviSa LOD vrijednost za svojstvo (18,94). Lokusi za prinos zrna u okolini
OS15 detektirani su na kromosomima 1(2), 2, 4, 6, 7 1 10. LOD vrijednosti ostvarene su u
rasponu od 4,49 do 14,08. Najvisa LOD vrijednost (14,08) zabiljeZena je na 1. kromosomu, u
regiji 1,05, poziciji 453,5 (umc2231) s lijevim dodirnim markerom rz323a 1 desnim rs2. Lokusi
za prinos zrna u prosjeku svih okolina na lokaciji OS za 2014. 1 2015. godinu detektirani su na
kromosomima 1(2), 2, 3, 4, 6(2), 7(2), 9 1 10. LOD vrijednosti ostvarene su u rasponu od 5,19 do
10,39. Najvisa LOD vrijednost (10,39) zabiljeZena je na 2. kromosomu, u regiji 2,06, poziciji
376,1 (umc2253) s lijevim dodirnim markerom umc079 i desnim sdg/19. Lokusi za prinos zrna
u okolini 160S detektirani su na kromosomima 1(2), 2, 3(2), 4(2), 5, 6, 7(2), 8 i1 9. LOD
vrijednosti za svojstvo ostvarene su u rasponu od 4,04 do 31,03. Najvisa LOD vrijednost (31,03)
zabiljeZzena je na 9. kromosomu, u regiji 9,03, poziciji 226,3 (7z953) s lijevim dodirnim

markerom rz273c(ant) 1 desnim bcdl421. Lokusi za prinos zrna u prosjeku svih okolina na

57



lokaciji Osijek detektirani su na kromosomima 1(2), 2, 3, 4, 6(2), 7, 8, 91 10(2). LOD vrijednosti
ostvarene su u rasponu od 3,75 do 13,36. Najvisa LOD vrijednost (13,36) zabiljeZena je na 2.
kromosomu, u regiji 2,06, poziciji 376,1 (umc2253) s lijevim dodirnim markerom bnlgl036 i
desnim umc2254. Lokusi za prinos zrna u okolini 14TR detektirani su na kromosomima 1, 2, 3,
4,5,6,7,819. LOD vrijednosti varirale su izmedu 4,77 1 20,97. Najvisa LOD vrijednost (20,97)
ostvarena je na kromosomu 2. u regiji 2,04, na poziciji 342,9 (psr922b) s lijevim dodirnim
markerom umcl454 1 desnim umcl922. Lokusi za prinos zrna u okolini 15TR detektirani su na
kromosomima 1(2), 2, 3(2), 4(2), 5, 6, 7(2), 8 1 9. LOD vrijednosti za svojstvo ostvarene su u
rasponu od 4,04 do 31,03. Najvisa LOD vrijednost (31,03) zabiljezena je na 9. kromosomu, u
regiji 9,03, poziciji 226,3 (rz953) s lijevim dodirnim markerom rz273c(ant) i desnim bcd1421.
Lokusi za prinos zrna u prosjeku obje okoline na lokaciji Ayvalik za godine 2014. i 2015.
(1415TR) detektirani su na kromosomima 1(2), 2, 3, 4, 5(2), 6, 7 1 10(2). LOD vrijednosti
ostvarene su u rasponu od 4,66 do 26,66. Najvisa LOD vrijednost (26,66) zabiljeZena je na 3.
kromosomu, u regiji 3,04, poziciji 262,9 (mmp9) s lijevim dodirnim markerom mmp29 i desnim
umcl1683. Lokusi za prinos zrna u okolini 16TR detektirani su na kromosomima 1(2), 2(2), 3, 4,
5, 7,91 10. LOD vrijednosti ostvarene su u rasponu od 3,73 do 19,10. Najvisa LOD vrijednost
(19,10) zabiljezena je na 5. kromosomu, u regiji 5,03, poziciji 269,1 (mmp$8) s lijevim dodirnim
markerom umc1935 i desnim rz242b. Lokusi za prinos zrna u prosjeku svih okolina na lokaciji
Ayvalik detektirani su na kromosomima 1(2), 2, 3, 4, 6(2), 7, 8, 9 1 10(2). LOD vrijednosti
ostvarene su u rasponu od 3,57 do 20,45. Najvisa LOD vrijednost (20,45) zabiljeZena je na 3.
kromosomu, u regiji 3,04, poziciji 260,1 (php20558a) s lijevim dodirnim markerom umc2263 1
desnim mmp9. Lokusi za prinos zrna u prosjeku svih okolina detektirani su na kromosomima
1(2), 2,4, 5,6(2),7,8,91 10. LOD vrijednosti ostvarene su u rasponu od 3,88 do 22,38. Najvisa
LOD vrijednost (22,38) ostvarena je na 10. kromosomu, u regiji 10,04, poziciji 274,4 (umcl453)

s lijevim dodirnim markerom incw3 1 desnim asg2.
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Tablica 15. Rezultati stupnjevite QTL analize i pozicije lokusa znacajnog utjecaja na prinos zrna

po okolinama, lokacijama i godinama, te za prosjek svih okolina, lokacija i godina na temelju

ulaznih podataka s predvidenim fenotipskim vrijednostima (set 4).

Okolina detel\ll(zt‘izrl:nog Regija Marker LOD Lijevi dodirni Desni dodirni
QTL-a" marker marker
1@720,9 1,07 phi002 7,06 bcd207a lim254
2@377,4 2,06 umc2178 10,33 bnlgl1036 sdgl19
2@520,5 2,08 phi435417 5,04  AY109583 bnlgl1316
3@752,1 3,09 bnlg1536 5,05 lim182 AY110567
14N 4@A463,3 4,08 goll 5,10 asg27a AY105971
S@321 5,04 umcl747 4,49 mmp60 umc1482
6@211,5 6,04 pll 11,32 umc1857 umc2006
6@400,3 6,06 bed738a(pgk) 7,01 umc1762 AY104923
9@392,5 9,05 ufg24 4,80 npi427a umc2134
1@555,8 1,06 umc1919 18,94 umc1748 bnlgl615
1@813,6 1,08 1z474b(dnaj) 19,96 cdj2 ufg53
2@373,5 2,06 bnlg1036 5,50 bnlg1831 sdgl119
3@361,1 3,05 csu636 7,28 umc2265 Al770873
4@462,5 4,08 bnlg1444 5,66 asg27a bnlg2244
14H S@321 5,04 umc1747 5,98 umc2302 bnlg2323
6@212,5 6,04 gtal07b 6,69 umc1857 umc2006
T@69,1 7,01 AY'104465 7,32 bnlg2132 php20581a(tb)
T@195,6 7,02 lim333 7,36 bnlg2203 umc1932
9@392,5 9,05 ufg24 7,22 AY110217 ufg75c
10@299,4 10,04 umc1272 8,73 incw3 umc1930
1@16,5 1,01 umc1566 4,49 tubl bnl5,62a
1@A453,5 1,05 umc2231 14,08 rz323a rs2
2@154,6 2,02 umc1261 6,30 myb5 AY106040
1508 4@?230,4 4,04 jpsb527b 9,21 npi386a(eks) gpcl
6@385,8 6,06 umc38a 10,57 mmp150 umcl1912
T@384.,4 7,03 umc2329 12,23 bnlg2271 umc1888
10@277,2 10,04 asg2 6,52  AY112073 AY109698
1@689,7 1,07 hmgal02 7,79 1im442 bcd386a
1@924,7 1,1 veflO1lb 9,75 rz630a(sat) uaz130a(tlk)
2@376,1 2,06 umc2253 10,39 umc1079 sdgl119
3@361,1 3,05 csu636 6,64  AY111541 umc1973
141508 4@551 4,08 mmp178 6,07 asg27a umc2286
6@296,3 6,05 AY110435 9,59 umc2141 npi560
6@373,8 6,05 bnlg1732 8,87 mmp145 umc38a
T@53,3 7 bnlg2132 6,86 umc1426 asg8(myb)
7@204,8 7,02 umc1932 5,19 crt2 AY109968
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160S

Os sve

14TR

I5TR

9@392,5 9,05 ufg24 6,16 umc2095 umc2134
10@251,6 10,04 mmpl6 6,83 umc64a umc1648
10@416,6 10,06 ufg62 7,06 tip5 ufgl5
1@359,7 1,04 uaz248a(his3) 13,47 csu207 umc2227
1@882,7 1,09 umc1082 5,49 mmp195d umc107a(croc)
2@?240,3 2,03 sdg107 8,96 AY104214 npi607
3@21,8 3,01 umc1394 4,04 bnlg,15 umc1892
3@259,4 3,04 umcl0a 27,38 umc1920 php20558a
4@?292.,9 4,05 bnll15,45 16,36 umc42a umc1953
4@534,8 4,08 umc1842 7,78 umcl5a mmp178
5@?294,6 5,03 honl106a 13,67 psrl67 bnlg1902
6@A423 6,06 lim151 10,99 lim379 AY105728
T@179,9 7,02 cyp6 19,10 - -
7T@408,4 7,04 umc2330 15,79 umc1936 umcl710
8@?203,9 8,03 rz244a(dia) 13,11 AW244963 umc2354
9@226,3 9,03 12953 31,03  rz273c(ant) bed1421
1@720,9 1,07 phi002 12,89 bnlgl564 umc37a
1@924,7 1,1 vefl01b 11,19 rz630a(sat) 1im99a
2@376,1 2,06 umc2253 13,36 bnlg1036 umc2254
3@159 3,04 umc59e 5,19 uaz159b umc1425
4@?250,8 4,05 umc2061 7,08 jpsb527b gpcl
6@211,5 6,04 pll 6,86 umc1857 umc2006
6@373,8 6,05 bnlg1732 12,42 mmp145 mmp150
T@190,4 7,02 bnlg1792 9,23 bnlg1380 AY109809
8@432,4 8,06 umc1728 3,75 bnlg2082 bnlg1031
Y@477,2 9,06 ufg75¢ 7,65 csu93a mmp168
10@274,4 10,04 umc1453 6,53 mzetc34 umc2003
10@442,2 10,07 agrr37c 8,77 bnl7,49a(hmd) umcl1196
1@527,6 1,06 bnlg2057 7,56 isul46 umc2234
2@342,9 2,04 psr922b 20,97 umc1454 umc1922
3@279,3 3,04 umc1527 15,99 mmp9 jpsb527a
4@331,3 4,06 mmc0371 7,84  AY110355 umc2027
5@293,1 5,03 sdgl129 8,82 psrl67 honl106a
6@86,9 6,01 cdo545 13,7 php20528 uaz232b(sci)
T@178 7,02 AY110473 4,90 crt2 umc1879
8@337,2 8,05 hox1 4,77 phil21 chr112b
9@361,4 9,05 ufg67 13,08 mmpl79 npi427a
1@278,1 1,03 AY110632 5,53 bnlg1458 asg62
1@1025,7 1,11 npi241la 14,69 umc1421 umc2241
2@344,8 2,05 umc1635 10,44 hrgl umc2110
3@262,9 3,04 mmp9 25,90 umc1920 umc1683
4@294,4 4,05 umc2283 6,28 mmp125 umc1702
5@68,1 5,01 umc1260 7,18 - -
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1415TR

16TR

TR sve

Sve

5@250,3 5,03 AY109606 13,91 umc1048 mmp8
6@98 6,01 umc2074 17,14 cdo545 umc2315
T@247,7 7,02 umcl1138 12,27 umc2142 umc1393
10@160 10,03 umc130 15,77 umc2069 npil05a
10@254,5 10,04 AY110514 5,07 umc1345 mmpl21
1@278,1 1,03 AY110632 4,66 asg35b php20855
1@1025,7 1,11 npi24la 13,77 umcl421 umc2241
2@344,8 2,05 umc1635 11,30 hrgl umc2110
3@262,9 3,04 mmp9 26,66 mmp29 umc1683
4@?294,4 4,05 umc2283 6,16 umcl91(gpcl) psr128
5@90,2 5,01 AY109733 8,06 1im407 umc2036
S5@245,1 5,03 umcl1557 15,64 umc1048 lim175
6@98 6,01 umc2074 18,07 cdo545 mmp76
T@247,7 7,02 umcl138 12,40 umc1983 umc1787
10@160 10,03 umc130 19,50 umc2069 npil05a
10@256,8 10,04 AY109920 4,790 umc1345 AY110365
1@297,2 1,03 mmpl51a 4,05  AY110632 ufg43
1@440 1,05 umcl1076 17,05 mmp143 mmpl01
2@274,9 2,04 umc1541 5,12 AY110266 mmpl67
2@336,4 2,04 uaz262 11,97 umc2007 umc131
3@331,3 3,05 AY111507 4,73 1z390c(cyb5) umc1973
4@?254 4,05 gpcl 8,00 umc2061 umc2282
5@269,1 5,03 mmpg8 19,10 umc1935 1z242b
T@122,4 7,01 02 3,73 hdall0 asg34a(msd)
9@264,9 9,04 bnl7,13a 16,3 1im99b lim166
10@203 10,03 ufg59 14,43 umc2067 rps3
1@460,6 1,05 cdo344c(rga) 10,39  AY109646 AI855190
1@1025,7 1,11 npi241la 11,26 umcl111 umc2241
2@?273,7 2,04 umc1465 7,31 umc1326 umc1049
3@260,1 3,04 php20558a 20,45 umc2263 mmp9
4@294,4 4,05 umc2283 8,91 bnll5,45 psr128
6@98,4 6,01 umc1444 13,43  1z390d(cyb5) mirl
6@251,7 6,05 uaz280c(ppp) 3,57 ufgll mmp62
7T@244,3 7,02 umc1983 6,30  AY109968 umc1787
8@369,6 8,05 umc89a 6,54 umc1263 umc2356
9@308 9,04 umc1492 9,23 ufg73 mmp37
10@187 10,03 sdg108b 19,63 bnlg210 jpsb527¢c
10@254,5 10,04 AY110514 10,82 umc64a jpsb527d
1@377,2 1,04 isu041b 7,07 ufgl3b ufg43
1@813,6 1,08 rz474b(dnaj) 8,37 cdj2 ufg53
2@247,2 2,04 npi607 6,32 phil109642 AY110266
4@254,9 4,05 umc2282 11,77 umc1969 umcl191(gpcl)
S@74,4 5,01 bnl7,21c 4,06 umcl1523 jpsb239a
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6@278 6,05 bnlg2249 6,58 umc1826 pmgl

6@410,3 6,06 AY'104923 8,33 umc2322 1im379
T@53,3 7 bnlg2132 4,10 gpm12 AY109968
8@203 8,03 umc2353 3,88 mmp120 hdt105

Y@A477,2 9,06 ufg75¢c 5,05 npi427a mmp168

10@274,4 10,04 umc1453 22,38 incw3 asg?2

* Naziv QTL-a predstavlja kromosom @ pozicija markera s najviSom LOD vrijednosti u cM

®Na temelju 1,5 LOD vrijednosti
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4.3.6. Uocavanje lokusa za udio oklaska u ukupnom prinosu kroz okoline

Ponovljivost lokusa kroz okoline za sva svojstva ispitana je prebrojavanjem lokusa znacajnog
ucinka na fenotip u Tablicama 13, 14 i 15. Aditivni efekti i potpuna analiza varijance svih

opazenih lokusa nalaze se u Prilogu 2.

Lokus na kromosomu 1 regija 1,04, pozicija 398,2 (bnlg2295) — 401,3 (umc2112) cM, detektiran
je u 10 okolina ili prosjeka okolina. LOD vrijednosti ostvarene su izmedu 5,25 1 15,88 (Tablica
13). Na istom kromosomu, u regiji 1,07/1,08, na poziciji 685,2 (lim442) — 735,2 (AY110159) cM
lokus sa LOD vrijednostima izmedu 5,65 i 13,05 detektiran je u 8 okolina ili prosjeka okolina. Na
2. kromosomu u regiji 2,04/2,05, poziciji 313,5 (umc2030) — 354,6 (csul080b) cM, lokus s LOD
vrijednostima od 4,57 do 11,49, detektiran je u 7 okolina ili prosjeka okolina. U regiji 3,05 3.
kromosoma, na poziciji 358,3 (umc2265) — 361,1 (sps2) cM, lokus je detektiran u 2 okoline iz
2016. godine (160S i 16TR) s LOD vrijednostima 7,12 i 14,07. Na 4. kromosomu u regiji
4,05/4,06 na pozicijama 298 (mmp140) — 349,8 cM (umc2027) lokus je detektiran u 7 okolina na
obje lokacje, s LOD vrijednostima 4,84 — 10,41. Na istom kromosomu, u regiji 4,08 detektirano
je postojanje joS jednog lokusa vezanog za svojstvo na poziciji 522,1 (ssul) — 584,49 cM
(nfd107). LOD vrijednosti za QTL bile su 4,02 do 8,91. Lokus na 5. kromosomu, regiji 5,04, na
poziciji 310 (umc2299) — 338,01 cM (4Y105029) bio je konzistentan kroz sve okoline osim
160S. Ostvarene su LOD vrijednosti varirale izmedu 5,89 1 13,68. Na 8. kromosomu, u regiji
8,03, na poziciji 194,1 (mmp72) — 231,2 cM (umc1470), detektiran je lokus s LOD vrijednostima
4,38 — 14,54, u 7 okolina. U dvije okoline (15TR i 15 OS) 1 prosjecima okolina iz 2014. 1 2015.
na lokaciji Osijek 1 svih okolina na lokaciji Ayvalik, detektiran je lokus na kromosomu 9, u regiji
9,03, s LOD vrijednostima 9,17 — 17,40, Na istom kromosomu, u regiji 9,04/9,05 lokus LOD
vrijednosti 4,40 — 21,66 je detektiran na poziciji 257,6 (umcl267) — 386,8 cM (npi427a). Na 9.
kromosomu, u regiji 9,06 detektiran je joS§ jedan lokus na poziciji 500,1 (bnl5,09a) — 528,9 cM
(bnl14,28a) ostvarenih LOD vrijednosti od 5,86 do 11,56, u 7 okolina i prosjeka okolina. Na 10.
kromosomu, u regiji 10,04, na poziciji 251,6 (mmpl6) — 260,5 (mgsl) detektiran je lokus
specifi¢an za okoline na lokaciji Ayvalik, LOD vrijednosti 5,69 — 13,95.
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4.3.7. Uocavanje lokusa za udio vode u zrnu kroz okoline

Lokus na kromosomu 1, regija 1,02, pozicija 160,6 (umc1976) — 183,8 (npi403b) cM, detektiran
je u 6 okolina ili prosjeka okolina. LOD vrijednosti ostvarene su izmedu 7,15 i 15,72 (Tablica
14). Na istom kromosomu, u regiji 1,04/1,05, na poziciji 377,2 (isu041b) — 425,2 (mmp39) cM
lokus sa LOD vrijednostima izmedu 4,88 — 7,01 detektiran je u okolinama 14N, 15TR i 16TR. Na
2. kromosomu u regiji 2,00/2,01, poziciji 3,1 (umc2246) — 47,4 (umcl165) cM, lokus s LOD
vrijednostima od 5,33 — 8,61, detektiran je u 6 okolina ili prosjeka okolina. U regiji 3,03/3,04 3.
kromosoma, na poziciji 139,3 (mmp79) — 259,4 (umcl0Oa) cM, lokus s LOD vrijednostima 5,13 —
22,57 je detektiran u 8 okolina. Godine 2015. na obje lokacije, detektiran je lokus na 3.
kromosomu, u regiji 3,05, na poziciji 313,4 (bnlgl035) 1 299,2 (umci174) s LOD vrijednostima
7,93 (150S) 1 8,29 (15TR). Na 4. kromosomu detektirani su lokusi u 4 regije: 4,03, 4,04/4,05,
4,08 1 4,09. U regiji 4,03 na pozicijama 147,1 (adh2) — 205 (wip2) cM, lokus je detektiran u 5
okolina na obje lokacje, s LOD vrijednostima 4,42 — 10,49, U regiji 4,04/4,05, zabiljeZeno je
postojanje jos jednog vezanog za svojstvo na poziciji 249,7 (sdgl08a) — 297,4 (psr128) cM. LOD
vrijednosti za QTL bile su 8 — 19,92, a lokus je zabiljezen u 4 okoline. U regiji 4,08 na poziciji
466,1 (bnl10,05) — 536,9 (AY11089) cM, lokus je detektiran u 5 okolina na obje lokacje, s LOD
vrijednostima 5,54 — 9,79. U regiji 4,09 na poziciji 595,7 (umc1854) — 603,3 (asg22) cM, lokus
je detektiran u 5 okolina na obje lokacje, s LOD vrijednostima 5,61 — 10,36. Na 5. kromosomu u
regiji 5,03 ostvarene su vrlo visoke izglednosti za postojanje lokusa povezanog sa sadrzajem
vode u zrnu. Lokus je kartiran na 210,3 (umc1686) — 267,7 (umcl1935) cM s LOD vrijednostima
13,79 — 29,31, u 9 okolina i prosjeka okolina. Na istom kromosomu detektiran je joS jedan lokus
u regiji 5,04, na poziciji 307 (umc2298) — 328,5 (bnig2323) cM. LOD vrijednosti bile su od 5,05
do 14,14, Na 6. kromosomu, detektiran je lokus u 6 okolina i prosjeka okolina u regiji 6,01, na
poziciji 86,3 (rz390d(cyb5)) — 99 (umc2056) cM. LOD vrijednosti za lokus ostvarene su u
rasponu od 4,43 do 9,84. Na 7. kromosomu u regiji 7,02, detektiran je lokus na poziciji 246,3
(umc2142) — 285,4 (cdo412b) cM u 7 okolina 1 prosjeka okolina. LOD vrijednosti za lokus
ostvarene su u rasponu od 4,08 do 10,67. Na 8. kromosomu u regiji 8,08, detektiran je lokus na
poziciji 524,6 (A4Y109593) — 546,9 (umcl673) cM u 5 okolina i prosjeka okolina. LOD
vrijednosti za lokus ostvarene su u rasponu od 5,36 — 11,32. Na 9. kromosomu u regiji 9,03,

detektiran je lokus na poziciji 196,4 (4Y109570) — 230 (bnl5,46b) cM u 9 okolina i prosjeka
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okolina. LOD vrijednosti za lokus ostvarene su u rasponu od 5,58 — 28,36. Na 10. kromosomu

nisu detektirani lokusi za svojstvo detektirani u vise od jedne okoline ili prosjeka okolina.

4.3.8. Uocavanje lokusa za prinos zrna kroz okoline

Na 1. kromosomu, u regiji 1,03, na poziciji 278,1 (AY110632) —297,2 (mmp151a) cM, detektiran
je lokus povezan sa prinosom zrna, tipi¢an za okoline na lokaciji Ayvalik (15TR, 1415TR i
16TR) s LOD vrijednostima ostvarenim u rasponu od 4,05 do 5,53 (Tablica 15). Na istom
kromosomu, u regiji 1,05, na poziciji 440 (umcl076) — 460,6 (cdo344c(rga)) cM, lokus s LOD
vrijednostima od 10,39 — 17,05 detektiran je u okolinama 1508, 16TR i prosjeku svih okolina na
lokaciji Ayvalik (TR sve). U regiji 2,04/2,05 2. kromosoma, opazen je lokus na poziciji 336,4
(uaz262) — 344.8 (umcl635) ostvarenih LOD vrijednosti 10,44 do 20,47 u 3 okoline (14TR,
I5TR i 16TR) i prosjeku okolina na lokaciji Ayvalik (1415TR). Na istom kromosomu, u regiji
2,06, u 4 okoline ili prosjeka okolina na lokaciji OS detektiran je lokus na poziciji 373,5
(bnlgl1036) — 377,4 (umc2178). Ostvarene LOD vrijednosti lokusa bile su 5,5 do 13,36, Na 3.
kromosomu, u regiji 3,04, na poziciji 259,4 (umclOa) — 279,3 (umcl527) cM, ostvarene su vrlo
visoke LOD vrijednosti za prinos zrna u pet okolina s rasponom od 15,99 do 27,38. Na 4.
kromosomu, u regiji 4,05 na poziciji 292,9 (bnll15,45) — 294,4 (umc2283) cM u 4 okoline ili
prosjeka okolina, detektiran je lokus za svojstvo specifi¢an za okoline na lokaciji Ayvalik s LOD
vrijednostima 6,16 — 16,36. U regiji 5,03 5. kromosoma, na poziciji 245,1 (umci1557) — 294,6
(honl06a) cM, u 4 okoline 1 1 prosjeku okolina, detektiran je lokus ostvarenih LOD vrijednosti
8,82 — 15,64. U okolinama 14TR 1 15TR, te prosjecima okolina na lokaciji Ayvalik 1415TR 1 TR
sve, detektiran je lokus na kromosomu 6, regiji 6,01, poziciji 86,9 (cdo545) — 98,4 (umcl444)
cM. Ostvarene su LOD vrijednosti u rasponu od 13,7 — 18,07. Na 9. kromosomu u regiji 9,05, na
poziciji 361,4 (ufg67) — 392,5 (ufg24) lokus je detektiran u 4 okoline. LOD vrijednosti ostvarene
su u rasponu od 4,8 do 13,08. Na 10. kromosomu u regiji 10,04, u 7 okolina ili prosjeka okolina
detektiran je lokus na poziciji 251,6 (mmpl16) — 277,1 (asg2) cM. LOD vrijednosti su ostvarene u
rasponu od 4,79 do 22,38.
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5. Rasprava

5.1. MeteoroloSki i agronomski podatci

U okolinama s dovoljno vode i toplinskih jedinica tijekom vegetacije, hibridi kukuruza kasnijih
skupina zrenja imaju visi potencijal rodnosti u odnosu na hibride krac¢e vegetacije (Hicks i sur.,
1991). Uzrok tomu je negativan utjecaj visokih temperatura na enzime ukljuene u proces
nalijevanja zrna (Wilhelm 1 sur., 1999). Hibridi ranijih skupina zrenja u okolinama u kojima su
prisutne vrlo visoke temperature tijekom vegetacije ulaze u fazu nalijevanja zrna tijekom srpnja
kada su temperature vrlo visoke, pa stoga hibridi kasnijih skupina zrenja u odnosu na njih
posjeduju komparetivnu prednost. U susnim i vruéim uvjetima prisutnim tijekom vegetacijske
sezone na lokaciji AY (Tablica 2), najéeS¢e uzgajane skupine kukuruza su FAO600 do FAO800
prema vlazi u berbi (Marton i sur., 2004). Testkrizanci IBM populacije koriSteni u ovom
istrazivanju ostvarili su prilikom berbe 10 do 20 % nizu vlagu u berbi u odnosu na hibride tipicne
za Turske okoline (podatci nisu prikazani), ¢ime se svrstavaju medu hibride kratke vegetacije za
navedenu okolinu. U okolinama na lokaciji OS, navedeni hibridi predstavljaju srednje kasnu
skupinu FAO500 (Sve¢njak 1 sur., 2012). Deficit tlaka pare (VPD) predstavlja funkciju
temperature i vlaznosti zraka. Visoke vrijednosti VPD-a poti¢u neproduktivnu transpiraciju i
gubitak vode iz tla, Sto dovodi do smanjenja prinosa (Gholipoor i sur., 2013, Ray i sur., 2002).
Vecina germplazme kukuruza koriStene na Srednjem Zapadu SAD-a nije genetski prilagodena
sniZzavanju transpiracije pri poviSenom VPD-u, a oplemenjivacki napori usmjereni su prema tom
cilju tek od nedavno (Lobell i sur., 2014). Komponente VPD-a, relativna vlaznost zraka i1
temperatura zraka povezane su sa brzim susSenjem zrna (Hallauer, 1960), pa je stoga ofekivano da
je sadrzaj vlage ostvaren na okolinama s vi§im vrijednostima VPD-a nizi u odnosu na okoline s
viSim vrijednostima (Tablica 3). U provedenom istrazivanju, VPD u srpnju i kolovozu bio je
negativno povezan s prinosom zrna i udjelom vode u zrnu, a pozitivho s udjelom oklaska u

ukupnom prinosu (Tablica 4).

Heritabilnost prinosa zrna bila je umjerena u okolinama na obje lokacije (Tablica 3) i u skladu s
ocekivanim vrijednostima (Hallauer i sur., 2010). Udio oklaska u ukupnom prinosu je svojstvo
visoke heritabilnosti (Xiao i sur., 2016). Visoka heritabilnost za udio oklaska u ukupnom prinosu

ostvarena je na lokaciji OS, dok je u AY okolinama ostvarena umjerena heritabilnost za svojstvo
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zbog vece okolinske varijance. Udio vode u zrnu je svojstvo umjerene do visoke heritabilnosti
(Lian 1 sur., 2014). Umjerena do visoka heritabilnost u provedenom istrazivanju ostvarena je u
okolinama na lokaciji OS, dok je uslijed povecane okolinske varijance za svojstvo, heritabilnost u

okolinama na lokaciji AY bila niza (Tablica 3).
5.2. Genomska predvidanja

Vrijednosti relativne u¢inkovitosti genomske selekcije (ry,p) bile su niske za svojstva udio vode u
zrnu i prinos zrna u usporedbi s drugim istrazivanjima (Zyomo i Bernardo, 2013, Lian i sur.,
2014), premda u istrazivanju Zyomo i Bernardo (2013) nije koriStena validacija vrijednosti
iterativnim postupkom nego unakrsna validacija s pet izvlacenja. U takvoj validaciji, set podataka
se podijeli na 5 podskupova i 4 podskupa se koriste za predvidanje jednog preostalog podskupa.
Za vrijednosti predvidenog podskupa se izracunava korelacijski koeficijent (Kohavi, 1995), a ryp
vrijednost predstavlja prosjek svih korelacija dobivenih dijeljenjem osnovnog seta podataka.
Vrijednosti 1y,p ostvarene ovim nacinom validacije viSe su u odnosu na validaciju velikim brojem
ciklusa zbog smanjenja vjerojatnosti za ostvarivanje ekstremnih vrijednosti (Tablica 5). Osnovni
uzrok smanjene ucinkovitosti genomske selekcije u provedenom istrazivanju bilo je koriStenje
test-krizanaca (hibrida) s linijom suprotne genetske osnove u odnosu na inbred linije per se
koriStene u drugim istraZivanjima. U materijalu uske genetske osnove nije moguce uracunati
djelovanje epistaze (Yu i1 Bernardo, 2004), a sama genetska varijanca testkrizanaca je smanjena
(Bernardo 1 Nyquist, 1998). Epistati¢ko djelovanje gena penalizirano je u rrBLUP modelu, pa
stoga nije moglo biti niti adekvatno pribrojeno ucincima markera. KoriStenjem genetski
raznovrsnijeg materijala moguce je povecati ucinkovitost genomskih predvidanja (Massman i
sur., 2013). Autori su analizirali u¢inak genomske selekcije kod 14 pojedina¢nih populacija, te
ustanovili da se koriStenjem razliCitih populacija ostvaruju razli¢ite u¢inkovitosti za prinos zrna i
sadrzaj vode u zrnu, u rasponu od -0,30 do 0,36. IBM populacija predstavlja usku genetsku
osnovu dviju elitnih linija, §to moze biti jedan od uzroka niskih ostvarenih vrijednosti ryp
usporedivih s rezultatima navedenog istrazivanja (Tablica 5). Takoder, mali relativni udio
genotipske varijance u ukupnoj varijanci za svojstvo moze biti uzrok niskoj ucinkovitosti
genomskih predvidanja s obzirom na to da su vrijednosti pridruzene markerima u rrBLUP

modelu jednake vrijednosti ostvarenih genetskih veza ili genotipske varijance (Endelman, 2011).
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Izmedu fenotipskih vrijednosti izraCunatih na temelju dva seta markera detektirane su vrlo
visoke, statistiCki znacajne korelacije (Tablica 6). Za vrijednosti ry,p ostvarene koriStenjem dvaju
razliCitih setova detektirane su male razlike (Tablica 7). Uzrok minimalnim razlikama u 7y,p
izmedu setova mogu biti razlike u nedostajuéim vrijednostima genotipova na razli¢itim
pozicijama razlicitih setova markera, s obzirom na to da u niti jednom od koriStenih setova nije
provedena imputacija. Imputacija moze povecati ucinkovitost genomskih predvidanja kada se
koristi na GBS podatcima (Crossa i sur., 2013), kao i na podatcima dobivenim koriStenjem drugih
molekularnih metoda (Jacobson 1 sur., 2015). Drugi mogu¢i uzrok razlika izmedu ucinkovitosti
ostvarenih koriStenjem razlic¢itih setova markera su razlike u uzorkovanju kroz cikluse s obzirom

na to da je u 500 ciklusa priblizno samo 1/4 moguéih kombinacija mogla biti testirana

(191(179))2 10 . . . .. L. v . . .
(f) * m). Broj markera potreban za ostvarivanje najve¢ih mogucih tocnosti predvidanja

ovisi o viSe ¢imbenika, od kojih su najvazniji ukupan broj jedinki, broj jedinki u setu za izracun
vrijednosti efekata markera (eng. training sef), te heritabilnost svojstva. Sto je niza heritabilnost
svojstva, manji broj markera je potreban za postizanje maksimalne tocnosti predvidanja
(priblizno 200 markera za svojstvo s h? = 0,05), dok za svojstvo s h? = 0,99 broj markera
potreban za ostvarivanje najve¢e moguce tocnosti priblizno 900 (Peixoto i sur., 2016). Jacobson i
sur. (2015) utvrdili su da iznad 500 markera koriStenih za genomska predvidanja nema
znacajnijih promjena u to¢nosti predvidanja za prinos (h? = 0,40), dok je za postizanje najvise
Typ za hektolitarsku masu i udio vode u zrnu (h? = 0,55; 0,67) potrebno priblizno 1000
markera. Neravnoteza vezanosti pokazuje pozitivhu korelaciju s veéim brojem markera
potrebnim za ostvarenje maksimalnih vrijednosti rp zbog veceg broja rekombinacija koje je
potrebno popratiti (Lian 1 sur., 2014). IBM populacija nastala je nakon 4 ciklusa rekombinacije
(Lee 1 sur., 2002) Sto genetsku kartu ¢ini ve¢om 1 stvara potrebu za ve¢im brojem markera za
obuhvacdanje svih rekombinacija. Obzirom na izostanak vecih razlika izmedu vrijednosti ryp
dobivenih koriStenjem setova podataka o markerima razli¢ite gustoce, izgledno je da je set od
2178 mjeSovitih markera bio dovoljan za ostvarenje najve¢ih mogucih vrijednosti 7;p u ovom
istrazivanju. NeSto niza ucinkovitost predvidanja ostvarena SNP setom wuzrokovana je

penalizacijom modela s velikim brojem kolinearnih varijabli.
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5.3. QTL analiza

Broj detektiranih lokusa razlikovao se ovisno o koristenom setu ulaznih podataka. Najmanji broj
lokusa detektiran je koriStenjem setova 1 i 3 (Tablica 8). Uzrok smanjenoj moguénosti detekcije
lokusa je velik broj komponenata varijance koje utjeCu na fenotip kvantitativnih svojstava
(Hallauer 1 sur., 2010). QTL analiza temelji se na procjeni izglednosti za uocavanje lokusa na
temelju ispitivanja gustofe vjerojatnosti za normalnu distribuciju (Lander i Botstein, 1989).
Gustoca distribucije fenotipa je funkcija svih faktora koji uzrokuju njegovo variranje, pa je stoga
samo mali broj lokusa mogao biti detektiran. Premda je komponenta okolinske varijance u
oplemenjivackim pokusima najveca, za identifikaciju oplemenjivacki vaznih okolina, najvaznija
komponenta varijance je interakcija genotipa i okoline (Hallauer i sur., 2010, Khan i sur., 2013) i
komponenta varijance aditivnih i neaditivnih veza (Piepho i Mohrig, 2007). Genomska
predvidanja koriStenjem hrbatne regresije sadrze komponentu varijance realiziranih aditivnih 1
neaditivnih veza ovisno o koriStenom modelu (Endelman, 2011), pa se stoga gustoca distribucije
sastoji isklju¢ivo od realiziranih veza markera i fenotipa i ne sadrzi niti jednu komponentu
varijance osim komponente varijance realiziranih veza pojedinacno za svaku okolinu (genotip x
okolina). KoriStenje setova podataka 2 1 4 je stoga rezultiralo znacajnim povecanjem
ucinkovitosti detekcije lokusa. Zeegers i sur. (2004) spekulirali su o vaznosti pribrajanja utjecaja
okoline detekciji lokusa, no analiza koriStenjem okolina kao kovarijabli dala nije dala bolje
rezultate u odnosu na konvencionalno koriStene metode. Uzrok razlika izmedu seta sa 85/79 1276
predvidenih vrijednosti je broj genotipova u kojima je vrijednost markera za pojedini lokus mogla
biti detektirana, pa je stoga za veci uzorak broj stupnjeva slobode za genotip bio veéi, a
vrijednosti kriterija statistickog testa nize (Broman i sur., 2009). Kombinacija vrijednosti
genomskih predvidanja 1 opaZenih vrijednosti rezultirala je smanjenom mogucnosti detekcije
QTL-a u odnosu na sve druge koriStene setove podataka (Tablica 11). Uzrok smanjenja
mogucénosti detekcije lokusa bilo je grupiranje velikog broja vrijednosti oko prosjeka populacije,
s obzirom na to da je udio varijance realiziranih genetskih veza vrlo mali u odnosu na ukupnu
varijancu opazenog fenotipa. Izrazeno grupiranje vrijednosti oko prosjeka populacije narusilo je

distribuciju fenotipa (podatak nije prikazan).

Lokusi detektirani u istrazivanju preklapali su se izmedu setova podataka, premda su koriStenjem

setova 2 1 4 (Tablica 1) izglednosti za proglaSenje znac¢ajnog lokusa povecane jer su iz varijance
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fenotipa izuzete sve ne-genetske komponente i1 reduciran je Sum. (Slika 2 1 Slika 3). 1z navedenog
razloga, opisani su samo lokusi detektirani koriStenjem seta 4 zbog najveceg broja detektiranih

lokusa statisticki znacajnog ucinka na fenotip za sva svojstva.

5.3.1. Lokusi za udio oklaska detektirani kroz veci broj okolina ili prosjeka okolina

Oklasak kukuruza je skelet na kojemu se razvija zrno i1 kao takav predstavlja strukturni dio cvati
kod kukuruza. Udio oklaska je funkcija mase zrna i mase oklaska, a masa oklaska je funkcija
gustoce, promjera i duljine, tj. volumena oklaska (Jansen, 2013). Udio oklaska je kompleksno

sVojstvo pa postoji mnogo svojstava koja utje¢u na njegovu distribuciju.

Na 1. kromosomu, u regiji 1,02, poznato je postojanje lokusa za duljinu klipa i promjer oklaska
(Austin i Lee, 1996), oba svojstva visoko pozitivno korelirana s masom oklaska (Jansen i sur.,
2013). Povezanost navedenog lokusa s masom oklaska i1 koreliranim svojstvima utvrdili su i
Zhang 1 sur. 2015. Navedeni lokus detektiran je u provedenom istrazivanju u samo dvije okoline
(Tablica 13). Na istom kromosomu, lokus za udio oklaska u ukupnom prinosu u regiji 1,04/1,05
detektiran je u vise istrazivanje (Veldboom i Lee, 1996; Xiao i sur., 2005), dok su Jansen i sur.
(2013), te Mendes-Moreira (2015) u istoj regiji detektirali lokuse znacajnog ucinka na duljinu,
promjer, masu i gusto¢u oklaska. U regiji 1,07/1,08 lokuse za svojstva povezana s masom klipa
detektirali su Austin i Lee (1996), a potvrdili u svojim istrazivanjima Upadyayula i sur. (2006), te
Zhang 1 sur. (2015). U regyi 2,04/2,05 Austin 1 Lee (1996) utvrdili su postojanje lokusa
povezanog s promjerom oklaska i duljinom klipa, oba fenotipski korelirana svojstva s masom
oklaska. Isti lokus detektiran je i u istraZivanjima koja su proveli Upadyayula i sur. (2006) i
Jansen 1 sur. (2013). U regiji 3,05 3. kromosoma, detektiran je jedan lokus u dvije okoline iz
2016. godine. U navedenoj regiji kartiran je lokus s utjecajem na promjer oklaska (Veldboom i
sur. 1994). U istoj regiji nalazi se i gen zag2 (Schmidt i1 sur., 1993), koji predstavlja drugi
homolog evolucijski dobro konzerviranog gena AGAMOUS prisutnog kod visih biljaka,
1zraZzenog utjecaja na razvoj zenske cvati €iji je oklasak sastavni dio kod kukuruza. Premda je gen
identificiran u istraZzivanju u kojemu je kao model biljka koriSten urocnjak (Arabidopsis thaliana
L.), Schnable i Freeling (2011) navode pojavu homologa zag? (eng. MADS box protein) kao
specificnu za porodicu Poaceae. Na 4. kromosomu, u regiji 4,05 nalazi se QTL povezan s
povecanjem promjera oklaska (Velboom 1 sur. 1994). Navedeni lokus autori Bommert 1 sur.

(2013) povezali su s genom fea? (eng. fascitated ear-2) koji utjeCe na signalne proteine i
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transkripcijske faktore povezane s proliferacijom meristema cvati. Gen fea2 kartiran je u regiji
4,05, na poziciji 309,77 cM, dok je za lokus detektiran u ovom istrazivanju interval za smjestaj
lokusa kartiran na pozicijama 298 — 349,8 cM, pa se stoga vjerojatno radi o detekciji fenotipskog
ucinka ovog gena. Na istom kromosomu, u regiji 4,08, poznato je postojanje lokusa za duljinu
klipa (Austin 1 Lee, 1996), no u navedenoj regiji nema kartiranih gena izravno povezanih s
ispitivanim svojstvom. Na 5. kromosomu, u regiji 5,04, lokus za udio oklaska detektiran u svim
okolinama moze biti povezan s ufinkom veceg broja gena i ranije detektiranih lokusa (Abler i
sur., 1991, Mendes-Moreira i sur., 2015). Obzirom na to da je ispitivano svojstvo udio ili omjer,
prirodno je u negativnom reciprocnom odnosu s masom zrna na klipu. Jedan od izglednih
kandidata za poveéanje udjela oklaska mogao bi biti gen smk* (eng. small kernel) Cija je
fenotipska ekspresija smanjeni volumen i masa zrna (Neuffer i England, 1995). Na 8.
kromosomu, u regiji 8,03 kartiran je lokus povezan s promjerom i masom oklaska (Mendes —
Moreira i sur., 2015) detektiran i u ovom istrazivanju. Na 9. kromosomu detektirani su lokusi u
tri regije: 9,03, 9,04/9,05 1 9,06 s razmjerno visokim LOD vrijednostima. Jansen 1 sur. (2013) i
Zhang i sur. (2015) utvrdili su postojanje veceg broja lokusa povezanih s promjerom i masom
oklaska u svim navedenim regijama, dok su Yu i sur. (2014) i Xiao 1 sur. (2006) utvrdili
postojanje plejotropnog lokusa velikog fenotipskog ucinka u blizini centromere 9. kromosoma
(regija 9,03). Na 10. kromosomu, u regiji 10,04, poznato je postojanje lokusa s utjecajem na
svojstva oklaska (Austin i1 Lee, 1996, Zhang i sur., 2015). Lokus povezan s navedenim svojstvom
detektiran u provedenom istrazivanju, kartiran je na istoj poziciji kao i lokus za prinos zrna
detektiran u 7 okolina ili prosjeka okolina (Tablica 13). S obzirom na ucinak roditeljskih alela na
prinos zrna (Prilog 2), moguce je pretpostaviti da je analizom detektirana posredna fenotipska
ekspresija gena hsp90. Transkripcijski produkt gena Asp90 je protein (eng. heat shock protein 90
kDa) izrazenog utjecaja na ublazavanje simptoma stresa izazvanog visokim temperaturama, kao i
stresa uzrokovanog nedostatkom vode (Jiménez-Gonzélez i sur., 2014), pa se njegovu ekspresiju
moze povezati s ublazavanjem stresa uzrokovanog visokim temperaturama zraka u Turskoj

(Tablica 2, Tablica 4).
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5.3.2. Lokusi za udio vode u zrnu detektirani kroz veéi broj okolina ili prosjeka

okolina

Udio vode u zrnu je kompleksno svojstvo ovisno o genetskim i okolinskim ¢imbenicima.
Genetski ¢imbenici ukljuceni u kontrolu broja dana do razvoja zenske cvati mogu biti presudni za
odredivanje sadrzaja vode u zrnu u berbi (Nielsen, 2005), jer vrijeme pojave muske i Zenske cvati
na biljci odreduje njenu prilagodenost okolinskim uvjetima, te vrijeme do zriobe (Buckler i sur.,
2009), no fiziologija suSenja zrna nakon fizioloske zrelosti i pojave crnog sloja je i1 dalje
nedovoljno poznata. Broj dana do polinacije 1 broj dana do pojave svile su svojstva vrlo visoke
genetske korelacije sa udjelom vode u zrnu (Malik i sur., 2005) i sadrzaj vode u zrnu nakon
polinacije odreduje stopu nalijevanja, kao i stopu dehidracije zrna nakon zriobe (Li i sur., 2014).
Vrlo vazni genetski ¢imbenik u suSenju zrna nakon fizioloSke zrelosti je morfologija klipa
(Troyer i Ambrose, 1970) za koju kod kukuruza postoji velika genetska varijabilnost (Flores-
Rosales i sur., 2015). Vlaga zrna usko je vezana uz akumulaciju suhe tvari (Hallauer, 1960,
Haegele, 2008), dok je akumulacija suhe tvari povezana s promjenama kemijskog sastava Secera
u endospermu (Chen, 1990). Gentinetta i sur. (1979) su utvrdili da pri berbi kukuruza s razli¢itim
sadrzajem vode u zrnu dolazi do pojave viSeg sadrzaja monosaharida kod kukuruza s viSom
vlagom, ¢iji se sadrzaj smanjuje kako se vlaga smanjuje, uz porast sadrzaja Skroba. Ober 1 sur.
(1991) utvrdili su porast sadrzaja transkriptoma enzima iz skupine $krob sintetaza s brojem dana
nakon polinacije. Otpustanje vode iz zrna nakon fizioloSke zriobe iznosi 0,4-0,8% dnevno ovisno
o morfologiji klipa i okolinskim ¢imbenicima (Geyer i Thomison, 2006). QTL analizom je stoga

moguce detektirati bilo koji od genetskih ¢imbenika s utjecajem na sadrzaj vode u zrnu.

Lokus kartiran na 1. kromosomu, u regiji 1,02, detektiran u 6 okolina ili prosjeka okolina
(Tablica 14), podudara se pozicijom lokusa za udio vode u zrnu detektiranog u istrazivanju koju
su proveli Ho 1 sur (2002) 1 metalokusom za udio vode u zrnu detektiranom u istrazivanju koju su
proveli Li i sur. (2014). U istoj regiji kartirana su 1 dva lokusa povezana s brojem toplinskih
jedinica do pojave svile (Beavis i sur., 1994, Yuan i sur., 2012) i brojem dana do pojave polena
(Koester 1 sur., 1993), sto posredno utjeCe na regulaciju vremena, odnosno broja dana do zriobe.
Na istom kromosomu, u regiji 1,11 detektiran je lokus specifican za okoline na lokaciji Osijek. U
navedenoj regiji Szalma 1 sur. (2007) utvrdili su postojanje lokusa povezanog s brojem dana do

pojave antera i ASI (eng. Anthesis-Silk Interval) intervalom. Na poziciji 1019,1 cM, priblizno 9
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cM udaljen od pozicije na kojoj je kartiran lokus nalazi se gen iaa5 (eng. Aux/IAA-transcription
factor5) zaduzen za kontrolu transkripcije gena povezanih s regulacijom hormona iz skupine
auksina, izrazenog ucinka na arhitekturu cvati i regulaciju trajanja cvatnje (Gali i sur. 2015). Na
2. kromosomu, u regiji 2,00/2,01 detektiran je lokus povezan s sadrzajem vode u zrnu. U toj regiji
nalazi se gen osl (opaque-endosperm, small germl) 1 kandidatni gen o*NI1894
(opaqueN1189A4) oba s uc¢inkom na razvoj zrna neprozirnog endosperma povezanog s kvalitetom,
svojstvima prerade i sadrzajem vode u zrnu (Hoffman i Shaver 2011). Na 3. kromosomu u regiji
3,03/3,04 detektiran je lokus povezan sa ispitivanim svojstvom u 8 okolina ili prosjeka okolina. U
navedenoj regiji nema kartiranih lokusa povezanih izravno sa sadrzajem vode u zrnu, no
detektirani su lokusi povezani sa svojstvima koja povecavaju sadrzaj suhe tvari u zrnu poput
sadrzaja ulja (Goldman 1 sur., 1994) i sadrzaja proteina (Dameval i sur., 1994). Lokus na istom
kromosomu, u regiji 3,05 detektiran u dvije okoline kartiran je i u istrazivanju koju su proveli Ho
1 sur. (2002), te kao lokus s utjecajem na broj dana do pojave svile u istrazivanjema koje su
proveli Szalma i sur. (2007), te Xie i sur. (2010). Lokus na 4. kromosomu u regiji 4,03, detektiran
u 5 okolina ili prosjeka okolina detektiran je i u istrazivanju koju su proveli Li i sur. (2014). Isti
autori detektirali su za udio vode u zrnu na istom kromosomu i lokuse u regijama 4,05, 4,08 1
4,09 kartirane 1 u provedenom istrazivanju. Lokusi povezani s vlagom u zrnu putem regulacije
broja dana do pojave svile, u regijama 4,04, 4,08 i1 4,09/4,10 detektirani su u istrazivanju koju su
proveli Szalma 1 sur. (2007), dok su Xie 1 sur. (2010) detektirali samo lokus povezan s brojem
dana do pojave svile u regiji 4,09. Na 5. kromosomu, u regiji 5,03, kartiran je lokus u 9 okolina ili
prosjeka okolina izrazito visokih LOD vrijednosti i1 fenotipskog uc¢inka (Tablica 14, Prilog 2).
QTL analizom u toj su regiji otkriveni lokusi s utjecajem na sadrzaj vode u zrnu (Beavis 1 sur.,
1994), sadrzaj proteina u zrnu (Schon 1 sur. 1993) 1 sadrzaj Skroba u zrnu (Goldman 1 sur. 1994),
svojstva u antagonistickom odnosu spram sadrzaja vode u zrnu. U istoj regiji, na pozicijama 210-
267,7 cM nalazi se ve¢i broj gena potencijalnog u€inka na sadrZaj vode u zrnu. Na pribliznoj
poziciji od 283,2 cM nalazi se enzim zaduZen za stvaranje normalnih granula Skroba u
endospermu 1 omogucavanje normalne razgradivosti amilazama sbel (eng. starch branching
enzymel) prisutan u endospermu kukuruza (Hannah, 2005) i aktivan prilikom fizioloSke zriobe
(Xia 1 sur., 2011). Drugi gen potencijalnog ucinka na sadrzaj vode u zrnu je ga20ox4 (eng.
gibberelin 20-oxidase4) zaduZen za inaktivaciju giberelina 20, biljnog hormona aktivnog 30 dana

nakon polinacije (White 1 sur., 2000), povezanog s fizioloskim dozrijevanjem zrna (Song 1 sur.,
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2011) 1 razvojem muske 1 zenske cvati (Chen i sur., 2014), a gubljenje vlage iz zrna je dio
procesa njegova dozrijevanja. Na istom kromosomu, u regiji 5,04 detektiran je jos jedan lokus
povezan sa svojstvom. Isti lokus povezan s brojem dana do pojave svile, detektirali su i Szalma i
sur. (2007), Yuan i sur. (2012), te Li 1 sur. (2014). Na 6. kromosomu, u regiji 6,01 detektiran je
jedan lokus znacajnog ucinka na udio vode u zrnu u 6 okolina i prosjeka okolina. Isti lokus
detektirali su Szalma i sur (2007) i1 povezali s brojem dana do pojave svile, dok su Zhang i sur.
(2013) isti lokus detektirali u istrazivanju u kojoj je ispitivana stopa nalijevanja zrna. Na 7.
kromosomu u regiji 7,02 detektiran je lokus u 7 okolina ili prosjeka okolina, ve¢ detektiran u
drugim istrazivanjema kao QTL s utjecajem na nalijevanja zrna (Zhang i sur., 2013), sadrzaj vode
u zrnu (Li 1 sur., 2014) i broj dana do pojave svile (2012). Na 8. kromosomu, u regiji 8,08
detektiran je lokus u 5 okolina ili prosjeka okolina. Navedeni lokus kartiran je i u istrazivanju
koju su proveli Veldboom i Lee (1996) za broj dana do pojave svile. Za lokus detektiran na 9.
kromosomu, u regiji 9,03 detektirane su vrlo visoke LOD vrijednosti (Tablica 14). U navedenoj
regiji kartiran je gen wx/ (waxyl) na poziciji 218 — 237 cM (Xiaoyang i sur., 2017) s izrazenim
utjecajem na sastav endosperma i sadrzaj vode u zrnu (Hoover i Manuel, 1996). U istoj regiji Li i

sur. (2014) detektirali su lokus povezan s otpustanjem vlage iz zrna.

5.3.3. Lokusi za prinos zrna detektirani kroz ve¢i broj okolina ili prosjeka okolina

Prinos zrna kao vrlo kompleksno svojstvo (Hallauer i sur., 2010) pokazuje vrlo veliku
osjetljivost na stresove u svim fenofazama, a najvece gubitke u prinosu uzrokuju kombinirani
stresovi (Messmer 1 sur., 2009). Genetski faktori koji najviSe doprinose stabilnosti prinosa su
upravo oni povezani s povecanom tolerancijom na stres (Mickelbart 1 sur., 2015), pa je upravo
detekcija ovih lokusa glavna zada¢a QTL analize za prinos. Osim lokusa koji utjeCu na
toleranciju na stres, vaznu ulogu u formiranju prinosa imaju i1 genetski faktori povezani s
formiranjem komponenata prinosa poput teZine jednog zrna, hektolitarske mase, broja zrna u
redu klipa, itd. (Martinez 1 sur., 2016). Provedbom QTL analize za svojstvo prinosa se stoga
provodi posredna analiza za sva svojstva ukljuena u njegovo formiranje. Najvec¢i broj QTL
istrazivanje proveden je upravo za prinos, a 2016. godine (Martinez i sur., 2016) napravljen je
prvi QTLom ili karta lokusaza prinos detektiranih ve¢em broju istrazivanja. Na navedenoj karti,

nalaze se svi znacajni lokusi detektirani u nasem istrazivanju, kao 1 mnogi drugi, a autori
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zakljucuju da mo¢ detekcije lokusa ovisi ponajprije o genetskoj raznolikosti materijala koristenog

u istrazivanju.

Svi lokusi za prinos detektirani u naSem istrazivanju detektirani su i u istrazivanju koju su proveli
Li i sur. (2011) za komponente prinosa zrna kukuruza. Hao i sur. (2010) istrazivali su utjecaj
vodnog stresa na detekciju lokusa povezanih s prinosom zrna kukuruza. U radu navedenih autora
sastavljena je lista potencijalnih kandidatnih gena vezanih za stres. Lokusi iznimno visokih LOD
vrijednosti na kromosomima 2 (2,04), 3 (3,04) 1 5 (5,03) detektirani su uglavnom u okolinama na
lokaciji Ayvalik identificiranim kao stresnim okolinama (Tablice 2, 4, 15). Na 2. kromosomu, u
regiji 2,04 kartiran je gen grfl (general regulatory factorl) povezan s tolerancijom na stres. Na 3.
kromosomu, u regiji 3,04 kartiran je abal (abscisic stress protein homolog), dok se na 5.
kromosomu, u regiji 5,03 nalazi gen ivr2 (invertase2). U istoj su istrazivanju na navedenim
lokusim detektirani su lokusi za prinos zrna na svim kromosomima. Veza navedenih lokusa sa
stresom 1 prinosom zrna utvrdena je i u meta-analizi koju su proveli Semagn i sur. (2013) na 18
populacija kukuruza. Lokus za prinos na 5. kromosomu, u regiji 5,03 detektiran je i u istrazivanju
koju proveli Samayoa i sur. (2014). Lokus se u koristenoj populaciji pokazao kao vrlo stabilan u
uvjetima biotskog stresa. Isti lokus za prinos zrna detektirali su u svojoj istrazivanju i Messmer i
sur. (2009). U provedenom istraZzivanju, navedeni je lokus detektiran u okolinama na lokaciji
Ayvalik koje su se u odnosu na OS okoline pokazale kao stresne (Tablica 4), pa je stoga moguce

da se radi o lokusu vezanom uz toleranciju na stres.
5.4. Implikacije ostvarenih rezultata na prakti¢no oplemenjivanje kukuruza

Prakti¢no oplemenjivanje kukuruza u komercijalnim oplemenjivackim programima temelji se na
traZzenju novih izvora pozeljnih alela u odredenom broju linijja ve¢ dokazanih proizvodnih
svojstava, zvanih elitna germplazma (Hallauer i sur., 2010, Bernardo, 2010). Kako se
oplemenjivanje kukuruza pretezito provodi s ciljem razvoja hibrida dviju linija, krizanja za
stvaranje izvora novih linija provode se uglavnom izmedu linija uske genetske osnove. U
testkrizancima populacija uske genetske osnove, kartiranje lokusa je oteZzano zbog malog ucinka
pojedinog roditeljskog alela i malog udjela genetske varijance u ukupnoj varijanci fenotipa, a
testkrizanje predstavlja jedinu relevantnu procjenu proizvodnih karakteristika razvijenih linija u
hibridima. Provedba genomskih predvidanja hrbatnom regresijom ogranic¢ava varijancu fenotipa

samo na varijancu realiziranih genetskih veza i1 stoga smanjuje Sum u podatcima uzrokovan
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drugim, ne-genetskim cimbenicima. Uporabom vrijednosti izracunatih na temelju rrBLUP
modela kao ulaznih podataka za QTL analizu omogucuje se kartiranje lokusa povezanih sa
stresom, te samim time i lakSe kartiranje relevantnih lokusa u testkrizancima. Detekcijom
stabilnih lokusa za otpornost na stres u ciljanim grupama okolina, omogucuje se veca
ucinkovitost oplemenjivanja potpomognutog markerima putem detekcije lokusa koji koristenjem
opazenih vrijednosti fenotipa ne bi bili detektirani. S obzirom na poklapanje dijela detektiranih
lokusa kroz okoline i godine, moguce je zakljuciti kako za ispitivana svojstva postoji odredeni
broj strukturnih lokusa, dok su drugi detektirani lokusi bili specificni za pojedinu skupinu
okolina. Lokusi specifi¢ni za okoline na lokaciji AY najvjerojatnije su bili povezani s fizioloSkim
odgovorom biljaka na abiotski stres izazvan visokim temperaturama zraka 1 visokim
vrijednostima VPD-a, dok su specifi¢ni lokusi detektirani u okolinama na lokaciji OS vjerojatno
bili povezani s odgovorom biljaka na stres izazvan nedostatkom vode tijekom vegetacije. Okoline
na dvije ispitivane lokacije predstavljale su dvije razliCite skupine okolina prema
agrometeoroloskim svojstvima (Tablica 2) odgovaraju¢i njihovom geografskom polozaju. VPD
se u nasem istrazivanju pokazao kao ucinkovit paremetar za razdvajanje oplemenjivackih okolina
prema detektiranim lokusima. Daljnje analize interakcija genotip x okolina i QTL x okolina

potrebne su da se utvrdi stvarna uporabljivost VPD-a za oplemenjivacke programe.
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6. Zakljucci

e Svojstva udio oklaska u ukupnom prinosu, udio vode u prinosu zrna i prinos zrna su
svojstva umjerene do visoke heritabilnosti.

e Za ispitivana svojstva utvrdena je velika okolinska varijanca. U okolinama na lokaciji
Ayvalik zabiljezen je snazan negativan utjecaj vremenskih prilika na svojstva udio vode u
zrnu 1 prinos zrna u odnosu na okoline na lokaciji Osijek.

e Ucinkovitosti genomske selekcije bile su nize nego sto je bilo oc¢ekivano, vjerojatno zbog
koristenja testkrizanaca (hibrida) i povecanog udjela okolinske varijance za ispitivana
svojstva u odnosu na podatke dostupne u literaturi.

e Izmedu rezultata genomske selekcije provedene koriStenjem dva seta markera (SNP i
mjeSoviti set), detektirane su minimalne razlike. Uzroci tih razlika mogli su biti
nedostaju¢i markeri na pojedinim lokusima znacajnog utjecaja na ispitivana svojstva, ili,
vjerojatnije, visoke vrijednosti penalizacije modela zbog velikog broja kolinearnih
varijabli (markeri s potpunom neravnotezom vezanosti) u SNP setu markera.

e KoriStenjem setova podataka s predvidenim vrijednostima fenotipa (set 2 1 set 4)
povecana je mo¢ detekcije lokusa za sva svojstva. Uzrok povec¢ane moci detekcije je
uklanjanje okolinske varijance iz rrBLUP modela i izracun fenotipskih vrijednosti samo
na temelju ostvarenih genetskih veza.

e Dio lokusa detektiran u ovoj istrazivanju kartiran je u podru¢jima gdje su kartirani geni
povezani s ispitivanim svojstvima.

e Osim lokusa detektiranih kroz veci broj okolina, detektiran je i1 velik broj lokusa vezanih
za pojedine okoline.

e QTL analiza za kvantitativna svojstva umjerene do visoke heritabilnosti koriStenjem
rBLUP genomskih predvidanja kao ulaznih podataka povecava izglede za detekciju
genetskih ¢imbenika koji utje€u na svojstva u uvjetima stresa. Povecana izglednost za
detekciju, te mogucnost referenciranja relevantnih lokusa ¢ine ovu metodu dobrim

izborom za fundamentalna i primijenjena istraZivanja, te prakticno oplemenjivanje bilja.
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8. Sazetak

Oplemenjivanje kukuruza je proces ciljanog povecanja frekvencije pozeljnih alela nepoznatog
broja gena u poznatoj genetskoj osnovi. Niska heritabilnost fenotipa smanjuje ucinkovitost
oplemenjivanja za kvantitativna svojstva, pa su stoga razvijene metode selekcije potpomognute
markerima koji pokazuju visoku heritabilnost. Genomska selekcija je metoda kojom se na
temelju ostvarenih fenotipskih vrijednosti koriStenjem hrbatne regresije izracunavaju fenotipski
ucinci markera, pa predvideni fenotip sadrzi samo varijancu realiziranih genetskih veza. Ciljevi
ovog istrazivanja bili su: (1) istraziti postojanje kromosomskih regija povezanih s svojstvima
prinos zrna, vlaga zrna i udio oklaska prinosu, (2) provesti genomsku selekciju za ova svojstva u
testkrizancima IBM populacije koriStenjem hrbatne regresije, (3) usporediti rezultate genomskih
predvidanja sa dvije mape razli¢ite gustoce i (4) usporediti rezultate QTL analize sa opaZenim
podatcima i s predvidenim vrijednostima. Za provedbu istrazivanja koristeni su testkrizanci linija
populacije IBMSyn4. Godina 2014. i 2015. pokus sa 191 testkrizancem i roditeljskim
komponentama je postavljen u pet okolina (3 u Osijeku, 2 u Ayvaliku, Turska). Godine 2016. 179
testkriZzanaca zajedno s testkrizancima roditeljskih linija je posijano u dvije okoline (1 u Osijeku,
1 u Ayvaliku). Genomska predvidanja provedena su rrfBLUP modelom hrbatne regresije i dva
razli¢ita seta molekularnih markera: mjeSoviti set s 2178 genetski kartiranih markera i SNP set s
~IM markera koji nisu genetski kartirani. QTL analiza provedena je koriStenjem stupnjevite
regresije 1 mjeStovitog seta genetski kartiranih markera na Cetiri seta predvidenih ili opazenih
fenotipskih podataka. Izmedu vrijednosti izraunatih na temelju dva seta koriStena za provedbu
genomskih predvidenja detektirane su vrlo visoke korelacije. KoriStenjem setova s opazenim i
mjeSanim opazenim i predvidenim vrijednostima (setovi 1-3) detektirano je 6/7/2, 47/48/52, t;.
11/14/0 lokusa za udio oklaska, udio vode i prinos zrna. Koristenje rrBLUP predvidenih podataka
(set 4) za QTL kartiranje rezultiralo je pove¢anjem broja detektiranih lokusa na 229/190/213, na
svih 10 kromosoma. Uzrok povec¢anoj moguénosti detekcije lokusa bilo uklanjanje svih izvora
variranja iz fenotipa osim varijance realiziranih genetskih veza. Najizrazenije razlike izmedu
okolina na dvije lokacije u srpnju i kolovozu detektirane su u parametrima VPD i koli¢ina
oborina. VPD se pokazao kao vrlo vazan parametar za odvajanje okolina kod oplemenjivanja
kukuruza za toleranciju na stres. S ciljem implementacije metode kartiranja lokusa u
predvidenom fenotipu, te koriStenja detektiranih stabilnih lokusa za toleranciju na stres u

prakticnom oplemenjivanju kukuruza, daljnja istrazivanja trebaju biti provedena.
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9. Summary

Maize breeding is a process of intentional increase of favorable alleles of unknown number of
genes in known genetic background. Low heritability of the phenotype reduces the efficiency of
breeding for quantitative traits, so methods of marker-assisted selection based on high-heritability
marker data have been developed. Genomewide selection is a method used to predict marker
effects on the phenotype by the means of ridge regression, based on observed phenotypic values,
so that the predicted phenotype contains only the variance of realized genetic relations. The
objectives of this study were: (1) to investigate the existence of chromosomal regions affecting
traits grain yield, grain water content and share of cob in total yield, (2) to conduct the
genomewide selection for these traits in testcrosses of maize IBM population using ridge
regression, (3) to compare the results of genomewide predictions calculated with two different
sets of genetic marker data, and (4) to compare the results of QTL analysis with observed and
predicted phenotypic values. Testcrosses of maize IBMSyn4 population were used to conduct the
study. In years 2014 and 2015 experiment with 191 testcrosses was planted in 5 environments (3
in Osijek, and 2 in Ayvalik, Turkey). In 2016, 179 testcrosses were planted in two environments
(1 in Osijek and 1 in Ayvalik). Genomewide predictions were performed using rrBLUP model
and two different genetic marker sets: mixed marker set with 2178 genetically mapped markers,
and SNP with ~IM markers that were not genetically mapped. QTL analysis was performed
using mixed marker set and four different sets of phenotypic data with mixed predicted and
observed values. Strong correlation coefficients were observed between the phenotypic data
predicted using different sets of markers. Using sets of data with mixed observed and predicted
values (sets 1-3) resulted in detection of 6/7/2, 47/48/52 and 11/14/0 for cob share, grain moisture
and yield. Mapping in data set consisting only of predicted phenotype (set 4) resulted with
detection of 229/190/213 loci. The reason for the increase in power of detection was shrinking
the phenotypic variance only to variance of realized genetic relationships. Differences between
the environments in months of July and August were most pronounced in two climatological
paremeters: VPD (Vapor Pressure Deficit), and precipitation amount. VPD was shown to be a
reliable paremeter for environment differentiation in breeding for stress tolerance. In order to
implement the method of QTL mapping in predicted phenotype, and use the detected stable loci

in practical maize breeding for stress tolerance, further research needs to be conducted.
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PRILOZI

Prilog 1. R programska skripta za izrac¢un genomskih predvidanja i procjenu njihove to¢nosti

setwd("C:/Users/path")
library (rrBLUP)
library (Hmisc)

gl0l <- read.delim("clipboard", header = F)
gl0l <= gl01[,-c(1)]
gm <- as.matrix(gl01)

gmimp <- A.mat(gm, max.missing = , impute.method = "mean", return.imputed =
T)
gmimp <- gmimp$imputed

trainl4l5 <- as.matrix(read.delim("clipboard", header = F)) # training set
2014 1 2015
predl41l5 <- as.matrix(read.delim("clipboard", header = F))# Prediction set =za
2014 1 2015

trainlé <- as.matrix(read.delim("clipboard”, header = F)) # training set 2016
predl6 <- as.matrix(read.delim("clipboard", header = F)) # training set 2016

phenol41l5 <- read.delim("clipboard"”", header = T)
phenol6 <- read.delim("clipboard", header = T)

## rrBLUP za 2014 i 2015

ph tr <- phenol4l5[trainl41l5,]
m train <- gmimp[trainl4l5,]

ph pred <- phenol4l5[predl415,]
m pred <- gmimp[predl415,]

rl1415 <- as.data.frame (predl415)

for(i in 2:ncol(ph tr)){
fit <- mixed.solve(ph tr[,i] , 2 = m train, K = NULL, SE =F,
return.Hinv = F)
FA <- fit$u
e <- as.matrix(FA)
pred valid <- m pred $*% e
pred <- (pred valid[,1]) + fit$beta
rl1415 <- cbind(rl415, pred)
}

## rrBLUP za 2016
ph trl6 <- phenol6[trainl6, ]
m trainlé <- gmimp[trainl6, ]

ph predl6 <- phenol6[predlé, ]
m predl6 <- gmimp[predl6, ]
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rl6 <- as.data.frame (predlo6)

for(i in 2:ncol(ph trl6)){

fit <- mixed.solve(ph trl6[,i] , Z = m trainl6, K = NULL, SE =F, return.Hinv

= F)
FA <- fit$u
e <- as.matrix(FARA)
pred valid <- m predl6 $*% e
pred <- (pred valid[,1]) + fit$beta
rl6 <- cbind(rl6, pred)
}

## 276 procjenjenih vrijednosti za 2014 i 2015
rl415 276 <- as.data.frame(seg(276))

for (i in 2:ncol(ph _tr)){

fit <- mixed.solve(ph tr[,i] , Z = m train, K = NULL, SE =F, return.Hinv

F)
FA <- fitS$u
e <- as.matrix (FA)
pred valid <- gmimp %*% e
pred <- (pred valid[,1]) + fit$beta
r1415 276 <- cbind(rl415 276, pred)
}

## 276 procjenjenih vrijednosti za 2016
rl6 276 <- as.data.frame(seg(276))

for(i in 2:ncol(ph trl6)){

fit <- mixed.solve(ph trl6[,i] , Z = m trainl6, K = NULL, SE =F, return.Hinv

= F)
FA <- fit$u
e <- as.matrix(FA)
pred valid <- gmimp %*% e
pred <- (pred valid[,1]) + fit$beta
rl6e 276 <- cbind(rl6_ 276, pred)
}

## Ispis file-ova s vrijednostima

write.csv(rl4l5, file = "1 1415 85 BLUPS 2178,csv'")
write.csv(rl4l5 276, file = "2 1415 276 BLUPS 2178,csv'")
write.csv(rl6, file = "3 16 97 BLUPS 2178,csv")
write.csv(rl6 276, file = "4 16 276 BLUPS 2178,csv'")

iggaassddsssdssddaaadddddisadaad i ARt E A AR

#Korelacije izmedu BLUP-ova predvidenih na temelju 2178 i ~1M markera

cdat85 <- as.matrix(read.delim("clipboard”, header T))
cor85 <- rcorr(cdat85[,”2:ncol(cdat85)])
c85 <- rbind(cor85$r, cor85$P)

write.csv(c85, file = "5 corr 85,csv")

cdat97 <- as.matrix(read.delim("clipboard”, header = T))
cor97 <- rcorr(cdat97[,”2:ncol(cdat97)])
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c97 <- cbind(cor97$r, cor97$P)
write.csv(c97, file = "6 corr 97,csv")

cdat276 <- as.matrix(read.delim("clipboard", header = T))
cor276 <- rcorr(cdat276[,”2:ncol(cdat276)])

c276 <- cbind(cor2768r, cor276$P)

write.csv(c276, file = "7 corr 276,csv")

## Ucinkovitost GS za 2014 i 2015

Pheno 1415 191 <- phenol4l5[trainl4l5,]

Mar2178 191 <- gm[trainl4l5,]

cycles = 500

accuracy 1415 <- matrix(nrow=cycles, ncol=ncol(Pheno 1415 191) - 1)

for(k in 2:ncol(Pheno 1415 191)){
for(r in l:cycles){
train <- as.matrix(sample(1:191, 20))
test <- setdiff(1:191, train)
Pheno train <- Pheno 1415 191[train,]
Pheno test <- Pheno 1415 191[test,]
m train <- Mar2178 191[train,]
m test <- Mar2178 191[test,]
trait <- Pheno train[, k]
trait ans <- mixed.solve(trait, 2 = m train, K = NULL, SE = F, return.Hinv =
F)

e <- as.matrix(trait ans$u)

pred tr test <- m test $*% e

pred tr <- (pred tr test[,1]) + trait ans$beta
tr real <- Pheno_test[, k]

accuracy 1415[r,k-1] <- cor(pred tr, tr real, use = "complete")

}

## Ucinkovitost GS za 2016

Pheno 2016 179 <- phenolé6[trainl6,]
Mar2178 179 <- gm[trainlé6,]
accuracy 16 <- matrix(nrow=cycles, ncol=ncol(Pheno 2016 179) - 1)

for(k in 2:ncol(Pheno 2016 179)) {
for(r in Il:cycles){

train <- as.matrix(sample(1:179, 18))
test <- setdiff(1:179, train)
Pheno train <- Pheno 2016 _179[train,]
Pheno test <- Pheno 2016 179[test,]
m train <- Mar2178 179[train,]
m test <- Mar2178 179[test,]
trait <- Pheno train[, k]
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trait ans <- mixed.solve(trait, Z = m train, K = NULL, SE = F, return.Hinv
= F)

e <- as.matrix(trait ans$u)

pred tr test <- m test %*% e

pred tr <- (pred tr test[,1]) + trait ans$beta

tr real <- Pheno test][, k]

accuracy 16[r,k-1] <- cor(pred tr, tr real, use = "complete'")
}
}
write.csv(accuracy 1415, file = "8 1 accuracy of GS 201415 2178,csv")
write.csv(accuracy 16, file = "8 2 accuracy of GS 2016 2178,csv")
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Prilog 2. Ispis (output) izraCuna iz R/qtl programske knjiznice pojedinacnih i kombiniranih

analiza varijance svih detektiranih lokusa iz Tablice 13

Prilog 2.1. Analiza varijance svih detektiranih lokusa za udio oklaska

Oklasak 14Na

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression
Model: normal phenotype
Number of observations : 276

Full model result

Model formula: y ~ Q1 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9

df SS MS LOD $var Pvalue (Chi2) Pvalue (F)
Model 9 66,15613 7,3506816 56,24035 60,87438 0 0
Error 266 42,52034 0,1598509
Total 275 108,67648

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD $var F value Pvalue (Chi2) Pvalue (F)
1@401,3 1 7,481 9,714 6,884 46,80 0 5,3%e-11 ***
1@717,8 1 11,311 14,136 10,408 70,76 0 2,44e-15 ***
2@314,4 1 4,499 6,028 4,140 28,15 0 2,37e-07 ***
3@579,1 1 5,769 7,625 5,308 36,009 0 6,17e-09 **x*
4@333,2 1 6,391 8,392 5,881 39,98 0 1,08e-09 **x*
5@331,4 1 4,801 6,411 4,417 30,03 0 9,86e-08 **x*
8@220,6 1 5,830 7,701 5,365 36,47 0 5,19e-09 **x*
9@230,6 1 7,377 9,588 6,788 46,15 0 7,1l6e-11 ***
9@500,1 1 7,678 9,949 7,065 48,03 0 3,16e-11 **x*

Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001 ‘**" 0,01 ‘*’ 0,05 . 0,1 v " 1

Estimated effects:

est SE t
Intercept 13,46283 0,02734 492,506
1@401,3 0,16939 0,02476 6,841
1@717,8 0,20775 0,02470 8,412
2@314,4 0,13721 0,02586 5,305
3@579,1 0,14953 0,02489 6,008
4@333,2 -0,15634 0,02472 -6,323
5@331,4 0,13490 0,02462 5,480
8@220, 6 0,15483 0,02564 6,039
9@230, 6 -0,16603 0,02444 -6,793
9@500,1 -0,17406 0,02511 -6,931
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Oklasak 14Nb

fitgtl

summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model formula:

df
Model 9
Error 266

Drop one QTL at a time

normal phenotype
Number of observations

SS
63,35496 7,0394404 51,68185
46,28915 0,1740193
Total 275 109,64411

276

MS

ANOVA table:

df Type III SS
,554 9,060
;419 17,231 14,062
, 377 7,735
,672 15,510
,085 3,867
,024 6,176 4,582
, 822
, 840
;905

1@141,8 1 7
1@401,2 1 15
4@305,2 1 6
5@328,5 1 13
6@145,7 1 3
6@513,8 1 5
8@228,6 1 3
9@320,2 1 14
9@528,9 1 5
Signif. codes: O
Estimated effects:
est
Intercept 13,27947
1@141,8 0,17194
1@401,2 0,24303
4@305,2 -0,16281
5@328,5 0,23054
6@145,7 0,10821
6@513,8 -0,14780
8@228,6 0,12437
9@320,2 -0,24170
9@528, 9 -0,15278
Oklasak 1l4Navg
fitgtl

AR

SE
0,02750
0,02610
0,02582
0,02690
0,02601
0,02570
0,02751
0,02654
0,02617
0,02623

summary

16,666
7,196

0,001

Nk okl

t
482,815
6,588
9,413
-6,053
8,864
4,210
-5,373
4,687
-9,235
-5,825

y ~Ql + Q2 + Q3 + Q4 +

LOD

0,01

05 + 06 + Q7 + Q8 + Q9

$var Pvalue (ChiZ2)

57,78237

value Pvalue (ChiZ2)
43,41
88, 60
36,64
78,56
17,73
28,87
21,96
85,28
33,94

oNoNoNeoNoNoNoNGNG]

vxr- 0,05 ." 0,1

\

0

Pvalue (F)
2,37e-10
< 2e-16
4,81e-09
< 2e-16
3,49e-05
1,69e-07
4,44e-06
< 2e-16
1,64e-08

1

Pvalue (F)

0

* kX
* kX%
* k%
* kX%
* kX%
* k%
* kX%
* kX

* kX%
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Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model formula:

normal phenotype
Number of observations

276

0

\

df SS MS LOD %$var Pvalue (Chi2)
Model 10 60,96842 6,0968424 57,86729 61,9222
Error 265 37,49129 0,1414766
Total 275 98,45971
Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD $var F value Pvalue (ChiZ2)
1@401,2 1 11,378 15,884 11,556 80,42 0
1@720,3 1 6,865 10,078 6,973 48,53 0
2@314,4 1 2,973 4,574 3,020 21,02 0
3@579,5 1 2,674 4,130 2,716 18,90 0
4Q@332,4 1 4,604 7,027 4,737 32,97 0
5@328,5 1 7,560 11,009 7,678 53,44 0
6@510,6 1 2,789 4,300 2,833 19,71 0
8@231,2 1 2,867 4,416 2,912 20,26 0
9@320,2 1 8,776 12,606 8,914 62,03 0
9@528,9 1 6,030 8,938 6,124 42,62 0
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001 ‘**’ (0,01 ‘*" 0,05 '.” 0,1
Estimated effects:

est SE t
Intercept 13,41103 0,02609 513,974
1@401,2 0,20969 0,02338 8,968
1@720,3 0,16164 0,02320 6,966
2@314,4 0,11314 0,024068 4,584
3@579,5 0,10226 0,02352 4,348
4@332,4 -0,13445 0,02342 -5,742
5@328,5 0,17139 0,02345 7,310
6@510, 6 -0,10679 0,02405 -4,440
8@231,2 0,10827 0,02405 4,502
9@320,2 -0,18633 0,02366 -7,876
9@528,9 -0,15428 0,02363 -6,528
Oklasak 1l4Ha
fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

normal phenotype
Number of observations

276

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10

Pvalue (F)

Pvalue (F)
< 2e-16
2,57e-11
7,03e-06
1,96e-05
2,56e-08
3,16e-12
1,32e-05
1,01e-05
8,73e-14
3,37e-10

1

* k%

* k%

* kX%

* k%

* kX%

* kX

* kX%

* k%

* kX%

* kX%



Full model result

Model formula:

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q4 +

Q5 + 06 + Q7 + Q8

daf SS MS LOD $var Pvalue (Chi2) Pvalue (F)
Model 8 64,05678 8,0070977 56,65773 61,14591 0 0
Error 267 40,70375 0,1524485
Total 275 104,76053
Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD %$var F value Pvalue(Chi2) Pvalue (F)
1@143,5 1 4,707 6,559 4,493 30,88 0 6,65e-08 **x*
1@401,3 1 10,942 14,269 10,445 71,77 0 1,67e-15 **x*
4Q@332,4 1 8,156 10,946 7,786 53,50 0 3,02e-12 ***
5@161,6 1 5,626 7,759 5,370 36,90 0 4,26e-09 **x*
5@328,5 1 11,694 15,136 11,163 76,71 0 2,22e-16 ***
7@410,5 1 6,624 9,036 6,323 43,45 0 2,32e-10 ***
9@223,9 1 5,301 7,338 5,060 34,77 0 1,12e-08 ***
9@320,6 1 12,724 16,302 12,145 83,46 0 < 2e-16 ***
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001 ‘**’ 0,01 ‘*' 0,05 '." 0,1 Y " 1
Estimated effects:

est SE t
Intercept 12,72798 0,02538 501,498
1@143,5 0,13308 0,02395 5,557
1@401,3 0,20318 0,02398 8,472
4@332,4 -0,17718 0,02422 -7,314
5@161,6 0,14847 0,02444 6,075
5@328,5 0,21253 0,02427 8,758
7@410,5 0,16140 0,02449 6,592
9@223,9 -0,14851 0,02518 -5,897
9@320, 6 -0,22668 0,02481 -9,136
Oklasak 14Hb
fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression
Model: normal phenotype
Number of observations 276
Full model result
Model formula: y ~ Q1 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7

df SS MS LOD $var Pvalue (Chi2) Pvalue (F)
Model 7 59,30643 8,4723474 45,16363 52,93183 0 0
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Error 268

52,73660

Total 275 112,04303

0,1967784

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD
1@412,6 1 10,855 11,218
1@685,2 1 7,859 8,326
3@575,6 1 6,097 6,557
4@332,4 1 5,238 5,675
5@331,4 1 7,696 8,164
9@230,6 1 11,675 11,986
9@528,9 1 10,017 10,422
Signif. codes: 0 Y***’' (0,001
Estimated effects:
est SE
Intercept 13,11849 0,02801 4
1Q@412,6 0,20167 0,02715
1@685, 2 0,17876 0,02829
3@575,6 0,15925 0,02861
4@332,4 -0,14111 0,02735
5@331,4 0,17111 0,02736
9@230,6 -0,21131 0,02743
9@528,9 -0,19622 0,02750

Oklasak l4Havg

fitgtl summary

var F
9,688
7,015
5,442
4,675
6,869

10,420
8,940

Nk okl

t
68,308
7,427
6,320
5,566
-5,159
6,254
-7,703
-7,135

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model formula:

df
Model 7
Error 268
Total 275

SS
59,37065
45,19492

104,56557

normal phenotype
Number of observations

276

MS
8,4815213
0,1686378

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q4 +

LOD
50,27328

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD
1@401,3 1 10,513 12,534
4@332,4 1 7,110 8,756
5@189,8 1 6,781 8,378

$var F
10,054

6,799

6,485

0,01

value Pvalue (Chi2) Pvalue (F)

55,17 0 1,48e-12 ***
39,94 0 1,09e-09 #***
30,098 0 6,3le-08 ***
26,62 0 4,83e-07 ***
39,11 0 1,57e-09 ***
59,33 0 2,59e-13 ***
50,90 0 9,07e-12 **x*

Yvxr 0,05 Y.’ 0,1 "1

Q5 + 06 + Q7

$var Pvalue (Chi2) Pvalue (F)
56,77839 0 0
value Pvalue (Chi2) Pvalue (F)
62,34 0 7,44e-14 **x*
42,16 0 4,06e-10 **x*
40,21 0 9,65e-10 ***
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5@328,5 1 10,657 12,689
7Q@408,4 1 6,333 7,859
9@320,6 1 16,573 18,723
9@528,9 1 7,002 8,633
Signif. codes: 0 Y***’ (0,001
Estimated effects:

est SE
Intercept 12,93767 0,02632 4
1@401,3 0,19819 0,02510
4Q@332,4 -0,16501 0,02541
5@189, 8 0,16278 0,02567
5@328,5 0,20342 0,02559
7@408, 4 0,15873 0,02590
9@320,6 -0,25106 0,02532
9@528,9 -0,16692 0,02590

Oklasak 150S

fitgtl summary

10,192
6,056
15,850
6,697

AR 4

0,01

t
91,491
7,896
-6,493
6,341
7,950
6,128
-9,913
-6,444

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model formula:

df
Model 7
Error 268
Total 275

SS
56,99969
50,26795

107,26764

normal phenotype
Number of observations

276

MS
8,142813
0,187567

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD
1@170,0 1 4,647 5,299
1@401,2 1 7,262 8,087
4@584,5 1 5,581 6,310
5@328,5 1 5,197 5,897
8@231,2 1 13,808 14,546
9@24,3 1 7,257 8,082
9@230,6 1 8,311 9,171
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001

Estimated effects:

63,19
37,55
98,28
41,52

\%x7

0,05

\

y ~ 0l + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7

4

0,1

O O O o

\

LOD %$var Pvalue (Chi2)
45,4265 53,13782 0
$var F value Pvalue(Chi2)
4,332 24,77 0
6,770 38,72 0
5,203 29,76 0
4,845 27,71 0
12,873 73,62 0
6,766 38,69 0
7,748 44,31 0
Y xr Q0,01 " 0,05 Y. 0,1

5,24e-14
3,17e-09
< 2e-16
5,38e-10

Tl

Pvalue (F

Pvalue (F)
1,15e-06
1,88e-09
1,11e-07
2,89e-07
7,77e-16
1,90e-09
1,58e-10

1

)
0

* Kk Kk

* Kk k

* kX

* Kk Kk

* k%

* kX%

* k%

* kX%

* kX%

* K %

* kX%
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Intercept 13,63608

1@170,0
1@401,2
4@584,5
5@328,5
8@231,2
9@24,3
9@230, 6

est SE

0,02877

0,13194 0,02651
0,16649 0,02676
-0,16562 0,03036
0,14045 0,02668
0,23092 0,02691
0,16776 0,02697
-0,17737 0,02664

Oklasak 14150S

fitgtl summary

t
473,918
4,977
6,222
-5,455
5,264
8,580
6,220
-6,657

Method: Haley-Knott regression

Model:

normal phenotype

Number of observations : 276

Full model result

Model formula:

Model

SS MS

Error 267 41,68426 0,1561208
Total 275 92,70276

Drop one QTL at a time

LOD

ANOVA table:

1@401,3
1@685,2
2@313,5
3@579,5
4@332,4
5@328,5
9@230, 6
9@528, 9

Signif.

df Type III SS

1 10,098 13,00
1 4,126 5,65
1 3,466 4,78
1 3,827 5,26
1 3,507 4,84
1 7,216 9,56
1 10,331 13,27
1 8,873 11,56
codes: O Y***x’ (0,00

Estimated effects:

Intercept 13,29338

1@401,3
1@685,2
2@313,5
3@579,5
4@332,4
5@328,5

est SE
0,02636

0,19540 0,02430
0,12982 0,02525
0,12030 0,02553
0,11984 0,02421
-0,11605 0,02449
0,16692 0,02455

1 10,893
6 4,451
6 3,738
4 4,128
1 3,783
9 7,784
0 11,144
6 9,572
1 Vx*7 0,01

t
504,241
8,042
5,141
4,711
4,951
-4,739
6,799

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8

$var Pvalue (Chi2)

64,68
26,43
22,20
24,51
22,46
46,22
66,17
56,84

Nk

8 51,01850 6,3773125 47,90264 55,0345

0,05

\

4

$var F value Pvalue(Chi2

0,1

oNoNoNoNORONGHNGE

0

\

Pvalue (F

Pvalue (F)
2,8%e-14
5,30e-07
3,96e-06
1,31le-06
3,49e-06
6,89%-11
1,58e-14
7,41le-13

1

)
0

* kX%

* k%

* k%

* kX%

* k%

* kX%

* k%

* kX%
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9@230,6
9@528, 9

-0,19871
-0,18451

Oklasak 160Sa

0,02443 -
0,02447 -

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model
+ Q12

df
12
263
275

Model
Error
Total

formula:

SS

normal phenotype
Number of observations

276

8,135
7,539

MS

0,1690797 0,0006428886

0,5439136

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD
1@690,5 1 0,02253 7,497
2@575,4 1 0,02669 8,783
3@152,7 1 0,01285 4,389
3@283,9 1 0,02245 7,473
4@349,8 1 0,03609 11,594
4Q@623,4 1 0,02863 9,375
5@499,7 1 0,02227 7,417
06@267,7 1 0,03947 12,573
7Q@379,0 1 0,01261 4,312
8@455,1 1 0,03005 9,803
9@226, 3 1 0,04605 14,436
10@251,6 1 0,01478 5,022
Signif. codes: 0 Y***’ (0,001
Estimated effects:
est SE
Intercept 13,525661 0,001756
1@690,5 0,009698 0,001638
2@575,4 -0,010201 0,001583
3@152,7 -0,007133 0,001596
3@283,9 -0,009393 0,001589
4@349,8 -0,012021 0,001605
4Q@623,4 -0,011193 0,001677
5@499,7 -0,009626 0,001635
6@267,7 0,012465 0,001591

LOD
0,3748339 0,0312361600 70,02651 68,91424

$var Pvalue (Chi2)

$var F value Pvalue (ChiZ2)

4,142
4,906
2,362
4,128
6,634
5,264
4,095
7,256
2,319
5,524
8,466
2,717

Nk okl

0,01

t
7702, 428
5,920
-6,443
-4,470
-5,910
-7,492
-6,673
-5, 886
7,835

35,04
41,51
19,98
34,93
56,13
44,53
34,65
61,39
19,62
46,74
71,63
22,99

Nk

0,05

\

4

0,1

oNoNoNeoNoNoNoNoNoRoRoNo]

\

0

Pvalue (F)
1,00e-08
5,56e-10
1,16e-05
1,06e-08
1,03e-12
1,47e-10
1,20e-08
1,16e-13
1,39%9e-05
5,65e-11
1,78e-15
2,73e-06

1

* kX%

* k%

* kX%

* kX

* kX%

* k%

* kX%

* k%

* k%

* kX%

* k%

* kX%

y ~Ql + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11

Pvalue (F)

0
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7@379,0
8@455,1
9@226,3
10@251,6

-0,007090 0,001601
-0,010750 0,001572
-0,013563 0,001603
-0,007555 0,001576

Oklasak 160Sb

fitgtl summary

-4,430
-6,836
-8,463
-4,795

Method: Haley-Knott regression

Model:

normal phenotype
Number of observations

276

Full model result

Model formula:

df
Model

SS MS

Error 266 13,76775 0,05175847
Total 275 31,44965

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q4 +

LOD

9 17,68190 1,96465578 49,50789

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD
1@699,9 1 3,580 13,853
1@913,4 1 1,243 5,179
2@575,4 1 1,174 4,903
3@361,1 1 1,980 8,051
4@304,3 1 1,688 6,933
6@78,3 1 2,427 9,732
6@302,0 1 1,072 4,494
8@215,6 1 2,099 8,503
9@258,2 1 1,731 7,097
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001
Estimated effects:
est SE
Intercept 13,55612 0,01500 9
1@699,9 0,11810 0,01420
1@913,4 -0,06853 0,01399
2@575,4 -0,06671 0,01401
3@361,1 -0,08638 0,01397
4Q@304, 3 -0,08068 0,01413
6@78,3 0,09625 0,01405
6@302,0 0,06589 0,01448
8@215,6 0,09264 0,01455
9@258, 2 -0,08180 0,01415

$var F
11,383
3,951
3,732
6,294
5,369
7,718
3,409
6,673
5,503

Nk k7

0,01

t
03,441
8,317
-4,900
-4,762
-6,184
-5,711
6,848
4,551
6,368
-5,783

Q5 + 06 + Q7 + Q8 + Q9

$var Pvalue (Chi2)

56,22288

value Pvalue (Chi2

69,17
24,01
22,68
38,25
32,62
46,90
20,71
40,55
33,44

Nk

0,05

\

4

0,1

OO OO OO oo

\

0

Pvalue (F)

4,66e-15
1,67e-06
3,15e-06
2,34e-09
2,99%e-08
5,16e-11
8,13e-06
8,38e-10
2,06e-08

"1

Pvalue (F)

0

* kX%
* k%
* k%
* kX%
* k%
* kX%
* k%
* kX%

* k%
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Oklasak 160Savg

Method: Haley-Knott regression
normal phenotype
Number of observations

Model:

fitgtl summary

Full model result

Model formula:

df
Model

SS

276

MS

Error 266 4,123569 0,01550214
Total 275 9,750950

LOD

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD
1@711,5 1 0,9075 11,921
2@575,4 1 0,5717 7,781
3@358,3 1 0,5203 7,121
4@349,8 1 0,4424 6,107
4@536,9 1 0,4662 6,420
5@493,7 1 0,4748 6,532
6@71,5 1 0,7968 10,588
6@247,8 1 0,5967 8,100
8@194,1 1 0,3804 5,289
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001
Estimated effects
est SE
Intercept 13,536597 0,007939
1@711,5 0,059211 0,007739
2@575,4 -0,047144 0,007763
3@358,3 -0,044899 0,007750
4@349, 8 -0,041909 0,007845
4@536,9 -0,041794 0,007621
5@493,7 -0,043618 0,007881
6@71,5 0,054602 0,007616
0@247,8 0,048029 0,007741
8@194,1 0,038790 0,007831

Oklasak OS SVE

Method: Haley-Knott regression

fitgtl summary

$var F value Pvalue (ChiZ2

9,307
5,863
5,335
4,537
4,782
4,869
8,171
6,119
3,901

Nk k7’

0,0

t
1705,140
7,651
-6,073
-5,793
-5,342
-5,484
-5,534
7,169
6,204
4,954

$var Pvalue (Chi2)
9 5,627380 0,62526448 51,58076 57,7111

58,54
36,88
33,56
28,54
30,08
30,63
51,40
38,49
24,54

l \ k7

0,05

\

4

)
0
0
0
0
0
0
0
0
0

0,1

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9

0

Pvalue (F)
3,67e-13
4,32e-09
1,95e-08
1,98e-07
9,66e-08
7,48e-08
7,45e-12
2,10e-09
1,30e-06

\ 14 1

Pvalue (F)

0

* x k
* Kk %
* x k
* Kk %
* x k
* x k
* Kk %
* x k

* Kk %
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Model:

normal phenotype

Number of observations : 276

Full model result

Model formula:

df
Model

6 26,97954

SS MS

Error 269 28,48944 0,1059087
Total 275 55,46898

L

Drop one QTL at a time ANOVA table:

oD

$var Pvalue (Chi2)
4,4965898 39,93254 48,63896

y ~ 01l + 02 + Q03 + Q4 + Q5 + Q6

df Type III SS LOD %$var F value Pvalue (Chi2
1@401,2 1 5,270 10,172 9,500 49,76
1@726,1 1 3,050 6,096 5,499 28,80
4Q@332,4 1 3,951 7,784 7,123 37,31
5@328,5 1 5,991 11,439 10,801 56,57
9@320,2 1 6,309 11,989 11,374 59,57
9@528,9 1 3,920 7,727 7,068 37,02
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001 ‘**’ (0,01 ‘*" 0,05 *.’” 0,1
Estimated effects:

est SE t

Intercept 13,35176 0,02019 661,257
1@401,2 0,14065 0,01994 7,054
1@726,1 0,10636 0,01982 5,367
4Q@332,4 -0,12268 0,02009 -6,108
5@328,5 0,15161 0,02016 7,521
9@320,2 -0,15448 0,02001 -7,718
9@528, 9 -0,122%2 0,02020 -6,084

Oklasak 14TR

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

normal phenotype

Number of observations : 276

Full model result

df
Model 12
Error 263
Total 275

SS MS

LOD

$var Pvalue (Chi2)

40,58941 3,38245107 67,37254 67,50675

19,53704 0,07428532
60,12645

OO OO O o—

\

0

Pvalue (F)
1,47e-11
1,73e-07
3,52e-09
8,13e-13
2,32e-13
4,01e-09

1

0

Pvalue (F

)
0

* k%
* kX
* k%
* kX%
* k%

* kX%

Pvalue (F)

0
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Drop one QTL at a time ANOVA table:

1@131,8 1
1@401, 3 1
2@591,5 1
3@193,1 1
4@298,9 1
5@219,2 1
6@153,7 1
7@405,5 1
8@367,0 1
9@24,3 1
9@385,3 1
10@260,5 1
Signif. codes: O
Estimated effects
est
Intercept 15,68468
1@131,8 0,10760
1@401,3 0,11845
2@591,5 0,12146
3@193,1 -0,11476
4@298,9 -0,12130
5@219,2 0,11757
60153, 7 0,07244
7@405,5 0,08228
8@367,0 0,08714
9@24,3 0,12494
9@385, 3 -0,12469
10@260,5 -0,14113

Oklasak 15TRa

df Type III SS

3,034
3,588
3,773
3,486
3,709
3,555
1,291
1,665
1,715
3,937
3,731
5,121

AR

0,01906

LOD
8,653
10,106
10,584
9,839
10,418
10,019
3,835
4,900
5,042
11,002
10,475
13,951

0,001

SE
82

0,01684
0,01704
0,01704
0,01675 -
0,01717 -
0,01699
0,01738
0,01738
0,01814
0,01716
0,01759 -
0,01700 -

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

normal phenotype

Number of observations

Full model result

Model formula:

+ Q12

df
Model

S

276

+ Q13

S

MS

%$var F value Pvalue(Chi2
5,047 40,85
5,968 48,30
6,276 50,80
5,797 46,92
6,169 49,93
5,912 47,86
2,147 17,38
2,768 22,41
2,852 23,08
6,548 53,00
6,206 50,23
8,516 68,93
Vxxr Q0,01 ' 0,05 '." 0,1

t
2,857
6,391
6,950
7,127
6,850
7,066
6,918
4,169
4,734
4,805
7,280
7,087
8,302

LOD

$var Pvalue (Chi2)
13 15,233242 1,1717879 77,45241 72,53683

oNoNoNoNoRoNoNoRGRON GG -

\

Pvalue (F)
7,45e-10
2,87e-11
9,86e-12
5,21le-11
1,43e-11
3,48e-11
4,16e-05
3,61le-06
2,6le-06
3,87e-12
1,26e-11
5,33e-15

1

0

* Kk Kk

* kX

* Kk Kk

* kX

* kX

* Kk k

* kX

* Kk k

* kX

* Kk k

* Kk x

* k%

y ~ 0l + 02 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11

Pvalue (F)

0



Error 262
Total 275

5,767458 0,0220132

21,000700

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD
1@735,2 1 0,7860 7,657
1@769,4 1 0,4861 4,850
2@411,4 1 1,3246 12,390
2@507,4 1 0,4893 4,880
3Q@42,6 1 0,5430 5,393
3@215,6 1 0,5018 5,000
4@536, 3 1 0,5231 5,203
5@324,3 1 1,6349 14,958
7Q@183,4 1 0,8565 8,299
8@136,8 1 0,7067 6,927
8@202,0 1 0,9379 9,031
9@220,1 1 0,5435 5,398
10@306,9 1 0,6086 6,013
Signif. codes: 0 Y***’ (0,001
Estimated effects:
est SE
Intercept 13,015100 0,009592
1@735,2 0,065365 0,010939
1@769,4 0,050032 0,010647
2@411,4 0,072732 0,009376
2@507,4 0,044035 0,009340
3@42,6 -0,046807 0,009424
3@215,6 0,044465 0,009313
4@536, 3 -0,045404 0,009314
5@324,3 0,079384 0,009211
7Q@183,4 -0,057948 0,009290
8@136,8 0,053374 0,009420
8@202,0 0,061143 0,009367
9@220,1 -0,045987 0,009255
10@306,9 -0,048258 0,009178

Oklasak 15TRb

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model formula:

normal phenotype
Number of observations

276

%$var F value Pvalue(Chi2

3,743
2,315
6,307
2,330
2,586
2,390
2,491
7,785
4,079
3,365
4,466
2,588
2,898

Nk okl

0,01

t
1356,807
5,975
4,699
7,757
4,714
-4,967
4,775
-4,875
8,618
-6,238
5,666
6,528
-4,969
-5,258

35,70
22,08
60,17
22,23
24,67
22,80
23,76
74,27
38,91
32,10
42,61
24,69
27,65

Nk

0,05

\

4

0,1

oNoNoNoNoNoNoNoNGRORGNGIEGE -

\

Pvalue (F)
7,47e-09
4,22e-06
1,94e-13
3,94e-06
1,23e-06
3,00e-06
1,89e-06
6,66e-16
1,77e-09
3,84e-08
3,45e-10
1,22e-06
3,02e-07

1

* Kk Kk

* kX

* kX

* Kk k

* kX

* Kk k

* kX

* Kk k

* Kk x

* k%

* k%

* k%

* kX%

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11
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df SS MS LOD $var Pvalue (Chi2) Pvalue (F)
Model 11 19,17084 1,74280325 76,26578 71,98766 0 0
Error 264 7,45989 0,02825716
Total 275 26,63073

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD $var F value Pvalue (Chi2) Pvalue (F)
1@405,0 1 1,0138 7,637 3,807 35,88 0 6,84e-09 ***
1Q@924,7 1 1,3496 9,966 5,068 47,76 0 3,60e-11 **x*
2@349,0 1 2,1241 15,016 7,976 75,17 0 4,44e-16 ***
2@472,9 1 0,7088 5,440 2,661 25,08 0 1,0le-06 **x*
3@11,0 1 0,6575 5,063 2,469 23,27 0 2,38e-06 ***
4@536, 3 1 1,8517 13,288 6,953 65,53 0 2,1le-14 **x*
5@312,8 1 1,7114 12,378 6,427 60,57 0 1,6le-13 ***
7Q@183,7 1 3,7131 24,210 13,943 131,40 0 < 2e-16 ***
9@226, 3 1 0,8904 6,758 3,344 31,51 0 5,01le-08 **x*
9@320,2 1 1,0283 7,739 3,861 36,39 0 5,44e-09 **x*
10@277,2 1 1,1364 8,498 4,267 40,22 0 9,80e-10 **x*

Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001 ‘**’* 0,01 ‘*’ 0,05 .” 0,1 " 1

Estimated effects:

est SE t
Intercept 14,08713 0,01160 1213,945
1@405,0 0,06273 0,01047 5,990
1Q@924,7 -0,07522 0,01088 -6,911
2@349,0 0,09645 0,01112 8,670
2@472,9 0,05327 0,01064 5,008
3@11,0 -0,04976 0,01031 -4,824
4@536,3 -0,08572 0,01059 -8,095
5@312,8 0,08156 0,01048 7,782
7@183,7 -0,12252 0,01069 -11,463
9@226, 3 -0,06139 0,01094 -5,613
9@320, 2 -0,06572 0,01090 -6,032
10@277,2 -0,06615 0,01043 -6,342

Oklasak 15TRavg

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression
Model: normal phenotype
Number of observations : 276

Full model result

Model formula: y ~ Ql + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11
+ Q12
+ Q13 + Q14
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df
Model 14
Error 261
Total 275

SS
15,517004

4,000271
19,517275

MS

LOD

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD
1@401,3 1 0,3665 5,253
1@735,2 1 0,9739 13,059
2@344,4 1 0,8457 11,494
2@416,6 1 0,5464 7,673
3@31,8 1 0,4314 6,139
3@127,8 1 0,3915 5,596
4@522,1 1 0,3836 5,488
5@217,8 1 0,4871 6,886
5@331,14 1 0,8894 12,032
7Q@187,8 1 1,6017 20,183
8@216,9 1 0,5493 7,711
9@219,4 1 1,2599 16,410
9@500,1 1 0,4109 5,860
10@260,5 1 0,3989 5,697
Signif. codes: 0 Y***’ (0,001
Estimated effects:
est SE
Intercept 13,558044 0,009023
1@401,3 0,037803 0,007731
1@735,2 0,062215 0,007805
2@344,4 0,065020 0,008753
2@416,6 0,048359 0,008100
3@31,8 -0,041191 0,007764
3@127,8 -0,038458 0,007610
4Q@522,1 -0,039981 0,007992
5@217,8 0,045052 0,007992
5@331,14 0,060417 0,007931
7Q@187,8 -0,082449 0,008065
8@216,9 0,047792 0,007983
9@219,4 -0,069713 0,007689
9@500,1 -0,040275 0,007778
10@260,5 -0,039394 0,007722

Oklasak 1415TRavg

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

normal phenotype

$var Pvalue (Chi2)
1,10835741 94,98951 79,50395
0,01532671

%$var F value Pvalue(Chi2

1,878
4,990
4,333
2,799
2,211
2,006
1,965
2,496
4,557
8,207 1
2,814
6,455
2,105
2,044

Nk okl

0,01

t
1502, 670
4,890
7,971
7,428
5,971
-5,306
-5,054
-5,003
5,637
7,618
-10,223
5,986
-9,067
-5,178
-5,102

23,91
63,54
55,18
35,65
28,15
25,54
25,03
31,78
58,03
04,50
35,84
82,20
26,81
26,03

Nk

0,05

\

4

0,1

oNoNoNoNoRoNoNoNoRONGNGNGEGE

\

0

Pvalue (F)
1,77e-06
4,91le-14
1,57e-12
7,69e-09
2,40e-07
8,15e-07
1,04e-06
4,48e-08
4,76e-13

< 2e-16
7,06e-09
< 2e-16
4,49e-07
6,48e-07

Tl

Pvalue (F)

0

* K %
* kX
* K %
* kX
* K %
* Kk x
* k%
* k%
* k%
* kX%
* k%
* kX%
* kX

* kX%
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Number of observations

Full model result

Model formula:

df
Model
Error 266

Total 275 23,499456

SS

277

6

MS

8,693456 0,03268217

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS

1@398,2 1 1,7643 11,
1@722,3 1 1,7510 10,
2@316,7 1 1,6196 10,
2@411,4 1 0,8940 5,
5@328,5 1 1,9490 12,
7Q@249,1 1 1,7209 10,
8@136,8 1 0,8846 5,
9@386, 8 1 0,6636 4,
10@251,6 1 1,7548 11,
Signif. codes: 0 Y***x’ (0,0
Estimated effects:

est SE
Intercept 14,28773 0,01211
1@398, 2 0,08262 0,01125
1@722,3 0,08139 0,01112
2@316,7 0,08316 0,01181
2@411,4 0,05965 0,01140
5@328,5 0,08607 0,01115
7Q@249,1 -0,08100 0,01116
8@136,8 0,05815 0,01118
9@386, 8 -0,05126 0,01138
10@251,6 -0,08106 0,01106

Oklasak 16TR

fitgtl summary

LOD
074
997
239
866
123
825
808
408
019

7,508
7,451
6,892
3,804
8,294
7,323
3,764
2,824
7,467

Nk okl

01

t
1180,207
7,347
7,320
7,040
5,230
7,722
-7,256
5,203
-4,506
-7,327

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model formula:

normal phenotype
Number of observations

277

6

0,01

53,98
53,58
49,56
27,35
59,63
52,66
27,07
20,30
53,69

Nk

%$var Pvalue (Chi2)
9 14,806000 1,64511109 59,59742 63,00571

0,05

\

4

0,1

$var F value Pvalue (ChiZ2)

oNoNoNeoNoRoNoNGNG]

\

y ~Ql + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9

0

Pvalue (F)
2,48e-12
2,95e-12
1,64e-11
3,43e-07
2,33e-13
4,36e-12
3,93e-07
9,91e-06
2,8le-12

1

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q04 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9

Pvalue (F)

0

* Kk x
* k%
* k%
* k%
* kX%
* k%
* kX%
* kX

* kX%
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df
Model

SS

9 29,77920

Error 266 13,57441
Total 275 43,35361

MS

LOD

3,30879988 69,594
0,05103161

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD
2@82,3 1 1,588 6,631
2@354,6 1 2,092 8,592
3@361,1 1 3,592 14,071
4@536,9 1 2,178 8,918
5@279,1 1 1,041 4,427
5@310,0 1 2,059 8,463
8@206,7 1 1,538 6,434
9@257,6 1 5,912 21,667
9@354,4 1 2,009 8,273
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001
Estimated effects
est SE
Intercept 14,64287 0,01575 9
2@82,3 0,07933 0,01422
2@354,6 -0,09678 0,01511
3@361,1 -0,11780 0,01404
4@536,9 -0,09412 0,01441
5@279,1 0,07905 0,01751
5@310,0 0,11154 0,01756
8@206, 7 0,07770 0,01415
9@257, 6 -0,15654 0,01454 -
9@354,4 -0,09509 0,01515

Oklasak TRSVE

fitgtl summary

svar
3,663
4,826
8,286
5,023
2,400
4,749
3,548
13,636
4,635

Nk okl

0

t
29,714
5,579
-6,403
-8,390
-6,533
4,516
6,352
5,490
10,763
-6,275

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model formula:

df
Model 11
Error 264
Total 275

Ss
13,645013

6,477177
20,122190

normal phenotype
Number of observations

276

M

S

$var Pvalue (Chi2)
68,68909

F value Pvalue(Chi2

1

,01

LOD

31,12
41,00
70,39
42,68
20,39
40,34
30,14
15,85
39,37

Nk

0,05

$var Pvalue (Chi2)

1,24045573 67,93595 67,81078

0,0245347

6

\

4

0,1

O OO OO OO o

0

\

Pvalue (F

Pvalue (F)
5,96e-08
6,86e-10
2,89%e-15
3,27e-10
9,49%e-06
9,18e-10
9,37e-08

< 2e-16
1,41e-09

1

0

)
0

* Kk k

* kX

* Kk k

* kX

* Kk k

* Kk x

* k%

* k%

* k%

Pvalue (F)

0

y ~Ql + 02 + O3 + 04 + 05 + Q6 + Q7 + Q08 + Q9 + Q10 + Ql1
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Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD
1@401,3 1 1,4213 11,890
1Q@720,9 1 0,7610 6,657
2@314,4 1 0,5929 5,250
4@544,1 1 0,4502 4,027
5@216,3 1 0,7453 6,527
5@338,0 1 1,6611 13,683
7Q@244,3 1 0,6315 5,576
8@216,9 1 0,5723 5,074
9@230,6 1 2,1830 17,408
9@504, 6 1 1,1635 9,901
10@260,5 1 0,7161 6,284
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001
Estimated effects:
est SE
Intercept 14,361233 0,010777
1@401,3 0,074112 0,009737
1@720,9 0,054848 0,009849
2@314,4 0,050700 0,010313
4Q@544,1 -0,042580 0,009940
5@216,3 0,055710 0,010108
5@338,0 0,080764 0,009815
7@244,3 -0,049494 0,009756
8@216,9 0,048805 0,010105
9@230,06 -0,090527 0,009597
9@504, 6 -0,067161 0,009753
10@260,5 -0,052289 0,009679

Oklasak SVE

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model formula:

df
Model 10
Error 265
Total 275

SS

normal phenotype
Number of observations

276

MS

$var F value Pvalue (Chi2

7,063
3,782
2,947
2,237
3,704
8,255
3,138
2,844
10,849
5,782
3,559

Nk okl

0,01

t
1332, 560
7,611
5,569
4,916
-4,284
5,512
8,228
-5,073
4,830
-9,433
-6,886
-5,402

LOD

57,93
31,02
24,17
18,35
30,38
67,71
25,74
23,33
88,98
47,42
29,19

Nk

0,05

\

4

0,1

oNoNoNoNoNoNONGR GGG -

\

Pvalue (F)
4,82e-13
6,30e-08
1,55e-06
2,58e-05
8,46e-08
8,77e-15
7,38e-07
2,32e-006

< 2e-16
4,17e-11
1,47e-07

* Kk K

* k%

* Kk K

* k%

* k%

* Kk K

* k%

* Kk K

* k%

* Kk K

* k%

1

$var Pvalue (Chi2)

23,63023 2,36302294 59,09295 62,69301
14,06174 0,05306317

37,69197

0

y ~ 01 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10

Pvalue (F)
0
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Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS

LOD

1@401,2 1 3,991 14,973
1@718,5 1 2,550 9,988
2@313,5 1 1,244 5,079
4Q@332,4 1 2,263 8,944
4Q@619,4 1 1,162 4,759
5@328,5 1 3,368 12,868
6@513,8 1 1,297 5,287
8@228,6 1 1,066 4,381
9@320,2 1 3,854 14,515
9@500,1 1 1,911 7,636
Signif. codes: 0 Y***’ (0,001
Estimated effects

est SE
Intercept 13,74166 0,01669 8
1@401, 2 0,12416 0,01432
1@718,5 0,09889 0,01426
2@313,5 0,07297 0,01507
4Q@332,4 -0,09316 0,01426
4@619,4 -0,07125 0,01523
5@328,5 0,11560 0,01451
6@513, 8 -0,07548 0,01527
8@228, 6 0,06043 0,01482
9@320,2 -0,12383 0,01453
9@500,1 -0,08843 0,01474

%$var F value Pvalue(Chi2
10,588 75,21
6,765 48,05
3,299 23,44
6,004 42,65
3,083 21,90
8,935 63,47
3,441 24,44
2,829 20,10
10,224 72,62
5,069 36,01
Vkxro 0,01 Y*’ 0,05 Y.' 0,1
t
23,491
8,672
6,932
4,841
-6,531
-4,680
7,967
-4,944
4,483
-8,522
-6,001

oNoNoNoNoNONONGHRGEGE -

\

Pvalue (F)
4,44e-16
3,15e-11
2,20e-06
3,33e-10
4,59e-06
4,84e-14
1,36e-06
1,10e-05
1,22e-15
6,43e-09

1

Prilog 2.2. Analiza varijance svih detektiranih lokusa za udio vode u zrnu

Vlaga 1l4Na

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model formula:

df
Model

SS

normal phenotype
Number of observations

276

MS

Error 265 12,80646 0,04832627
Total 275 41,98344

LOD

$var Pvalue (Chi2)

10 29,17698 2,91769789 71,15955 69,4964

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q4 + Q05 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10

0

Pvalue (F

* K %
* kX
* K %
* kX
* K %
* kX
* kX
* K %
* kX

* Kk k

)
0



Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD %$var F value Pvalue(Chi2) Pvalue (F)
1@481,9 1 2,4384 10,446 5,808 50,46 0 1,12e-11 ***
1@882,7 1 2,1019 9,108 5,006 43,49 0 2,30e-10 ***
2@47,4 1 0,9638 4,349 2,296 19,94 0 1,18e-05 **x*
4@602,1 1 1,2989 5,790 3,094 26,88 0 4,3le-0Q7 ***
4@698,9 1 1,2158 5,436 2,896 25,16 0 9,68e-07 ***
5@212,7 1 3,2601 13,592 7,765 67,46 0 9,55e-15 #***
5@279,1 1 3,8697 15,824 9,217 80,07 0 < 2e-16 ***
7@262,5 1 1,2043 5,387 2,869 24,92 0 1,08e-06 ***
8@514,2 1 1,2040 5,385 2,868 24,91 0 1,09e-06 ***
9@238,9 1 5,1083 20,118 12,167 105,70 0 < 2e-16 *x*x*

Signif. codes: 0 ‘***r (0,001 ‘**’* 0,01 ‘*’ 0,05 .” 0,1 " 1

Estimated effects:

est SE t
Intercept 19,91554 0,01561 1275,765
1@481, 9 -0,10922 0,01538 -7,103
1@882,7 0,09176 0,01391 6,595
2@47,4 0,06056 0,01356 4,466
4Q@602,1 -0,07387 0,01425 -5,184
4@698, 9 -0,06864 0,01368 -5,016
5@212,7 -0,12474 0,01519 -8,213
5@279,1 -0,13544 0,01514 -8,948
7@262,5 0,06904 0,01383 4,992
8@514, 2 0,06794 0,01361 4,991
9@238,9 -0,13949 0,01357 -10,281

Vlaga 14Nb

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression
Model: normal phenotype
Number of observations : 276

Full model result
Model formula: y ~ Q1 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11
+ Q12

+ Q13 + Q14

df SS MS LOD $var Pvalue (Chi2) Pvalue (F)
Model 14 9,308954 0,66492529 81,45994 74,31316 0 0
Error 261 3,217701 0,01232836
Total 275 12,526655

Drop one QTL at a time ANOVA table:
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1@160, 6
2@28,1
2@339, 3
30228, 2
3@491, 4
4@205, 0
4@595,7
50267, 7
5@660, 1
6@420, 4
7@262, 5
8@526, 6
9@247, 6
10@134,8

Signif.

codes: 0

df Type III SS
1 0,4234
1 0,4675
1 0,6407
1 0,9411
1 0,3037
1 0,4101
1 0,5532
1 1,3443
1 0,6548
1 0,4993
1 0,3501
1 0,2749
1 0,9753
1 0,3480

Estimated effects:

est

Intercept 19,214185

1Q160,6
2@28,1

2@339, 3
3@228,2
3@491,4
4@205, 0
4@595, 7
50267, 7
5@660, 1
6@420, 4
7@262,5
8@526, 6
9@247,6
10@134,8

0,040514
0,042613
0,051665
-0,062070
0,035031
0,040267
-0,049197
-0,073793
-0,053496
0,043943
0,037631
0,033463
-0,062596
-0,038629

Vlaga 1l4Navg

AR

0,001

SE
0,008264
0,006913
0,006920
0,007167
0,007104
0,007058
0,006982
0,007344
0,007067
0,007340
0,006905
0,007062
0,007087
0,007038
0,007271

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model formula:

+ Q12

df

SS

normal phenotype
Number of observations

276

MS

Svar F value Pvalue (Chi2)

3,380
3,732
5,114
7,513
2,424
3,274
4,417
10,731
5,227
3,986
2,795
2,195
7,786
2,778

Nk okl

0,01

t
2324,928
5,860
6,158
7,209
-8,737
4,963
5,768
-6,699
-10,442
-7,288
6,364
5,329
4,722
-8,895
-5,313

LOD

34,35
37,92
51,97
76,34
24,63
33,26
44,88
109,04
53,11
40,50
28,40
22,30
79,11
28,23

Nk

0,05

$var Pvalue (Chi2)

\

4

0,1

[ocNeoNoNoNoNoNoNoRoloNoNoNoNe]

\

Pvalue (F)
1,39e-08
2,77e-09
6,08e-12
2,22e-16
1,25e-06
2,27e-08
1,28e-10

< 2e-16
3,74e-12
8,78e-10
2,14e-07
3,81e-06
< 2e-16
2,31e-07

1

* k%

* Kk K

* k%

* Kk K

* k%

* Kk K

* k%

* k%

* Kk K

* k%

* Kk K

* k%

* Kk K

* k%

Pvalue (F)

y ~ 0l + 02 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11
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Model
Error 263
Total 275

6,524593 0,02480834

22,666761

Drop one QTL at a time ANOVA table:

12 16,142168 1,34518064 74,63537 71,21515

df Type III SS LOD Svar F value Pvalue (Chi2)
1@425,2 1 0,5537 4,881 2,443 22,32 0
1@1010,2 1 0,9190 7,897 4,054 37,04 0
2@47,4 1 1,0086 8,615 4,450 40,606 0
3@212,7 1 1,0463 8,914 4,016 42,18 0
3@517,0 1 0,6212 5,451 2,741 25,04 0
4Q@158,8 1 0,7020 6,125 3,097 28,30 0
4@595,7 1 1,0439 8,895 4,605 42,08 0
5@267,7 1 1,7362 14,141 7,660 69,98 0
5@328,5 1 0,8333 7,204 3,676 33,59 0
7Q@252,4 1 0,7698 6,684 3,396 31,03 0
8@608, 1 1 0,4791 4,247 2,114 19,31 0
9@227,4 1 3,0930 23,255 13,645 124,68 0
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001 ‘**" Q0,01 ‘*" 0,05 *.” 0,1 ‘
Estimated effects:

est SE t

Intercept 19,585530 0,010812 1811,507
1@425,2 -0,047523 0,010060 -4,724
1@1010,2 0,059723 0,009813 6,086
2@47,4 0,062414 0,009789 6,376
3@212,7 -0,064518 0,009934 -6,494
3@517,0 0,049004 0,009793 5,004
4Q@158,8 0,051749 0,009728 5,320
4@595,7 -0,066865 0,010308 -6,487
5@267,7 -0,091867 0,0100981 -8,366
5@328,5 -0,063353 0,010931 -5,796
7@252,4 0,056978 0,010229 5,571
8@608, 1 0,043151 0,009819 4,395
9@227,4 -0,109544 0,009811 -11,166
Vlaga 1l4Ha

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model formula:

df

SS

normal phenotype
Number of observations

276

MS

LOD

$var Pvalue (Chi2)

Pvalue (F)
3,77e-06
4,07e-09
8,11e-10
4,14e-10
1,03e-06
2,23e-07
4,33e-10
3,55e-15
1,94e-08
6,27e-08
1,61e-05

< 2e-16

1

Pvalue (F)

* k%

* k%

* Kk K

* k%

* Kk K

* k%

* Kk K

* k%

* k%

* k%

* k%

* k%

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11
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Model 11 21,00125 1,9092045 66,88228 67,23986 0 0
Error 264 10,23208 0,0387579
Total 275 31,23333

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD Svar F value Pvalue (Chi2) Pvalue (F)
1Q@183,8 1 1,1702 6,490 3,747 30,19 0 9,21e-08 ***
3@226,9 1 1,2524 6,920 4,010 32,31 0 3,47e-08 **x*
4@223,6 1 1,3057 7,198 4,180 33,69 0 1,85e-08 **x*
4@535,4 1 1,3659 7,510 4,373 35,24 0 9,14e-09 **x*
5@267,7 1 5,2668 24,887 16,863 135,89 0 < 2e-16 **x*
5@660,1 1 1,0848 6,039 3,473 27,99 0 2,56e-07 ***
6@212,5 1 1,2901 7,117 4,130 33,29 0 2,22e-08 **x*
70615, 0 1 0,9246 5,185 2,960 23,86 0 1,80e-06 **x*
8@540, 3 1 1,3317 7,333 4,264 34,36 0 1,36e-08 **x*
9@278, 9 1 2,0755 11,069 6,645 53,55 0 3,03e-12 **x*
10@104,0 1 0,6865 3,892 2,198 17,71 0 3,52e-05 **x*

Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001 ‘**" 0,01 *’ 0,05 .” 0,1 v " 1

Estimated effects:

est SE t
Intercept 20,24000 0,01279 1581,949
1Q@183,8 0,06954 0,01266 5,495
3@226,9 -0,07188 0,01265 -5, 684
4Q@223,6 0,07042 0,01213 5,804
4@535,4 -0,07250 0,01221 -5,936
5@267,7 -0,14488 0,01243 -11,0657
5@660,1 -0,06698 0,01266 -5,290
0@212,5 -0,07062 0,01224 -5,769
7Q@615,0 -0,06028 0,01234 -4,884
8@540, 3 0,07197 0,01228 5,862
9@278, 9 -0,08974 0,01226 -7,318
10@104,0 -0,05169 0,01228 -4,209

Vlaga 14Hb

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression
Model: normal phenotype
Number of observations : 276

Full model result

Model formula: y ~ Q1 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11
+ Q12
+ Q13
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df
Model 13
Error 262
Total 275

SS
25,420938

MS

9,450629 0,0360711

34,871568

Drop one QTL at a time ANOVA table:

1Q1010,2
2@3,1

30203, 4
3@575,6
4@536, 9
4@695,5
50266, 3
5@328,5
6@120,5
6@152, 6
7@252, 4
8@506, 8
9@227, 4

Signif. codes: O

Estimated effects:

Intercept
1@1010,2
2@3,1
30@203, 4
3@575,6
4@536,9
4@695,5
5@266,3
5@328,5
6@120,5
6@152,6
7@252,4
8@506, 8
9@227,4

est
20,11338
0,08234
0,05892
-0,04973
0,07143
-0,07612
-0,05532
-0,12738
-0,08156
0,08524
-0,07242
0,06670
0,07305
-0,12277

Vlaga 1l4Havg

AR 4

df Type III SS LOD
1 1,6933 9,878 4,856
1 0,8814 5,344 2,528
1 0,5833 3,589 1,673
1 1,1669 6,977 3,346
1 1,4952 8,803 4,288
1 00,7796 4,750 2,236
1 3,5078 18,919 10,059
1 1,4140 8,357 4,055
1 1,3343 7,915 3,826
1 0,9475 5,727 2,717
1 1,0794 6,482 3,095
1 1,3220 7,847 3,791
1 3,7660 20,101 10,800

0,001 ‘*xr

SE t
0,01251 1607,721
0,01202 6,851
0,01192 4,943
0,01237 -4,021
0,01256 5,688
0,01182 -6,438
0,01190 -4,649
0,01292  -9,861
0,01303 -6,261
0,01401 6,082
0,01413 -5,125
0,01219 5,470
0,01207 6,054
0,01201 -10,218

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

normal phenotype
Number of observations

276

LOD
1,9554568 78,24748 72,89875

0,01

$var Pvalue (Chi2)

$var F value Pvalue (Chi2

46,94
24,43
16,17
32,35
41,45
21,61
97,25
39,20
36,99
26,27
29,92
36,65
104,41

‘<7 0,05

oNoNoNoNoNoNoNoNGNORGNGIGE -

\

0

Pvalue (F)
5,20e-11
1,37e-06
7,58e-05
3,43e-08
5,74e-10
5,29e-06

< 2e-16
1,56e-09
4,18e-09
5,77e-07
1,05e-07
4,88e-09
< 2e-16

1

Pvalue (F

)
0

* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%

* k%



Model formula: y ~ Q1 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11
+ Q12

df SS MS LOD $var Pvalue (Chi2) Pvalue (F)
Model 12 22,911301 1,9092751 75,17585 71,47357 0 0
Error 263 9,144327 0,0347693

Total 275 32,055628

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD Svar F value Pvalue (Chi2) Pvalue (F)

1@1010,2 1 1,8165 10,859 5,667 52,24 0 5,32e-12 **x*
2@3,1 1 1,0732 6,651 3,348 30,87 0 6,76e-08 **x*
3@226,9 1 0,8167 5,127 2,548 23,49 0 2,15e-06 ***
3@520,7 1 1,2764 7,831 3,982 36,71 0 4,73e-09 **x*
4Q@536,9 1 1,6234 9,794 5,064 46,69 0 5,76e-11 **x*
5@266,3 1 3,3825 18,863 10,552 97,29 0 < 2e-16 ***
5@328,5 1 1,2762 7,830 3,981 36,71 0 4,73e-09 **x*
6@96,0 1 0,7020 4,433 2,190 20,19 0 1,05e-05 **x*
6@228,9 1 0,8348 5,236 2,604 24,01 0 1,68e-06 ***
7Q@252,4 1 0,8787 5,499 2,741 25,27 0 9,21e-07 **x*
8@506, 8 1 1,1504 7,102 3,589 33,09 0 2,44e-08 **x*
9@227,4 1 2,9636 16,825 9,245 85,24 0 < 2e-16 ***
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001 ‘**’ (0,01 ‘*" 0,05 AR
Estimated effects:

est SE t
Intercept 20,19165 0,01221 1654,056
1@1010,2 0,08367 0,01158 7,228
2@3,1 0,06420 0,01155 5,556
3@226,9 -0,05695 0,01175 -4,847
3@520,7 0,07271 0,01200 6,059
4@536, 9 -0,07930 0,01161 -6,833
5@266,3 -0,12471 0,01264 -9,863
5@328,5 -0,07724 0,01275 -6,059
6@96,0 0,05262 0,01171 4,493
6@228,9 -0,05704 0,011064 -4,900
7@252,4 0,05994 0,01192 5,027
8@506, 8 0,06922 0,01203 5,752
9@227,4 -0,10760 0,01165 -9,232
Vlaga 1508

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

normal phenotype
Number of observations

276



Full model result

Model formula: y ~ Q1 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11
+ Q12
df SS MS LOD %$var Pvalue (Chi2) Pvalue (F)
Model 12 2,6058894 0,217157451 78,92835 73,2049 0 0
Error 263 0,9538306 0,003626732
Total 275 3,5597200
Drop one QTL at a time ANOVA table:
df Type III SS LOD Svar F value Pvalue (Chi2) Pvalue (F)

1@320,9 1 0,2353 13,215 6,610 64,88 0 2,78e-14 **x*
2@342,4 1 0,1328 7,812 3,731 36,62 0 4,93e-09 **x*
2@409, 3 1 0,0964 5,770 2,708 26,58 0 4,98e-07 **x*
3@259,14 1 0,4363 22,574 12,256 120,29 0 < 2e-16 ***
3@313,14 1 0,1350 7,932 3,792 37,22 0 3,76e-09 **x*
4@205,0 1 0,1182 6,999 3,319 32,58 0 3,08e-08 **x*
5@404,9 1 0,2060 11,722 5,788 56,81 0 7,76e-13 ***
5@660,1 1 0,1873 10,744 5,261 51,064 0 6,8%-12 ***
6@277,1 1 0,1837 10,556 5,161 50,65 0 1,05e-11 **x*
7Q@285,4 1 0,1858 10,668 5,220 51,24 0 8,1l6e-12 **x*
9@251, 8 1 0,1630 9,455 4,579 44,94 0 1,23e-10 **x*
10@244,6 1 0,3905 20,565 10,969 107,606 0 < 2e-16 ***
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001 ‘**’ 0,01 ‘*' 0,05 '." 0,1 Y " 1
Estimated effects:

est SE t
Intercept 18,167154 0,004551 3992,316
1@320,9 0,031155 0,003868 8,055
2@342,4 0,025115 0,004150 6,051
2@409, 3 0,020425 0,003962 5,156
3@259,14 -0,049756 0,004537 -10,968
3@313,14 0,028560 0,004682 6,101
4@205,0 0,021623 0,003788 5,708
5@404,9 0,028580 0,003792 7,537
5@660,1 -0,028592 0,003979 -7,186
0@277,1 0,027676 0,003889 7,117
7@285,4 0,027336 0,003819 7,158
9@251,8 -0,025393 0,003788 -6,704
10@244,6 -0,039634 0,003820 -10,376

Vlaga 14150S

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

normal phenotype



Number of observations

Full model result

Model formula:

df
Model 10
Error 265
Total 275

SS
12,625833
5,911181
18,537014

276

MS

LOD

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD
1@1010,2 1 0,8502 8,054
2@3,1 1 0,8233 7,815
3@228,2 1 0,9740 9,141
3@511,5 1 0,6456 6,212
4@598, 6 1 0,9409 8,853
5@267,7 1 1,5293 13,789
5@328,5 1 0,6516 6,267
7Q@258,4 1 0,8766 8,288
8@540,3 1 0,5532 5,361
9@227,4 1 1,7760 15,745
Signif. codes: 0 Y***’ (0,001
Estimated effects:
est SE
Intercept 19,544487 0,010404
1@1010,2 0,057435 0,009303
2@3,1 0,055223 0,009090
3@228,2 -0,062517 0,009401
3@511,5 0,049775 0,009252
4@598, 6 -0,062670 0,009649
5@267,7 -0,084459 0,010200
5@328,5 -0,054864 0,010151
7Q@258,4 0,060622 0,009670
8@540,3 0,046601 0,009358
9@227,4 -0,083147 0,009318

Vlaga 160Sa

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

normal phenotype
Number of observations

276

%$var Pvalue (Chi2)
1,26258329 68,49844 68,11147
0,02230635

$var F value Pvalue (ChiZ2)

4,586
4,441
5,254
3,483
5,076
8,250
3,515
4,729
2,984
9,581

Nk okl

0,01

t
1878,550
6,174
6,075
-6,608
5,380
-6,495
-8,280
-5,405
6,269
4,980
-8,923

38,11
36,91
43,66
28,94
42,18
68,56
29,21
39,30
24,80
79,62

Nk

0,05

\

4

0,1

OO OO OO O oo

\

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10

0

Pvalue (F)
2,49%9e-09
4,28e-09
2,13e-10
1,64e-07
4,09e-10
6,11e-15
1,45e-07
1,47e-09
1,15e-06

< 2e-16

1

Pvalue (F)

0

* Kk x
* k%
* k%
* k%
* kX%
* k%
* kX%
* kX
* kX%

* k%



Model

df
Model
Error
Total

Drop one QTL at a time

formula:

SS

10 2,387587
265 1,003835
275 3,391421

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10

df Type III SS

1@288,6 1 0,13
1@915,2 1 0,16
2@50,9 1 0,10
2@322,1 1 0,15
3@401,8 1 0,06
4@297,4 1 0,38
4@539,0 1 0,24
5@250,3 1 0,48
5@528,7 1 0,14
9@227,4 1 0,34
Signif. codes: 0 ‘
Estimated effects:
est
Intercept 22,358125
1@288, 6 0,022863
1@915,2 0,025536
2@50,9 0,020186
2@322,1 0,026403
3@401,8 -0,016052
4@297, 4 0,038607
4@539,0 -0,030733
5@250,3 -0,043131
5@528,7 0,024745
9@227,4 -0,035790

Vlaga 160Sb

MS LOD $var Pvalue (Chi2) Pvalue (F)
0,238758659 72,96329 70,40076 0 0
0,003788056

ANOVA table:
LOD %$var F value Pvalue(Chi2) Pvalue (F)
775 7,707 4,062 36,37 0 5,47e-09 **x*
674 9,209 4,916 44,02 0 1,83e-10 ***
673 6,056 3,147 28,18 0 2,34e-07 ***
952 8,839 4,704 42,11 0 4,22e-10 **x*
829 3,945 2,014 18,03 0 3,0le-05 ***
605 19,502 11,383 101,91 0 < 2e-16 ***
134 12,913 7,116 63,71 0 4,3%e-14 ***
506 23,626 14,302 128,05 0 < 2e-16 *x*x*
662 8,171 4,323 38,71 0 1,91le-09 **x*
008 17,486 10,028 89,78 0 < 2e-16 *x*x*
*%*%/ (0,001 “**’ 0,01 ‘*’ 0,05 *." 0,1 v " 1
SE t
0,004123 5423,075
0,003791 6,030
0,003849 6,634
0,003803 5,308
0,004069 6,489
0,003780 -4,246
0,003824 10,095
0,003850 -7,982
0,003812 -11,316
0,003977 6,221
0,003777 -9,475

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model formula:

df

SS

normal phenotype
Number of observations

276

MS LOD

$var Pvalue (Chi2)

y ~ 01l + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10

Pvalue (F)
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Model

Error 265 1,542766 0,005821758

Total 275

6,026873

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD
1Q@160,6 1 0,1829 6,716
1@259,1 1 0,3057 10,834
2@316,7 1 0,1414 5,256
4Q@288,4 1 0,4059 13,999
4Q@536,9 1 0,1965 7,186
5@222,5 1 0,3535 12,365
6@104,8 1 0,4276 14,663
6@420,4 1 0,2372 8,572
9@226, 3 1 1,3730 38,150
10@291,6 1 0,5607 18,581
Signif. codes: 0 Y***’ (0,001
Estimated effects:
est SE
Intercept 22,298167 0,005047
1@160, 6 0,026411 0,004711
1@259,1 0,034767 0,004798
2@316,7 0,024721 0,005016
4Q@288,4 0,039728 0,004758
4@536,9 -0,027717 0,004770
5@222,5 -0,036525 0,004687
6@104,8 0,040648 0,004743
0@420,4 0,030577 0,004790
9@226, 3 -0,072573 0,004726
10@291, 6 0,046339 0,004722

Vlaga 160Savg

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model formula:

df
Model 9
Error 266
Total 275

SS
2,877671
1,156207
4,033878

normal phenotype
Number of observations

276

MS

10 4,484107 0,448410686 81,66729 74,40188

Svar F value Pvalue (Chi2)

3,036
5,072
2,346
6,735
3,261
5,865
7,095
3,936
22,781
9,304

Nk okl

0,01

t
4417,915
5,606
7,246
4,928
8,350
-5,810
-7,792
8,571
6,383
-15,357
9,814

LOD

31,43
52,51
24,29
69,73
33,76
60,72
73,45
40,75

235,83
96,32

Nk

0,05

$var Pvalue (Chi2)
0,319741184 74,89083 71,33758
0,004346643

\

4

0,1

oNoNoNoNoNoNoNoRGNo]

\

Pvalue (F)
5,20e-08
4,68e-12
1,46e-06
3,77e-15
1,7%e-08
1,50e-13
8,88e-16
7,71e-10

< 2e-16
< 2e-16

1

y ~Ql + 02 + Q3 + 04 + Q5 + Q06 + Q7 + Q08 + Q9

0

* k%

* k%

* Kk K

* k%

* Kk K

* k%

* Kk K

* k%

* k%

* k%

Pvalue (F)

0
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Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD %$var F value Pvalue(Chi2) Pvalue (F)
1@183,8 1 0,2440 11,476 6,049 56,14 0 1,00e-12 **x*
1Q@927,9 1 0,1548 7,530 3,837 35,61 0 7,67e-09 ***
2@316,7 1 0,1626 7,885 4,030 37,40 0 3,41le-09 **x*
4@250,8 1 0,3128 14,352 7,755 71,97 0 1,55e-15 #***
4@603,3 1 0,1134 5,606 2,810 26,08 0 6,25e-07 ***
5@222,5 1 0,3547 16,037 8,794 81,061 0 < 2e-16 ***
5@467,2 1 0,1897 9,103 4,702 43,63 0 2,15e-10 ***
6@98,0 1 0,1579 7,674 3,915 36,33 0 5,53e-09 **x*
9@230,0 1 0,6997 28,362 17,346 160,098 0 < 2e-16 ***

Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001 ‘**" 0,01 *’ 0,05 . 0,1 ¥ " 1

Estimated effects:

est SE t
Intercept 22,315695 0,004612 4838,696
1Q@183,8 0,031722 0,004234 7,493
1@927,9 0,024606 0,004123 5,967
2@316,7 0,025824 0,004222 6,116
4@250, 8 0,034524 0,004069 8,484
4@603,3 -0,021972 0,004302 -5,107
5@222,5 -0,036827 0,004077 -9,034
5@467,2 0,027899 0,004224 6,605
6@98,0 0,024787 0,004112 6,028
9@230,0 -0,052078 0,004105 -12,688

Vlaga OsSVE

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression
Model: normal phenotype
Number of observations : 276

Full model result

Model formula: yv ~ Q1 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10

df SS MS LOD $var Pvalue (Chi2) Pvalue (F)
Model 10 8,279728 0,82797285 71,16911 69,50127 0 0
Error 265 3,633333 0,01371069
Total 275 11,913061

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD $var F value Pvalue (Chi2) Pvalue (F)
1@199,7 1 0,4949 7,653 4,154 36,10 0 6,18e-09 **x*
1Q@1010,2 1 0,3568 5,614 2,995 26,02 0 6,43e-07 **x*
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2@3,1 1 0,3425 5,398
3@228,2 1 0,5861 8,963
4Q@158,8 1 0,3926 6,150
4@598, 6 1 0,6135 9,351
50@266,3 1 1,9054 25,269
0@86,3 1 0,3066 4,855
8@504, 3 1 0,4388 6,833
9@227,4 1 1,8149 24,281
Signif. codes: 0 Y***’' (0,001
Estimated effects:

est SE
Intercept 20,328258 0,007668
1@199,7 0,044810 0,007458
1@1010,2 0,037793 0,007408
2@3,1 0,036135 0,007230
3@228,2 -0,048211 0,007374
4Q@158,8 0,038490 0,007193
4@598, 6 -0,050785 0,007592
50@266,3 -0,084605 0,007177
6@86,3 0,035071 0,007417
8@504, 3 0,041425 0,007323
9@227,4 -0,083739 0,007278
Vlaga 14TR

Method: Haley-Knott regression
normal phenotype
Number of observations

Model:

fitgtl summary

Full model result

Model
+ Q12

df
Model
Error
Total 275

formula:

SS

46,17504

276

+ Q13

MS

262 12,20213 0,04657301

2,875
4,920
3,296
5,150
15,994
2,574
3,683
15,235

Nk okl

0,01

t

2650, 944
6,008
5,101
4,998
-6,538
5,351
-6,689
-11,789
4,729
5,657
-11,505

LOD

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS

1@160,6
1@473,8
3@145,3

LOD

2,4399 10,925
1,8860 8,613
1,9009 8,677

24,98
42,75
28,64
44,74

138,97
22,36
32,00

132,37

Nk

0,05

\

4

0,1

oNoNoNeoNoNoNoNe]

\

$var Pvalue (Chi2)

13 33,97291 2,61330086 79,7601 73,57419

$var F value Pvalue(Chi2)

5,284
4,084
4,117

52,39
40,49
40,82

0
0
0

0

14

1,06e-06
3,18e-10
1,89e-07
1,33e-10
< 2e-16
3,68e-06
3,98e-08
< 2e-16

1

Pvalue (F)
0

Pvalue (F)

* Kk K

* Kk K

* k%

* Kk K

* k%

* Kk K

* k%

* Kk K

5,05e-12 **x*
8,76e-10 ***
7,60e-10 ***

y ~ 0l + Q2 + Q03 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11
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3@732,5 1 2,0686 9,386 4,480 44,42 0 1,56e-10 ***
4Q174,6 1 0,9331 4,416 2,021 20,04 0 1,13e-05 ***
4Q466,1 1 1,7388 7,984 3,766 37,34 0 3,58e-09 ***
5@219,2 1 7,6952 29,306 16,665 165,23 0 < 2e-16 ***
6@99,0 1 2,1775 9,841 4,716 46,75 0 5,64e-11 ***
6@167,6 1 1,5583 7,203 3,375 33,46 0 2,07e-08 ***
7@246,3 1 0,8593 4,079 1,861 18,45 0 2,46e-05 ***
8@216,2 1 2,6902 11,941 5,826 57,76 0 5,27e-13 ***
8@546,9 1 2,3296 10,472 5,045 50,02 0 1,38e-11 ***
9@28,8 1 1,0441 4,920 2,261 22,42 0 3,60e-06 ***

Signif. codes: 0 Y‘***’ (0,001 ‘**" 0,01 *’ 0,05 . 0,1 ¥ " 1

Estimated effects:

est SE t
Intercept 21,94211 0,01470 1493,004
1Q@160,6 0,09884 0,01366 7,238
1@473,8 -0,09064 0,01424 -6,364
3@145,3 0,08722 0,01365 6,389
3@732,5 -0,09018 0,01353 -6,665
4Q@174,6 0,06181 0,01381 4,476
4@466,1 -0,08471 0,01386 -6,110
5@219,2 -0,17345 0,01349 -12,854
6@99,0 -0,10163 0,01486 -6,838
6Q@167,6 -0,08502 0,01470 -5,784
7Q@246,3 0,05831 0,01357 4,295
8@216,2 -0,10666 0,01403 -7,600
8@546,9 0,09446 0,01336 7,072
9@28, 8 -0,06567 0,01387 -4,735

Vlaga 15TRa

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression
Model: normal phenotype
Number of observations : 276

Full model result
Model formula: y ~ Q1 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11
+ Q12

+ Q13 + Q14

daf SS MS LOD $var Pvalue (Chi2)
Pvalue (F)
Model 14 9,736475e-06 6,954625e-07 86,78984 76,49891 0
0
Error 261 2,991125e-06 1,146025e-08
Total 275 1,272760e-05
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Drop one QTL at a time

ANOVA

table:

1Q151,6
1@812,3
2@267,5
3@260, 3
4@297, 4
4@602, 2
5@235,6
50294, 6
6@158,7
6@244,9
7@340, 6
7@382,6
8@323,8
8@562,5

Signif.

1

FRPRPRPRRPRRRRRRRR P

codes:

df Type III SS

2,963e-07
4,028e-07
4,696e-07
3,346e-07
2,964e-07
6,258e-07
8,489%e-07
3,849e-07
3,478e-07
8,422e-07
4,958e-07
6,295e-07
6,630e-07
3,802e-07

O kK x

Estimated effects:

LOD
5,662
7,572
8,741
6,356
5,664

11,385

14,974
7,255
6,592

14,868
9,192

11,447

11,999
7,172

" 0,001

7,58le-

$var F value Pvalue (ChiZ2

2,328
3,165
3,690
2,629
2,329
4,917
6,670
3,024
2,733
6,617
3,896
4,946
5,209
2,987

Nk okl

SE
06 1,

25,86
35,15
40,98
29,20
25,87
54,60
74,08
33,59
30,35
73,49
43,26
54,93
57,85
33,18

Nk

0,01

t
722e+06

est
Intercept 1,305e+01
1@151,6 3,464e-05
1@812,3 3,956e-05
20@267,5 4,379e-05
3@260,3 -3,641e-05
4@297, 4 3,467e-05
4@602, 2 -5,048e-05
5@235,6 -6,246e-05
5@294,6 -4,372e-05
60158, 7 -3,755e-05
6@244,9 5,812e-05
7@340, 6 -5,928e-05
7@382,6 -6,037e-05
8@323,8 5,322e-05
8@562,5 3,95%9e-05
Vlaga 15TRb

6,812e-06
6,673e-06
6,841le-06
6,737e-06
6,81l6e-06
6,832e-06
7,257e-06
7,545e-06
6,817e-06
6,779%e-06
9,012e-06
8,145e-06
6,997e-06
6,873e-06

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model formula:

+ Q12

normal phenotype
Number of observations

276

5,085e+00
5,929e+00
6,402e+00
-5,404e+00
5,086e+00
-7,38%e+00
-8,607e+00
-5,795e+00
-5,509%e+00
8,573e+00
-6,578e+00
-7,411e+00
7,606e+00
5,760e+00

0,05

\

4

)
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0

0,1

Pvalue (F)
7,02e-07
9,64e-09
7,10e-10
1,47e-07
6,99%9e-07
2,00e-12
6,66e-16
1,96e-08
8,65e-08
8,88e-16
2,60e-10
1,74e-12
5,13e-13
2,36e-08

\ 4 l

* Kk *x

* Kk Kk

* Kk X

* Kk Kk

* k%

* k%

* Kk Kk

* Kk x

* Kk Kk

* Kk x

* Kk Kk

* Kk *x

* x k

* Kk %

y ~ 0l + 02 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11
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df
Pvalue (F)
Model 12 6,626484e-06 5,522070e-07
0
Error 263 1,825783e-06 6,942141e-09
Total 275 8,452267e-06

SS MS LOD $var Pvalue (Chi2)

91,84232 78,3989 0

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD $var F value Pvalue (Chi2) Pvalue (F)

1@167,5 1 1,74%9e-07 5,484 2,070 25,20 0 9,53e-07 ***
2@354,6 1 6,211e-07 17,549 7,349 89,47 0 < 2e-16 ***
2@452,2 1 2,720e-07 8,323 3,218 39,18 0 1,56e-09 #***
3@190,2 1 2,267e-07 7,016 2,683 32,66 0 2,97e-08 **x*
3@313,4 1 4,552e-07 13,340 5,385 65,57 0 2,1le-14 **x*
4@292,9 1 9,818e-07 25,790 11,616 141,43 0 < 2e-16 ***
0@401,7 1 3,360e-07 10,124 3,975 48,40 0 2,75e-11 **x*
0@513,8 1 2,336e-07 7,217 2,764 33,66 0 1,88e-08 **x*
7Q@158,0 1 1,386e-07 4,384 1,639 19,96 0 1,18e-05 ***
8@385,5 1 3,298e-07 9,953 3,902 47,51 0 4,04e-11 **x*
9@226,3 1 2,115e-07 6,570 2,503 30,47 0 8,12e-08 ***
9@257,6 1 3,919e-07 11,653 4,636 56,45 0 9,04e-13 ***
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001 ‘**’ 0,01 *" 0,05 *." 0,1 Y " 1
Estimated effects:

est SE t
Intercept 1,251e+01 6,109e-06 2,048e+06
1Q@167,5 2,627e-05 5,234e-06 5,020e+00
2@354,6 5,221e-05 5,520e-06 9,459e+00
2@452,2 3,275e-05 5,233e-06 6,259e+00
3@190,2 3,139%9%e-05 5,493e-06 5,715e+00
3@313,4 4,696e-05 5,799%9e-06 8,097e+00
4Q@292,9 6,267e-05 5,269e-06 1,189%e+01
6@401,7 3,68le-05 5,291e-06 6,957e+00
6@513,8 -3,187e-05 5,493e-06 -5,801e+00
7Q@158,0 -2,350e-05 5,259e-06 -4,468e+00
8@385,5 -3,892e-05 5,647e-06 -6,893e+00
9@226, 3 -3,663e-05 6,635e-06 -5,520e+00
9@257, 6 -4,906e-05 6,529e-06 -7,513e+00

Vlaga 15TRavg

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

normal phenotype
Number of observations

276



Model formula:

df
Pvalue (F)
Model
0

SS

MS

Error 265 1,408477e-06 5,315008e-09

Total 275 4,89113%e-06

Drop one QTL at a time

df Type III SS

1@166,0 1 1,784e-07
1@377,2 1 1,747e-07
2@315,5 1 1,405e-07
3@299,2 1 2,089%e-07
4@297,4 1 5,554e-07
4@603,3 1 2,659%9e-07
5@307,0 1 2,624e-07
6@302,0 1 4,800e-07
7@351,4 1 6,729e-07
9@227,4 1 3,356e-07
Signif. codes: 0 Y*x*xx*x/

Estimated effects:

Intercept
1@166,0
1@377,2
2@315,5
30@299, 2
4@297,4
4@603, 3
5@307,0
6@302,0
7@351,4
9@227,4

est
1,278e+01
2,594e-05
2,649e-05
2,445e-05
2,931e-05
4,703e-05
-3,364e-05
-3,232e-05
4,458e-05
-5,147e-05
-3,620e-05

Vlaga 1415TRavg

ANOVA table:

19,923 1
10,363
10,239
17,575
23,405 1
12,808

0,001

SE
5,320e-06
4,477e-06
4,621e-06
4,756e-06
4,675e-06
4,600e-06
4,756e-06
4,59%e-06
4,691e-06
4,574e-06
4,556e-06

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

normal phenotype
Number of observations

276

LOD

10 3,482662e-06 3,482662e-07 74,6111 71,20349

%$var F value Pvalue(Chi2

3,647
3,572
2,872
4,271
1,356
5,436
5,365
9,813
3,758
6,861

33,56
32,87
26,43
39,31
104,50
50,02
49,37
90, 30
126,61
63,14

Nk okl

0,01

t
2,403e+06
5,793e+00
5,733e+00
5,141e+00
6,269e+00
1,022e+01

-7,073e+00

-7,026e+00
9,503e+00

-1,125e+01

-7, 946e+00

Nk

0,05

\

4

0,1

oNoNoNoNoNoNONGHRGEGE -

svar

\

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10

Pvalue (F)
1,95e-08
2,68e-08
5,32e-07
1,46e-09

< 2e-16
1,35e-11
1,7%e-11
< 2e-16
< 2e-16
5,54e-14

1

* Kk k

* Kk x

* k%

* k%

* k%

* kX%

* k%

* kX%

* kX

* kX%

Pvalue (Chi2)

0
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Model

df
11
264
275

Model
Error
Total

Drop one QTL at a time

formula:

SS

MS

LOD

%$var Pvalue (Chi2)

3,594081 0,326734680 72,24409 70,04343
1,537137 0,005822489

5,131219

ANOVA table:

df Type III SS LOD
1@160,6 1 0,3250 11,494
1@471,7 1 0,1734 6,406
3@145,3 1 0,2078 7,599
3@732,5 1 0,1908 7,014
4Q@466,1 1 0,1863 6,857
5@219,2 1 0,9011 27,650
6@99,0 1 0,2740 9,830
0@167,6 1 0,2322 8,432
7Q@252,9 1 0,1292 4,838
8@216,2 1 0,3320 11,719
8@546,9 1 0,2834 10,142
Signif. codes: 0 Y***7 (0,001
Estimated effects:
est SE
Intercept 15,843525 0,005115
1@160, 6 0,035694 0,004778
1Q@471,7 -0,026800 0,004911
3@145,3 0,028811 0,004823
3@732,5 -0,027363 0,004779
4Q@466,1 -0,027535 0,004868
5@219, 2 -0,058696 0,004718
6@99,0 -0,035923 0,005237
6@167,6 -0,032915 0,005212
7Q@252,9 0,023101 0,004903
8@216,2 -0,037226 0,004930
8@546,9 0,032778 0,0046098
Vliaga 16TR

Method: Haley-Knott regression
normal phenotype
Number of observations

Model:

fitgtl summary

Full model result

Model formula:

276

$var F value Pvalue (ChiZ2)

6,333
3,379
4,049
3,719
3,631
17,561 1
5,339
4,525
2,519
6,469
5,524

Nk okl

0,01

t
3097, 652
7,471
-5,457
5,974
-5,725
-5,657
-12,440
-6,859
-6,315
4,711
-7,551
6,977

55,81
29,78
35,69
32,78
32,00
54,76
47,05
39,88
22,20
57,01
48,68

Nk

0,05

\

4

0,1

oNoNoNeoNoNoNoNoNoRGNo]

\

0

Pvalue (F)
1,17e-12
1,11e-07
7,47e-09
2,81e-08
4,01e-08

< 2e-16
4,90e-11
1,14e-09
3,99e-06
7,07e-13
2,43e-11

1

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q4 + Q05 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10

Pvalue (F)

0

* kX
* K %
* kX
* K %
* Kk x
* k%
* k%
* k%
* kX%
* k%

* kX%

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11

134



df
Model

SS

MS

Error 265 2,053757 0,007750028

Total 275

5,819407

LOD

10 3,765650 0,376564990 62,42149

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD
1Q@377,2 1 0,1900 5,302
1@669,8 1 0,1699 4,762
2@30,9 1 0,1911 5,334
2@446,9 1 0,1708 4,789
4Q@249,7 1 0,2934 8,003
4Q@294,4 1 0,3801 10,178
5@310,2 1 0,2879 7,863
6@545, 8 1 0,3252 8,810
9@216,2 1 0,6702 16,925
10@184,7 1 0,4088 10,879
Signif. codes: 0 Y***7 (0,001
Estimated effects:

est SE

Intercept 11,805423 0,005601
1@377,2 0,027119 0,005478
1@669, 8 -0,026413 0,0050642
2@30,9 0,027204 0,005478
2@446,9 -0,026080 0,005555
4@249,7 0,038587 0,006271
4Q@294,4 0,043203 0,006169
5@310,2 -0,032974 0,005410
6@545,8 -0,035626 0,005500
9@216,2 -0,051667 0,005556
10@184,7 0,039898 0,005494
Vlaga TRSVE

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model formula:

+ Q12

normal phenotype
Number of observations

276

+ Q13

$var F value Pvalue (Chi2

3,264
2,919
3,285
2,936
5,042
6,532
4,947
5,589
11,516
7,024

Nk okl

0,01

t
2107,571
4,951
-4,682
4,966
-4,695
6,153
7,003
-6,095
-6,478
-9,299
7,262

$var Pvalue (Chi2)

64,70848

24,51
21,92
24,66
22,04
37,86
49,05
37,15
41,96
86,47
52,74

Nk

0,05

\

4

0,1

oNoNoNoNoNoNONGHRGEGE -

\

4

0

Pvalue (F)

1,32e-06
4,55e-06
1,22e-06
4,28e-06
2,79%9e-09
2,05e-11
3,85e-09
4,50e-10
< 2e-16
4,24e-12

1

Pvalue (F)

0

* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%

* k%

y ~ 0l + 02 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11



0

df SS MS LOD $var Pvalue (Chi2) Pvalue (F)
Model 13 2,5591363 0,196856641 78,51434 73,01916 0
Error 262 0,9456102 0,003609199
Total 275 3,5047465
Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD %$var F value Pvalue(Chi2) Pvalue (F)
1@160,6 1 0,28352 15,716 8,089 78,55 0 < 2e-16 ***
3@139,3 1 0,13293 7,883 3,793 36,83 0 4,50e-09 **x*
3@747,0 1 0,13311 7,893 3,798 36,88 0 4,39%9e-09 ***
4@147,1 1 0,18086 10,489 5,160 50,11 0 1,33e-11 ***
4@510,0 1 0,09151 5,536 2,611 25,36 0 8,88e-07 ***
5@219,2 1 0,48483 24,807 13,834 134,33 0 < 2e-16 ***
5@328,5 1 0,08305 5,045 2,370 23,01 0 2,7le-06 ***
6@86,9 1 0,13522 8,010 3,858 37,47 0 3,38e-09 ***
0@191,3 1 0,09889 5,961 2,822 27,40 0 3,40e-07 ***
8@284,6 1 0,19349 11,157 5,521 53,061 0 3,0le-12 ***
8@546,9 1 0,19652 11,317 5,607 54,45 0 2,1le-12 ***
9@200,4 1 0,13329 7,903 3,803 36,93 0 4,30e-09 **x*
9@536,8 1 0,10585 6,359 3,020 29,33 0 1,38e-07 ***
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001 ‘**’ 0,01 ‘*' 0,05 '." 0,1 Y " 1
Estimated effects:

est SE t

Intercept 14,837093 0,003976 3732,109
1@160,6 0,033199 0,003746 8,863
3@139,3 0,022682 0,003737 6,069
3@747,0 -0,023676 0,003899 -6,073
4Q@147,1 0,026908 0,003801 7,079
4@510,0 -0,018939 0,003761 -5,035
5@219,2 -0,045204 0,003900 -11,590
5@328,5 -0,018809 0,003921 -4,797
6@86,9 -0,024609 0,004020 -6,121
6@191,3 -0,020730 0,003960 -5,234
8Q@284,6 -0,028796 0,003933 -7,322
8@546,9 0,027217 0,003688 7,379
9@200, 4 -0,022813 0,003754 -6,077
9@536, 8 0,020666 0,003816 5,416
Vlaga SVE

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

normal phenotype
Number of observations

276
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Model
+ Q12

formula:

+ Q13

df
Model
Error

Total 275

SS

7,048466

MS

LOD

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD
1@165,8 1 0,3066 9,301
1@920,1 1 0,2256 6,980
2@3,1 1 0,1859 5,810
4@536,9 1 0,3089 9,365
4@692,1 1 0,1432 4,523
5@210,3 1 0,7109 19,701
5@310,2 1 0,4862 14,144
6@228,9 1 0,1179 3,749
7@249,1 1 0,2330 7,195
8@524, 6 1 0,2475 7,616
9@196,4 1 0,1782 5,580
9@244,1 1 0,2971 9,034
10@522,6 1 0,1308 4,144
Signif. codes: 0 Y***7 (0,001
Estimated effects:
est SE
Intercept 18,325597 0,005474
1@165,8 0,034338 0,005178
1@920,1 0,030455 0,005354
2@3,1 0,026846 0,005198
4@536,9 -0,034954 0,005251
4@692,1 -0,023483 0,005182
5@210,3 -0,053872 0,005335
5@310,2 -0,045868 0,005493
6@228,9 -0,022011 0,005352
7@249,1 0,030235 0,005230
8@524, 6 0,030873 0,005181
90196, 4 -0,030752 0,006082
9@244,1 -0,041126 0,006299
10@522,6 -0,022813 0,005268

%$var F value Pvalue (Chi2

4,350
3,201
2,638
4,383
2,031

10,085
6,898
1,673
3,306
3,511
2,528
4,216
1,855

Nk okl

0,01

t
3347, 623
6,632
5,689
5,164
-6,657
-4,532
-10,098
-8,351
-4,112
5,781
5,958
-5,056
-6,529
-4,331

$var Pvalue (Chi2)

13 5,221959 0,401689133 80,9333 74,08646
262 1,826507 0,006971402

43,98
32,36
26,67
44,31
20,54
101,97
69,74
16,91
33,42
35,50
25,56
42,62
18,76

Nk

0,05

\

4

0,1

oNoNoNoNoNoNoNoNoNONGHNGRGE -

\

Pvalue (F)

0

Pvalue (F)
1,89e-10
3,42e-08
4,78e-07
1,63e-10
8,90e-06

< 2e-16
4,00e-15
5,24e-05
2,10e-08
8,18e-09
8,05e-07
3,42e-10
2,12e-05

1

0

* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%

* k%

y ~Ql + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11
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Prilog 2.3. Analiza varijance svih detektiranih lokusa za prinos zrna

THA 14Na

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

df
12
263
275

Model
Error
Total

SS
0,9993617
0,4584574
1,4578191

normal phenotype
Number of observations

276

0,0017431

MS

84

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS  LOD
1Q@286, 2 1 0,06260 7,671
1@401,3 1 0,05439 6,719
2Q@247,2 1 0,07945 9,578
2@343,0 1 0,07962 9,597
3@230,1 1 0,07989 9,627
4@535,5 1 0,05815 7,157
5@245,1 1 0,06457 7,897
6@68,1 1 0,05662 6,979
6@513,8 1 0,04350 5,433
8@200, 3 1 0,06337 7,759
9@392,5 1 0,03336 4,210
10@387,9 1 0,06395 7,827
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001
Estimated effects:
est SE
Intercept 12,384559 0,003106
1Q@286, 2 0,016168 0,002698
1@401,3 0,015352 0,002748
2Q@247,2 -0,018460 0,002734
2@343,0 -0,019049 0,002819
3@230,1 -0,017729 0,002619
4@535,5 -0,015298 0,002649
5@245,1 -0,015607 0,002564
6@68,1 -0,014829 0,002602
6@513, 8 0,013863 0,002775

$var F value Pvalue (ChiZ2

4,294
3,731
5,450
5,461
5,480
3,989
4,429
3,884
2,984
4,347
2,289
4,387

Nk k7

0,0

t
3987,394
5,993
5,586
-6,751
-6,758
-6,770
-5,776
-6,086
-5,699
4,995

LOD
0,083280140 69,33184 68,55183

35,91
31,20
45,58
45,67
45,83
33,36
37,04
32,48
24,95
36,35
19,14
36,69

1 V!

%$var Pvalue (Chi2)

0,05

\

4

)
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0

0,1

0

Pvalue (F)
6,77e-09
5,80e-08
9,36e-11
8,97e-11
8,38e-11
2,16e-08
4,07e-09
3,22e-08
1,07e-06
5,55e-09
1,75e-05
4,77e-09

\ 14 1

* Kk %

* x k

* Kk %

* x k

* Kk %

* x k

* k%

* k%

* Kk x

* k%

* Kk x

* k%

Pvalue (F)

0
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8@200, 3 -0,016123 0,002674
9@392,5 -0,011978 0,002738
10@387,9 0,015912 0,002627
THA 14Nb

fitgtl summary

-6,029
-4,375
6,057

Method: Haley-Knott regression

Model: normal phenotype
Number of observations 276

Full model result

Model formula:

df SS MS
Model 9 32,72827 3,6364742
Error 266 27,47365 0,1032844
Total 275 60,20192

Drop one QTL at a time ANOVA
df Type III SS LOD
1@722,3 1 4,721 9,503
2@376,1 1 4,350 8,810
2@520,5 1 2,760 5,738
3@752,1 1 2,652 5,522
5@320,1 1 4,172 8,473
0@212,5 1 6,486 12,703
6@400,3 1 2,923 6,059
8@432,4 1 2,453 5,125
9@392,5 1 2,081 4,376
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001
Estimated effects:
est SE
Intercept 12,13850 0,02119 5
1@722,3 0,13373 0,01978
2@376,1 -0,13228 0,02038
2@520,5 0,10348 0,02002
3@752,1 -0,10068 0,01987
5@320,1 0,12914 0,02032
6@212,5 0,15809 0,01995
6@400, 3 0,10034 0,01999
8@432,4 0,09825 0,02016
9@392,5 -0,09252 0,0200601

LOD
47,01576 54,36416

table:
$var F value Pvalue (ChiZ2)
7,842 45,71 0
7,226 42,12 0
4,585 26,73 0
4,405 25,67 0
6,930 40,39 0
10,774 62,80 0
4,855 28,30 0
4,074 23,75 0
3,457 20,15 0
Vkxro0,01 Y*r 0,05 Y. 0,1
t
72,778
6,761
-6,490
5,170
-5,067
6,356
7,925
5,320
4,873
-4,489

$var Pvalue (Chi2)

\

y ~Ql + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9

0

Pvalue (F)
8,67e-11
4,18e-10
4,61le-07
7,57e-07
8,98e-10
6,3le-14
2,21e-07
1,89e-06
1,07e-05

1

Pvalue (F

)
0

* k%
* kX%
* kX%
* k%
* kX%
* kX
* kX%
* k%

* kX%
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THA 14Navg

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

normal phenotype
Number of observations

Full model result

Model formula:

df
Model 9
Error 266
Total 275

Drop one QTL at a time

SS

276

MS

LOD

$var Pvalue (Chi2)

9,550958 1,06121757 45,73007 53,37459
8,343248 0,03136559

17,894206

ANOVA table:

df Type III SS LOD

1@720,9 1 1,0423 7,055 5,825
2@377,4 1 1,5688 10,326 8,767
2@520,5 1 0,7317 5,038 4,089
3@752,1 1 0,7328 5,045 4,095
4Q@463,3 1 0,7415 5,103 4,144
5@321,0 1 0,6487 4,488 3,625
0@211,5 1 1,7350 11,323 9,696
6@400,3 1 1,0352 7,010 5,785
9@39%92,5 1 0,6950 4,796 3,884
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001 ‘**' O
Estimated effects

est SE t
Intercept 12,26216 0,01159 1057,733
1Q@720,9 0,06348 0,01101 5,765
2@377,4 -0,07916 0,01119 -7,072
2@520,5 0,05335 0,01105 4,830
3@752,1 -0,05277 0,01092 -4,833
4Q@463,3 -0,05315 0,010093 -4,862
5@321,0 0,04937 0,01086 4,548
6@211,5 0,07978 0,01073 7,437
©6@400, 3 0,06266 0,01091 5,745
9@392,5 -0,05350 0,01136 -4,707
THA 14Ha

fitgtl summary

$var F value Pvalue (ChiZ2

33,23
50,02
23,33
23,36
23,64
20,68
55,32
33,00
22,16

Nk

,01

)
0
0
0
0
0
0
0
0
0

0,05 *.” 0,1

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9

0

Pvalue (F)
2,26e-08
1,35e-11
2,31le-06
2,27e-06
1,99e-06
8,24e-06
1,42e-12
2,51e-08
4,04e-06

\ 14 1

* x k

* Kk %

* x k

* Kk %

* x k

* x k

* Kk %

* x k

* Kk %

Pvalue (F)

0
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Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model formula:

df
Model

SS

normal phenotype
Number of observations

276

MS

Error 266 17,12102 0,06436475
Total 275 39,96658

Drop one QTL at a time

ANOVA table:

df Type III SS
,168 13,058
,675 11,655
,656 5,532
,686 5,630
,455 8,030 6,142
, 768 5,890
;392 4,686
, 272 10,480
,469 4,934

1@603,8 1 4
1@813,6 1 3
2@706,5 1 1
5@320,1 1 1
6@278,0 1 2
7@47,8 1 1
7@408,1 1 1
8@143,5 1 3
9@392,5 1 1
Signif. codes: O
Estimated effects:
est
Intercept 12,17448
1@603,8 0,12720
1@813, 6 0,12020
2@706,5 -0,08011
5@320,1 0,08181
6@278,0 0,09865
7@47,8 -0,08445
7@408,1 0,07432
8@143,5 0,11966
9@392,5 -0,07779
THA 14Hb
fitgtl

AR

SE
0,01798
0,01581
0,01591
0,01580
0,01598
0,01597
0,01e611
0,01598
0,01678
0,01628

summary

0,001

Nk okl

t
677,089
8,047
7,556
-5,072
5,118
6,176
-5,241
4,651
7,129
-4,778

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

normal phenotype
Number of observations

276

y ~Ql + Q2 + Q3 + Q4 +

LOD
9 22,84555 2,53839487 50,80708

0,01

05 + 06 + Q7 + Q8 + Q9

$var Pvalue (ChiZ2)

57,16

165

value Pvalue (ChiZ2)

64,75
57,10
25,72
26,20
38,14
27,47
21,63
50,83
22,83

Nk

0,05

\

4

0,1

oNoNoNoNoRoNGNGNG]

\

0

Pvalue (F)

2,83e-14
6,69e-13
7,40e-07
5,92e-07
2,45e-09
3,25e-07
5,21e-06
9,51le-12
2,94e-06

1

Pvalue (F)

0

* k%
* k%
* kX%
* k%
* kX%
* kX
* k%
* k%

* kX%



Model

df
Model

formula:

SS

MS

Error 268 16,55681 0,06177916

Total 275

37,62876

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD

1@401,9 1 3,774 12,307 10,0
1@902,1 1 3,682 12,036 9,7
2@361,2 1 1,956 6,692 5,1
3@250,4 1 1,914 6,557 5,0
4@249,7 1 2,122 7,228 5,6
9@392,5 1 1,418 4,924 3,7
10@273,6 1 4,096 13,247 10,8
Signif. codes: 0 Y***' (0,001 ‘**/
Estimated effects

est SE t
Intercept 12,00821 0,01671 718,830
1@401,9 0,11925 0,01526 7,816
1@902,1 0,11761 0,01523 7,720
2@361,2 -0,09115 0,01620 -5,627
3@250,14 -0,08447 0,01517 -5,567
4Q@249,7 0,09132 0,01558 5,801
9@392,5 -0,07666 0,01600 -4,791
10@273,6 0,12335 0,01515 8,142
THA 1l4Havg

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model formula:

df
Model 11
Error 264
Total 275

SS
18,166715
9,636245
27,802960

normal phenotype
Number of observations

27

6

MS

LOD

30
86
98
88
40
68
84

0,01

LOD

$var Pvalue (Chi2)
7 21,07195 3,01027829 49,2029%96 55,99958

61,09
59,60
31,66
30,99
34,35
22,95
66,30

Nk

0,05

$var Pvalue (Chi2)

1,65151954 63,50528 65,34094

0,03650

093

y ~ QL + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7

\

4

%$var F value Pvalue (Chi2

0,1

)
0
0
0
0
0
0
0

\

0

Pvalue (F)
1,25e-13
2,31le-13
4,62e-08
6,30e-08
1,35e-08
2,76e-06
1,48e-14

1

0

Pvalue (F

)
0

* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%

Pvalue (F)

0

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11
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Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD Svar F value Pvalue (Chi2) Pvalue (F)

1@555, 8 1 3,5807 18,937 12,879 98,10 0 < 2e-16 ***
1@813, 6 1 3,8077 19,958 13,695 104,32 0 < 2e-16 ***
2@373,5 1 0,9258 5,498 3,330 25,36 0 8,80e-07 **x*
3@361,1 1 1,2439 7,276 4,474 34,08 0 1,55e-08 **x*
4Q@462,5 1 0,9545 5,661 3,433 26,15 0 6,08e-07 **x*
5@321,0 1 1,0107 5,978 3,635 27,69 0 2,95e-07 ***
6@212,5 1 1,1380 6,690 4,093 31,18 0 5,84e-08 **x*
7@69,1 1 1,2510 7,315 4,500 34,27 0 1,42e-08 **x*
7Q@195, 6 1 1,2597 7,363 4,531 34,51 0 1,27e-08 **x*
9@392,5 1 1,2329 7,215 4,434 33,78 0 1,78e-08 **x*
10@299,4 1 1,5106 8,728 5,433 41,39 0 5,84e-10 **x*
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001 ‘**" (0,01 ‘*" 0,05 AR
Estimated effects

est SE t
Intercept 12,08309 0,01395 866,169
1@555,8 0,12444 0,01256 9,904
1@813, 6 0,12376 0,01212 10,214
2@373,5 -0,06164 0,01224 -5,036
3@361,1 -0,06964 0,01193 -5,838
4Q@462,5 -0,05969 0,01167 -5,114
5@321,0 0,06182 0,01175 5,262
0@212,5 0,06753 0,01209 5,584
7Q@69,1 -0,07133 0,01218 -5,854
7@195, 6 -0,07155 0,01218 -5,875
9@392,5 -0,07142 0,01229 -5,812
10@299,4 0,07622 0,01185 6,433
THA 150S

fitgtl summary
Method: Haley-Knott regression
Model: normal phenotype
Number of observations : 276
Full model result
Model formula: y ~ Q1 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7
daf SS MS LOD $var Pvalue (Chi2) Pvalue (F)

Model 7 27,88425 3,98346427 52,39232 58,27989 0 0

Error 268 19,96116 0,07448194
Total 275 47,84541

Drop one QTL at a time ANOVA table:
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1@16,5

1@453,5
20154, 6
4@230, 4

6@385,8
7@384, 4
10@277,2

Signif. ¢

Estimated

Intercept
1@16,5
1@453,5
2@154,6
4@230,4
6@385,8
7@384, 4
10@277,2

THA 14150

df Type I
1

1
1
1
1
1
1

odes: 0

est
10,90679
-0,07644
-0,14518
-0,09145
0,11405
0,12137
-0,13705
0,09384

S

fitgtl

II SS
1,554
5,287
2,211
3,316
3,850
4,519
2,295

AR 4

0,0

SE
0,01721
0,01673
0,01723
0,01678
0,01709
0,01688
0,01760
0,01691

summary

4,493
14,081
6,296
9,211
10,569
12,230
6,522

01

6

3,248
11,049
4,621
6,931
8,046
9,444
4,796

AR 4

t
33,874
-4,568
-8,425
-5,448
6,673
7,189
-7,789
5,551

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full mode

1 result

normal phenotype
Number of observations

27

6

Model
+ Q12

for

df
12
263
275

Model
Error
Total

mula:

SS
10,01314
5,04393
15,05707

MS

LOD

0,01

20,86
70,98
29,68
44,52
51,68
60,67
30,81

\%x7

0,05

$var Pvalue (Chi2)

0,83442832 65,54605 66,50125

0,019178

44

Drop one QTL at a time ANOVA table:

1@689,7
1@924,7
2@376,1
3@361,1
4@551,0

df Type I
1 0
1 0
1 0
1 0
1 0

IT SS LOD

, 6997 7,786 4,647
,8911 9,750 5,918
, 9546 10,388 6,340
,5907 6,638 3,923
, 5376 6,070 3,570

36,48
46,46
49,77
30,80
28,03

\

4

0,1

$var F value Pvalue (Chi2)

O O O OO

Svar F value Pvalue (Chi2)

OO OO O oo

\

Pvalue (F)
7,52e-06
2,22e-15
1,15e-07
1,44e-10
6,50e-12
1,4%e-13
6,84e-08

1

Pvalue (
0

Pvalue (F)

5,23e-09
6,37e-11
1,53e-11
6,97e-08
2,52e-07

* k%

* Kk K

* k%

* Kk K

* k%

* Kk K

* k%

F)

0

* K %
* kX%
* kX%
* k%

* kX

y ~Ql + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11
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6@296, 3 1 0,8753 9,591
6@373,8 1 0,8044 8,868
7@53,3 1 0,6115 6,858
7Q@204,8 1 0,4566 5,194
9@392,5 1 0,5462 6,162
10@251,6 1 0,6089 6,831
10@416,6 1 0,6308 7,062
Signif. codes: 0 ‘***' (0,001
Estimated effects

est SE
Intercept 11,887162 0,010861
1@689,7 0,054331 0,008995
1@924,7 0,061661 0,0090406
2@376,1 -0,061776 0,008756
3@361,1 -0,047533 0,008565
4@551,0 -0,046292 0,008744
06@296, 3 0,059671 0,008833
6@373,8 0,056795 0,008770
7@53,3 -0,051220 0,009071
7@204, 8 -0,048091 0,009856
9@392,5 -0,047797 0,008956
10@251, 6 0,048406 0,008591
10@416,6 0,050399 0,008788
THA 160Sa

Method: Haley-Knott regression
normal phenotype
Number of observations

Model:

fitgtl summary

Full model result

Model formula:

df
Pvalue (F)
Model
0

276

SS

5,813
5,342
4,061
3,033
3,628
4,044
4,189

Nk okl

0,01

t
1094, 500
6,040
6,816
-7,055
-5,550
-5,294
6,756
6,476
-5, 647
-4,879
-5,337
5,635
5,735

45,64
41,94
31,88
23,81
28,48
31,75
32,89

Nk

MS

Error 264 3,269699%9e-06 1,238522e-08
Total 275 1,340987e-05

Drop one QTL at a time ANOVA table:

0,05

\

LOD

4

0,1

11 1,014018e-05 9,218341e-07 84,58253 75,61723

O OO OO oo

* Kk Kk

9,09%e-11
4,60e-10
4,24e-08
1,85e-06
2,04e-07
4,50e-08
2,67e-08

* Kk Kk
* kX
* Kk Kk
* kX
* Kk Kk

* kX

\ 14 1

y ~ Q1 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11

$var Pvalue (Chi2)

0

LOD
4,385

df Type III SS
1@1097,4 1 2,482e-07

$var F value Pvalue (Chi2)
1,851 20,04 0

Pvalue (F)
1,13e-05 **x*
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2@57,6 1 8,221e-07 13,443 6,131 66,38 0 1,49%9e-14 **x*
2@380,6 1 1,081le-06 17,118 8,061 87,27 0 < 2e-16 **x*
3@259,14 1 8,922e-07 14,460 6,653 72,04 0 1,55e-15 ***
3@638,3 1 4,357e-07 7,497 3,249 35,18 0 9,40e-09 **x*
5@336,5 1 1,149%9e-06 18,045 8,567 92,75 0 < 2e-16 ***
6@73,3 1 2,700e-07 4,755 2,013 21,80 0 4,82e-06 **x*
6@391,4 1 2,207e-07 3,915 1,646 17,82 0 3,34e-05 ***
7@179,9 1 2,460e-06 33,615 18,341 198,58 0 < 2e-16 **x*
7Q@412,1 1 4,127e-07 7,124 3,078 33,32 0 2,19%9e-08 ***
9@131,1 1 4,376e-07 7,528 3,263 35,33 0 8,76e-09 **x*
Signif. codes: 0 ‘**x’ (0,001 ‘**’ 0,01 *' 0,05 '.” 0,1 Y7’ 1
Estimated effects:

est SE t
Intercept 8,695e+00 7,513e-06 1,157e+06
1@1097,4 -3,074e-05 ©6,866e-06 -4,477e+00
2@57,6 5,617e-05 6,894e-06 8,147e+00
2@380,6 -6,509e-05 6,968e-06 -9,342e+00
3@259,4 5,865e-05 6,910e-06 8,488e+00
3@638,3 -4,230e-05 7,131e-06 -5,931e+00
5@336,5 6,566e-05 6,818e-06 9,631e+00
6@73,3 -3,194e-05 6,841e-06 -4,669e+00
6@391,4 2,903e-05 6,877e-06 4,221e+00
7Q@179,9 -9,845e-05 6,986e-06 -1,409e+01
7Q@412,1 -4,057e-05 7,027e-06 -5,772e+00
9@131,1 -4,118e-05 6,928e-06 -5,944e+00
THA 160Sb

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression
Model: normal phenotype
Number of observations 276

Full model result

Model formula: y ~ Q1 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11
+ Q12

df SS MS LOD $var Pvalue (Chi2) Pvalue (F)
Model 12 8,191686 0,682640528 101,1759 81,51408 0 0
Error 263 1,857726 0,007063597
Total 275 10,049412
Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD $var F value Pvalue(Chi2) Pvalue (F)
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1@359,7 1 0,4945 14,144
1@882,7 1 0,1575 4,877
2@240,3 1 0,3458 10,231
3@259,4 1 0,9752 25,289
4@292,9 1 0,5160 14,691
4@544,1 1 0,2848 8,547
5@288,7 1 0,4201 12,219
0@423,9 1 0,3103 9,258
7Q@179,9 1 0,6785 18,659
7Q@408,1 1 0,5374 15,228
8@211,0 1 0,3892 11,400
9@226,3 1 1,2549 30,932
Signif. codes: 0 ‘***' (0,001
Estimated effects:

est SE
Intercept 8,769787 0,005822
1@359,7 0,043678 0,005220
1@882,7 0,025084 0,005312
2@240,3 -0,038786 0,005543
3@259,4 0,061160 0,005205
4Q@292,9 0,045416 0,005314
4@544,1 -0,033040 0,005204
5@288,7 0,041873 0,005429
0@423,9 0,035719 0,005389
7Q@179,9 -0,051578 0,005262
7Q@408,1 -0,047510 0,005447
8@211,0 -0,040819 0,005499
9@226, 3 -0,070168 0,005264
THA 160Savg

fitgtl summary

1

\

4,921
1,567
3,441
9,704
5,135
2,834
4,181
3,088
6,752
5,348
3,873
2,487

*x k7

0,

70,01
22,30
48,96
138,06
73,05
40,31
59,48
43,93
96,06
76,08
55,10
177,65

A\ 4

01

t

1506,200
8,367
4,722
-6,997
11,750
8,547
-6,349
7,712
6,628
-9,801
-8,722
-7,423

-13,329

Method: Haley-Knott regression
normal phenotype

Model:

Number of observations

Full model result

Model
+ Q12

Model

df

13 2,0799377 0,159995209 105,0658 82,67579

formula:

SS

276

+ Q13

MS

Error 262 0,4358382 0,001663505

Total

275 2,5157759

LOD

0,05

$var Pvalue (Chi2)

\

4

0,1

oNeoNeoNoNoNoNoNeoRoRoNoNe]

\

3,55e-15
3,80e-06
2,17e-11
< 2e-16
1,11e-15
9,44e-10
2,56e-13
1,92e-10
< 2e-16
3,33e-16
1,59%e-12
< 2e-16

1

0

* Kk Kk

* Kk k

* kX

* Kk Kk

* kX

* Kk Kk

* kX

* Kk Kk

* kX

* kX

* Kk k

* kX

Pvalue (F)

0

y ~ 0l + Q2 + Q03 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11
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Drop one QTL at a time

ANOVA table:

df Type III SS LOD
1@359,7 1 0,10983 13,469
1@882,7 1 0,04180 5,489
2@240,3 1 0,07025 8,957
3@21,8 1 0,03042 4,044
3@259,4 1 0,25239 27,380
4@292,9 1 0,13677 16,357
4@534,8 1 0,06038 7,776
5@294,6 1 0,11170 13,674
0@423,0 1 0,08770 10,989
7Q@179,9 1 0,16360 19,102
7Q@408,4 1 0,13134 15,786
8@203,9 1 0,10657 13,111
9@226,3 1 0,29564 31,033
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001
Estimated effects:
est SE
Intercept 8,732704 0,002886
1@359,7 0,020641 0,002540
1@882,7 0,012907 0,002575
2@240,3 -0,017483 0,002690
3@21,8 -0,011384 0,002662
3@259,14 0,031574 0,002563
4@292,9 0,023323 0,002572
4@534, 8 -0,015194 0,002522
5@294, 6 0,021697 0,002648
6@423,0 0,018489 0,0025406
7Q@179,9 -0,025277 0,002549
7Q@408, 4 -0,023458 0,002640
8@203,9 -0,020381 0,002546
9@226, 3 -0,034048 0,002554
THA OsSVE

Method: Haley-Knott regression
normal phenotype
Number of observations

Model:

fitgtl summary

Full model result

Model formula:

+ Q12

276

$var F value Pvalue (ChiZ2)

4,366
1,662
2,792
1,209
10,032
5,436
2,400
4,440
3,486
6,503
5,220
4,236
11,752

Nk okl

0,01

66,02
25,13
42,23
18,29
151,72
82,22
36,30
67,15
52,72
98,35
78,95
64,07
177,72

Nk

t

3025,948
8,125
5,013

-6,499

-4,277
12,318
9,067
-6,025
8,194
7,261
-9,917
-8,885
-8,004
-13,331

y ~ Q1 + Q2 + Q3 + Q4

0,05

\

4

0,1

oNoNoNoNoRoNoNoNoRoNoNoNG)

\

Pvalue (F)
1,78e-14
9,89%e-07
4,07e-10
2,66e-05

< 2e-16
< 2e-16
5,72e-09
1,12e-14
4,38e-12
< 2e-16
< 2e-16
3,93e-14
< 2e-16

1

* kX

* Kk Kk

* kX

* Kk Kk

* kX

* kX

* Kk k

* kX

* Kk k

* kX

* Kk k

* Kk x

* k%

+ Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11
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df
Model 12
Error 263
Total 275

SS

MS

LOD

$var Pvalue (Chi2)

5,873684 0,4894736 66,04088 66,77669
2,922325 0,0111115

8,796009

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD
1@720,9 1 0,7013 12,891
1Q@924,7 1 0,5999 11,190
2@376,1 1 0,7300 13,3064
3@159,0 1 0,2642 5,187
4@250, 8 1 0,3663 7,078
6@211,5 1 0,3543 6,858
6@373,8 1 0,6730 12,422
7Q@190,4 1 0,4868 9,233
8@432,4 1 0,1886 3,748
9@477,2 1 0,3977 7,648
10@274,4 1 0,3364 6,530
10@442,2 1 0,4607 8,774
Signif. codes: 0 Y***7 (0,001
Estimated effects:

est SE

Intercept 10,985537 0,007304
1@720,9 0,051638 0,006500
1Q@924,7 0,050216 0,006834
2@376,1 -0,053955 0,006657
3@159,0 0,032573 0,006680
4Q@250,8 0,037868 0,006595
6@211,5 0,036663 0,006493
6@373,8 0,051030 0,006557
7Q@190, 4 -0,044670 0,006749
8@432,4 0,027452 0,006664
%@477,2 -0,039905 0,006670
10@274,4 0,035804 0,006507
10@442,2 0,042541 0,006607
THA 14TR

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

normal phenotype
Number of observations

276

%$var F value Pvalue(Chi2

7,973
6,820
8,299
3,004
4,165
4,028
7,652
5,534
2,144
4,522
3,824
5,238

Nk okl

0,01

t
1504,016
7,944
7,348
-8,106
4,876
5,742
5,647
7,783
-6,619
4,120
-5,983
5,502
6,439

63,11
53,99
65,70
23,78
32,97
31,88
60,57
43,81
16,97
35,80
30,28
41,46

Nk

0,05

\

4

0,1

oNoNoNoNoNoNoNoRGRGON GG -

\

0

Pvalue (F)
5,73e-14
2,54e-12
2,00e-14
1,87e-06
2,58e-08
4,24e-08
1,63e-13
2,02e-10
5,09e-05
7,14e-09
8,89e-08
5,68e-10

1

Pvalue (F)

0

* K %
* kX
* K %
* kX
* K %
* Kk x
* k%
* k%
* k%
* kX%
* k%

* kX%



Model formula: y ~ Q1 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9

df SS MS LOD $var Pvalue (Chi2)
Pvalue (F)
Model 9 1,274209e-05 1,415787e-06 64,51564 65,92033 0
0

Error 266 6,587439%9e-06 2,476481e-08
Total 275 1,932953e-05

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD $var F value Pvalue(Chi2) Pvalue (F)

1@527,6 1 8,853e-07 7,557 4,580 35,75 0 7,20e-09 ***
2@342,9 1 2,760e-06 20,971 14,277 111,44 0 < 2e-16 *x*x*
3@279,3 1 2,014e-06 15,986 10,418 81,31 0 < 2e-16 ***
4@331,3 1 9,202e-07 7,837 4,761 37,16 0 3,8le-09 ***
5@293,1 1 1,044e-06 8,816 5,401 42,15 0 4,12e-10 **x*
6@86, 9 1 1,691e-06 13,696 8,750 68,29 0 6,66e-15 ***
7@178,0 1 5,610e-07 4,898 2,902 22,65 0 3,19e-06 ***
8@337,2 1 5,455e-07 4,768 2,822 22,03 0 4,30e-06 ***
9@361,4 1 1,606e-06 13,075 8,308 64,85 0 2,73e-14 ***
Signif. codes: 0 ‘***x’ (Q,001 ‘x>’ 0,01 *’ 0,05 '.” 0,1 Y’ 1
Estimated effects:

est SE t
Intercept 5,682e+00 1,172e-05 484877,370
1@527,6 -5,932e-05 9,922e-06 -5,979
2@342,9 1,077e-04 1,020e-05 10,556
3@279,3 -9,070e-05 1,006e-05 -9,017
4@331,3 -5,990e-05 9,826e-06 -6,096
5@293,1 -6,478e-05 9,978e-06 -6,493
6@86,9 8,039%9e-05 9,728e-06 8,264
7Q@178,0 -4,652e-05 9,774e-06 -4,760
8@337,2 -4,999%e-05 1,065e-05 -4,693
9@361,4 -8,163e-05 1,014e-05 -8,053
THA 15TRa

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model formula:

+ Q12

normal phenotype
Number of observations

276

+ Q13

y ~ 0l + 02 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11



df SS MS LOD $var Pvalue (Chi2) Pvalue (F)
Model 13 0,09295118 0,0071500910 84,58641 75,61881 0 0
Error 262 0,02996954 0,0001143876
Total 275 0,12292072
Drop one QTL at a time ANOVA table:
df Type III SS LOD $%var F value Pvalue(Chi2) Pvalue (F)

1@425,2 1 0,005925 10,812 4,820 51,80 0 6,49 e-12 ***
1@589, 6 1 0,004901 9,077 3,987 42,84 0 3,1le-10 ***
2@359,1 1 0,004087 7,661 3,325 35,73 0 7,39%9e-09 ***
3@344,2 1 0,005202 9,592 4,232 45,47 0 9,84e-11 ***
4@551,0 1 0,006128 11,150 4,985 53,57 0 3,06e-12 ***
5@476,6 1 0,001909 3,700 1,553 16,69 0 5,87e-05 ***
6@98, 6 1 0,002878 5,496 2,341 25,16 0 9,74e-0Q7 ***
6@277,1 1 0,010536 18,055 8,571 92,10 0 < 2e-16 ***
7Q166, 2 1 0,008618 15,148 7,011 75,34 0 4,44e-16 ***
7Q@319,6 1 0,010481 17,973 8,526 91,62 0 < 2e-16 ***
8Q@324,4 1 0,005227 9,635 4,252 45,69 0 8,94e-11 ***
9@244,1 1 0,003237 6,146 2,633 28,29 0 2,24e-07 ***
10@273,6 1 0,011702 19,756 9,520 102,30 0 < 2e-16 ***
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001 ‘**’ 0,01 ‘*' 0,05 '." 0,1 Y " 1
Estimated effects:

est SE t
Intercept 10,2404912 0,0008430 12147,812
1@425,2 0,0049290 0,0006849 7,197
1@589, 6 0,0043783 0,0006689 6,545
2@359,1 -0,0043052 0,0007203 -5,977
3@344,2 -0,0045464 0,0006742 -6,743
4@551,0 -0,0049755 0,0006798 -7,319
5@476,6 0,0029586 0,0007243 4,085
6@98, 6 0,0033702 0,0006719 5,016
0@277,1 0,0066154 0,0006893 9,597
7Q166, 2 -0,0059046 0,0006803 -8,680
7Q@319, 6 -0,0065997 0,0006895 -9,572
8@324,4 0,0049130 0,0007268 6,760
9@244,1 0,0036000 0,0006768 5,319
10@273,6 0,0067620 0,0006685 10,115
THA 15TRb

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression
Model: normal phenotype

Number of observations 276
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Full model result
Model formula: y ~ Q1 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11
+ Q12

daf SS MS LOD $var Pvalue (Chi2) Pvalue (F)
Model 12 35,02407 2,91867251 87,502 76,77651 0 0
Error 263 10,59414 0,04028191
Total 275 45,61821

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD $%var F value Pvalue(Chi2) Pvalue (F)
1@278,1 1 1,3314 7,095 2,918 33,05 0 2,48e-08 **x*
1@1034,3 1 2,1534 11,090 4,721 53,406 0 3,18e-12 ***
2@345,2 1 2,6829 13,529 5,881 66,60 0 1,38e-14 ***
3@274,4 1 4,2175 20,084 9,245 104,70 0 < 2e-16 ***
4Q@354,5 1 1,1046 5,944 2,421 27,42 0 3,35e-07 ***
5@e68,1 1 0,7807 4,261 1,711 19,38 0 1,56e-05 ***
5@267,7 1 2,8150 14,122 6,171 69,88 0 3,77e-15 ***
6@145,7 1 3,5893 17,487 7,868 89,11 0 < 2e-16 *x*x*
7Q@246,3 1 2,4017 12,246 5,265 59,62 0 2,4le-13 ***
8@455,1 1 1,3376 7,126 2,932 33,21 0 2,3le-08 ***
9@536,1 1 1,3620 7,249 2,986 33,81 0 1,75e-08 **x*
10@163,2 1 3,9894 19,154 8,745 99,04 0 < 2e-16 *x*x*

Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001 ‘**" 0,01 *’ 0,05 .” 0,1 v " 1

Estimated effects:

est SE t
Intercept 9,29329 0,01496 621,319
1Q@278,1 -0,07946 0,01382 -5,749
1@1034,3 -0,09117 0,01247 -7,312
2@345,2 -0,10798 0,01323 -8,161
3@274,4 0,13743 0,01343 10,232
4Q@354,5 0,06804 0,01299 5,237
5@e68,1 0,05529 0,01256 4,402
5@267,7 0,10824 0,01295 8,360
6@145,7 0,11898 0,01260 9,440
7@246,3 0,09877 0,01279 7,722
8@455,1 -0,07287 0,01265 -5,762
9@536,1 -0,07298 0,01255 -5,815

10@163,2 0,12695 0,01276 9,952

THA 15TRavg

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression
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Model:

Full model result

Model formula:

df
Model 11
Error 264
Total 275

SS

normal phenotype
Number of observations

276

MS

LOD

8,668396 0,788036 85,85692 7
2,717879 0,010295

11,386274

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD
1@278,1 1 0,20626 5,528
1Q@1025,7 1 0,7548 14,687
2@344,8 1 0,5172 10,440
3@262,9 1 1,4690 25,897
4Q@294,4 1 0,3000 6,276
5@68,1 1 0,3457 7,177
5@250,3 1 0,7103 13,915
6@98,0 1 0,8999 17,141
7Q@247,7 1 0,6173 12,267
10@160,0 1 0,8183 15,774
10@254,5 1 0,2401 5,074
Signif. codes: 0 Y***7 (0,001
Estimated effects:
est SE
Intercept 9,793133 0,007496
1@278,1 -0,034684 0,006867
1@1025,7 -0,055551 0,006488
2@344,8 -0,047137 0,006651
3@262,9 0,075214 0,006297
4Q@294,4 0,034099 0,006316
5@68,1 0,036301 0,006264
5@250,3 0,052426 0,006312
6@98,0 0,059828 0,006399
7Q@247,7 0,049744 0,006424
10@160,0 0,061173 0,006862
10@254,5 0,032646 0,006760

THA 1415TRavg

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

svar
2,306
6,629
4,542
12,902
2,635
3,036
6,238
7,903
5,422
7,187
2,109

Nk okl

0,01

t
1306, 390
-5,051
-8,562
-7,088
11,945
5,399
5,795
8,306
9,349
7,744
8,915
4,829

$var Pvalue (Chi2)

6,13022

25,51
73,31
50,23

142,69
29,15
33,58
68,99
87,41
59,96
79,48
23,32

Nk

0,05

\

4

F value Pvalue (ChiZ2

0,1

oNoNoNoNoNoNoNGHRGIGIGE -

\

0

Pvalue (F

Pvalue (F)
8,22e-07
8,88e-16
1,24e-11

< 2e-16
1,50e-07
1,94e-08
5,22e-15
< 2e-16
2,07e-13
< 2e-16
2,32e-06

1

)
0

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11

* k%

* k%

* k%

* k%

* k%

* k%

* k%

* k%

* k%

* k%

* k%



Model:

Full model result

Model formula:

df
Model

SS

normal phenotype
Number of observations

276

MS

Error 264 1,187953 0,004499823

Total 275

5,059362

LOD

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD
1@278,1 1 0,09610 4,662
1Q@1025,7 1 0,30686 13,770
2@344,8 1 0,24644 11,298
3@262,9 1 0,66547 26,658
4Q@294,4 1 0,12855 6,158
5@90, 2 1 0,17107 8,063
5@245,1 1 0,35427 15,642
6@98,0 1 0,41805 18,071
7Q@247,7 1 0,27308 12,401
10@160,0 1 0,45688 19,503
10@256,8 1 0,09888 4,792
Signif. codes: 0 Y***7 (0,001
Estimated effects:

est SE

Intercept 8,420463 0,004968
1@278,1 -0,021043 0,004554
1@1025,7 -0,035399 0,004287
2@344,8 -0,032544 0,004398
3@262,9 0,050539 0,004156
4Q@294,4 0,022392 0,004190
5@90,2 0,026073 0,004229
5@245,1 0,036908 0,004160
6@98,0 0,040574 0,0042009
7Q@247,7 0,033037 0,004241
10@160,0 0,045419 0,004507
10@256,8 0,020764 0,004429
THA 16TR

fitgtl summary

Method: Haley-Knott regression

$var F value Pvalue (Chi2

1,899
6,065
4,871
13,153
2,541
3,381
7,002
8,263
5,398
9,030
1,954

Nk okl

0,01

t
1694,819
-4,621
-8,258
-7,400
12,161
5,345
6,166
8,873
9,639
7,790
10,076
4,688

$var Pvalue (Chi2)
11 3,871409 0,351946265 86,84291 76,5197

21,36
68,19
54,77

147,89
28,57
38,02
78,73
92, 90
60,69

101,53
21,97

Nk

0,05

\

4

0,1

oNoNoNoNoNoNoNGHRGIGIGE -

\

0

Pvalue (F)
5,97e-06
7,22e-15
1,82e-12

< 2e-16
1,96e-07
2,61le-09
< 2e-16
< 2e-16
1,54e-13
< 2e-16
4,43e-06

1

Pvalue (F

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11

)
0

* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%

* k%



Model:

Full model result

Model formula:

df
Model 10
Error 265
Total 275

SS

normal phenotype
Number of observations

27

6

MS

LOD

$var Pvalue (Chi2)

40,63179 4,06317930 65,96449 66,73432

20,25411
60, 88590

0,076430

61

Drop one QTL at a time ANOVA table:

1@297,2 1
1@440,0 1
2Q@274,9 1
2Q@336,4 1
3@331,3 1
4@254,0 1
5@269,1 1
7Q122,4 1
9@264,9 1
10@Q203,0 1
Signif. codes: O
Estimated effects:
est

Intercept 8,31003
1@297,2 0,07586
1@440,0 0,16821
2Q@274,9 -0,08531
2Q@336,4 0,14162
3@331,3 0,08119
4@254,0 0,10431
5@269,1 -0,16977
7Q122,4 -0,07018
9@264,9 0,15407
10@203,0 0,14605
THA TRSVE

fitgtl

df Type III SS

1,415
6,664
1,806
4,476
1,664
2,894
7,603
1,300
6,330
5,515

4,
17,
5,
11,
4,
8,
19,
3,
16,
14,

AR

0,0

SE
0,01902
0,01763
0,01801
0,01755
0,01851
0,01740
0,01695
0,01702
0,01702
0,01693
0,01719

summary

LOD
047
046
119
966
732
004
103
728
298
434

2,3
10,9
2,9
7,3
2,7
4,7
12,4
2,1
10,3
9,0

Nk okl

01

t
436,900
4,303
9,337
-4,861
7,652
4,666
6,153
-9,974
-4,124
9,100
8,495

Method: Haley-Knott regression

Model:

normal phenotype
Number of observations

27

6

24
44
66
51
33
53
88
35
96
58

0,01

18,51
87,18
23,63
58,56
21,77
37,86
99,48
17,01
82,81
72,16

Nk

0,05

\

4

$var F value Pvalue (Chi2

0,1

oNoNoNoNoNONONOGHRGIGE -

\

y ~ Q01 + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10

0

Pvalue (F)
2,37e-05
< 2e-16
2,00e-06
3,67e-13
4,87e-06
2,79%9e-09
< 2e-16
4,99e-05
< 2e-16
1,44e-15

1

Pvalue (F

)
0

* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%

* k%



Full model result

Model
+ Q12

formula:

df SS

Model 12 5,667985

MS

Error 263 1,656505 0,006298498

Total 275

7,324490

LOD

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD
1Q@460,6 1 0,3134 10,385
1@1025,7 1 0,3422 11,256
2@273,7 1 0,2148 7,307
3@260,1 1 0,6738 20,454
4Q@294,4 1 0,2656 8,913
6@98,4 1 0,4161 13,432
6@251,7 1 0,1017 3,571
7Q@244,3 1 0,1837 6,303
8@369, 6 1 0,1909 6,539
9@308,0 1 0,2758 9,230
10@187,0 1 0,6420 19,632
10@254,5 1 0,3278 10,822
Signif. codes: 0 Y***7 (0,001
Estimated effects:

est SE

Intercept 8,406762 0,005706
1Q@460, 6 0,036167 0,005127
1@1025,7 -0,037749 0,005121
2@273,7 -0,029466 0,005046
3@260,1 0,050628 0,004895
4Q@294,4 0,032233 0,004963
6@98,4 0,040385 0,004968
6@251,7 -0,019870 0,004945
7Q@244,3 0,027180 0,005033
8@369, 6 -0,029755 0,005404
9@308,0 0,032765 0,004951
10@187,0 0,054372 0,005385
10@254,5 0,039111 0,005421
THA SVE

fitgtl summary

%$var Pvalue (Chi2)
0,472332057 89,09068 77,38402

$var F value Pvalue (ChiZ2)

4,279
4,673
2,933
9,199 1
3,627
5,681
1,388
2,508
2,607
3,765
8,765 1
4,476

Nk okl

0,01

t
1473,239
7,054
-7,371
-5,840
10,343
6,494
8,128
-4,018
5,401
-5,506
6,617
10,096
7,214

49,76
54,34
34,10
06,97
42,17
66,07
16,14
29,17
30,32
43,79
01,93
52,05

Nk

0,05

\

4

0,1

oNoNoNoNoNoNoNoNeRoNoNe)

\

0

Pvalue (F)
1,54e-11
2,20e-12
1,54e-08

< 2e-16
4,15e-10
1,71le-14
7,67e-05
1,49%e-07
8,72e-08
2,04e-10
< 2e-16
5,78e-12

1

Pvalue (F)

0

* Kk x
* k%
* k%
* k%
* kX%
* k%
* kX%
* kX
* kX%
* k%
* kX%

* kX%

y ~Ql + Q2 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11

156



Method: Haley-Knott regression

Model:

Full model result

Model formula:

df
Model 11
Error 264
Total 275

SS

normal phenotype
Number of observations

276

MS

LOD

%$var Pvalue (Chi2)

3,411077 0,310097944 61,62622 64,23706
1,899062 0,007193416

5,310139

Drop one QTL at a time ANOVA table:

df Type III SS LOD
1Q@377,2 1 0,2378 7,070
1@813,6 1 0,2848 8,374
2Q@247,2 1 0,2113 6,324
4@254,9 1 0,4122 11,773
5Q@74,4 1 0,1331 4,059
06@278,0 1 0,2205 6,583
6@410,3 1 0,2833 8,333
7@53,3 1 0,1344 4,097
8@203,0 1 0,1269 3,877
9@477,2 1 0,1669 5,049
10Q@274,4 1 0,8598 22,383
Signif. codes: 0 ‘***’ (0,001
Estimated effects
est SE
Intercept 10,058324 0,006132
1Q@377,2 0,031213 0,005429
1@813,6 0,033166 0,005271
2Q@247,2 -0,029661 0,005472
4@254,9 0,039402 0,005205
5@74,4 0,022663 0,005269
6@278,0 0,030360 0,005484
6@410,3 0,034309 0,0054067
7@53,3 -0,023683 0,005480
8@203,0 -0,022356 0,005323
9@477,2 -0,025576 0,005310
10@274,4 0,056925 0,005207

Svar F value Pvalue (Chi2)

4,478
5,363
3,980
7,763
2,506
4,152
5,335
2,530
2,390
3,143

16,192

Nk okl

0,01

t
1640,328
5,749
6,292
-5,420
7,570
4,301
5,536
6,275
-4,322
-4,200
-4,817
10,933

33,05
39,59
29,38
57,30
18,50
30,65
39,38
18,68
17,64
23,20
119,53

Nk

0,05

\

4

0,1

oNeoNoNoNoNoNoNoR oGN]

\

0

Pvalue (F)
2,47e-08
1,30e-09
1,34e-07
6,260e-13
2,40e-05
7,45e-08
1,42e-09
2,19e-05
3,65e-05
2,46e-06

< 2e-16

1

Pvalue (F)

0

* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%
* k%

* k%

y ~ 01l + 02 + Q3 + Q4 + Q5 + Q6 + Q7 + Q8 + Q9 + Q10 + Q11
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