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Fenotipska varijabilnost i polimotrfizam SSR markera u NS kolekciji germplazme
paradajza
Rezime:

U ovoj doktorskoj disertaciji izvrsena je fenotipska i molekularna karakterizacija 29
genotipova paradajza koji pripadaju kolekciji Instituta za ratarstvo i povrtarstvo u Novom
Sadu. Biljni materijal je obuhvatao lokalne populacije, stare sorte, linijski materijal i sorte
zastupljene u proizvodnji. Eksperiment u polju se odvijao tokom tri uzastopne godine, a
postavljen je po slucajnom blok sistemu sa pet ponavljanja. Od fenotipskih osobina,
analizirano je 10 kvantitativnih i 4 kvalitativne 1 5 hemijskih osobina ploda.

Na osnovu sume rangova genotipova utvrdeno je da su se genotipovi znacajno
razlikovali u svim ispitivanim kvantitativhim osobinama. Ustanovljen je znacajan uticaj
godina na sve osobine osim na broj komora i prose¢nu masu ploda, dok izmedu genotipa i
godine nije postojala unakrsna interakcija. Primenom klaster analize genotipovi su
klasifikovani u Cetiri grupe, pri cemu je u velikoj meri uoc¢ena podudarnost sa grupisanjem
genotipova primenom analize glavnih komponenti. Utvrdeno je da su se genotipovi
razlikovali u hemijskim osobinama ploda. Klaster analizom grupisanja genotipovi su se
raspodelili u tri grupe, na osnovu hemijskih osobina ploda, kao i na osnovu kvalitativnih
osobina.

Za procenu diverziteta na molekularnom nivou odabrano je 30 mikrosatelitskih
markera. Za 7 polimorfnih lokusa, izracunati su pokazatelji genetickog diverziteta: broj alela
po lokusu, frekvencija najzastupljenijeg alela, ocekivana i uocena heterozigotnost i
polimorfnost pojedinacnih lokusa, odnosno PIC vrednost (Polymorphism Information Content).
Prosecan broj alela za polimorfne markere bio je 2,6 alela po lokusu. Najveci broj alela po
lokusu detektovan je za marker SSR 248 (4 alela), dok se za preostalih 6 markera broj alela
kretao od 2-3. Polimorfni lokusi su omogucdili razlikovanje veéine genotipova i klasifikaciju
u cetiri grupe primenom klaster analize grupisanja. Na osnovu dobijenih rezultata
istrazivanja, predloZzene su neke od moguc¢ih kombinacija ukrstanja iz kojih se moze
ocekivati pojava rekombinacija u cilju dobijanja sorti veceg prinosa i kvaliteta ploda.
Kljuéne reci: fenotipski markeri, mikrosateliti , paradajz, varijabilnost
Naucna oblast: Biotehnicke nauke
UZa naucna oblast: Genetika i oplemenjivanje

UDK broj: 635.64:575.21:631.527(043.3)



Phenotypic variability and polymorphism of SSR markers in NS tomato germplasm
collection

Summary:

In this study phenotypic and molecular characterization of 29 tomato genotypes,
belonging to the collection of the Institute of Field and Vegetable Crops in Novi Sad was
performed. Plant material was comprised of local populations, old varieties, breeding lines
and commercial cultivars. The field trials were set in randomized block design with five
replications, during three consecutive years. Ten quantitative and four qualitative
phenotypic traits were analyzed, and five chemical fruit characteristics.

The sum of ranks indicated significant differences among genotypes in all
quantitative traits. Years had a significant impact on all quantitative traits except average
fruit weight and locule number while the interaction between genotype and year was not
found. Genotypes were classified into four groups, using cluster analysis. Genotypes
grouping was to a large extent in agreement with the results of Principal Component Analysis
(PCA). Differences between genotypes in chemical traits were found, also. Using cluster
analysis genotypes were classified into three groups, according to both chemical
characteristics of fruit and qualitative traits, also.

For diversity assessment at molecular level, 30 microsatellite markers were selected.
For 7 polymorphic loci, further genetic diversity indicators were analyzed: a number of
alleles per locus, frequency of the predominant allele, observed and expected
heterozygosity and polymorphism of individual loci, or PIC value. The average number of
alleles per locus was 2,6. The highest number of allele (4) was identified for marker S248
while the rest of the markers had 2-3 alleles. Polymorphic loci have enabled differentiation
of most of the genotypes and classification into four groups by cluster analysis. Based on
the results of this research, some of the possible crossing combinations were suggested in

order to obtain varieties of higher yield and improved fruit quality.

Key words: microsatellites, phenotypic markers, tomato, variability
SCIENTIFIC FIELD: Biotechnical Sciences

SPECIAL TOPIC: Genetics and Breeding
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1. UVOD

Paradajz (Lycopersicon esculentuz Mill.) je samooplodna, vaskularna (podcarstvo
Tracheobionta), cvetajuca (razdeo Magnoliophyta), dikotiledona (klasa Magnoliopsida) biljna vrsta
koja pripada familiji pomocénica (Solanaceae). Ova familija obuhvata vise od 3000 vrsta,
medu kojima se nalaze i brojne ekonomski znacajne biljne vrste (paprika, krompir, duvan i
plavi patlidzan) poreklom iz Starog 1 Novog sveta (Knapp, 2002). Taksonomija paradajza se
menjala, i trenutno, iako ga veéina taksonoma svrstava u rod Solanum, naziv Solanum
heopersicum jos uvek nije u tolikoj meri prihvacen od strane oplemenjivaca (Ji 1 Scott, 2007).
Medutim, u naucnoj literaturi u upotrebi su 1 naziv Lycgpersicon esculentum Mill (ECPGR baza
podataka, http://cgn.websites.wur.nl/pgt/tomato/listasp; Hasanuzzaman i sar., 2015;
Ketema i sar., Misbaudeen i sar., 2015 ), ali 1 naziv Solanum lycopersicum ( Khairi 1 sar., 2015;
Mebhatri i sar., 2015; Sun i sar., 2015).

Paradajz predstavlja veoma znacajnu vrstu sa ekonomskog, nutritivhog i naucnog
stanovista. Van der Hoeven i sar. (2002) isticu ekonomski znacaj familije Solanaceae, koja se
u SAD nalazi iza trava i leguminoza, a medu povrtarskim vrstama je na prvom mestu.
Prema podacima Organizacije za hranu i poljoprivredu (FAO, Food and Agriculture
Onganization of the United Nations, www.fao.org) u periodu od 1993-2013 godine, povrsine u
svetu pod paradajzom povecale su se preko 50%, a proizvedene koli¢ine preko 100%.

Paradajz nema visoku hranljivu vrednost, medutim, velika potrosnja ¢ini ga jednim
od glavnih izvora vitamina i minerala u ljudskoj ishrani. Takode, smatra se ,funkcionalnom
hranom” obzirom na njegov pozitivan uticaj na ljudsko zdravlje i prevenciju brojnih
hroni¢nih oboljenja.

Sa naucnog stanovista, paradajz predstavlja model vrstu familije Solanaceae za
istrazivanja u oblasti genetike i molekularne biologije (Ji i Scott, 2007). Paradajz je model
vrsta za proucavanje procesa razvoja, zrenja i metabolizma ploda (Matsukura i sar., 2008).
Paradajz predstavlja diploidnu vrstu (2n=24), relativho malog (900 Mb) genoma (The
Tomato Genome Consortium, 2012), pogodnu za aseksualnu propagaciju, kulturu
protoplasta, celija i tkiva (McCormick 1 sar., 1986).

Paradajz se odlikuje kratkim zivotnim ciklusom, samooplodnim nac¢inom
razmnozavanja i visokim reproduktivnim potencijalom, uz dostupnost velikog broja

mutanata (http://tgrc.ucdavis.edu; http://www.sgn.cornell.edu).



http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S2210784315000364
http://www.fao.org/
http://tgrc.ucdavis.edu/
http://www.sgn.cornell.edu/

U poredenju sa drugim gajenim biljnim vrstama, Miller i Tanksley (1990) isticu
veoma nizak nivo genetickog diverziteta gajenog paradajza. Medutim, uprkos gubitku
geneticke varijabilnosti prisutne u divljim srodnicima, domestikacija, a potom 1 selekcija
dovele su do vece morfoloske varijabilnosti ploda kod gajenog u odnosu na divlji paradajz
(Van Deynze i sar., 2007).

Prvi izvor varijabilnosti koriS¢éen u oplemenjivanju paradajza bila je intraspecijes
varijabilnost. Geni poput sp (se/f pruning) koji odreduje determinantan tip rasta, kao i nor
(non-ripening) 1 rin (ripening inbibitor) mutacije gena koji uti¢u na proces sazrevanja ploda,
identifikovani su u S. Jegpersicum (Yeager, 1927, po Thouet 1 sar., 2008; Lincoln i Fischer,
1988; Barry i sar., 2000). Potreba za povecanjem otpornosti na bolesti i poboljsanje
kvaliteta ploda vodila je ka trazenju novih izvora varijabilnosti. U tom smislu, divlje vrste
pokazale su se kao veoma znacajan izvor pozeljnih gena u oplemenjivanju paradajza (Rick 1
Chetelat, 1995). Stalna teznja ka povecanju prinosa i tolerantnosti na abioticki i bioticki
stres, kao 1 poboljsanju kvaliteta ploda, namece potrebu stvaranja novih genotipova sa
osobinama koje prevazilaze postojeci sortiment. Kao bitan preduslov stvaranju novih 1
unapredenju postojecih sorti i hibrida istice se diverzitet pocetnog materijala iz koga ¢e se
vrsiti odabir potencijalnih roditeljskih parova.

U oceni diverziteta koriste se fenotipski, biohemijski i DNK markeri. Fenotipski
markeri predstavljaju morfoloske i1 agronomske osobine cije se nasledivanje prati
posmatranjem na nivou fenotipa (Tanksley, 1983). Fenotipska varijabilnost se ispoljava na
nivou kvantitativnih 1 kvalitatitvnih osobina. Biohemijskim markerima detektuje se
polimorfizam na nivou proteina. Ovi markeri obuhvataju strukturne proteine, rezervne
proteine i izoenzime. DNK markeri odrazavaju geneticku divergentnost na nivou DNK,
odnosno na nivou kodirajucih ili nekodirajucih delova genoma. Medu brojnim razvijenim
marker sistemima u oceni genetickog diverziteta veliku primenu nasli su mikrosateliti, tj.
SSR (Simple Sequence Repeats) markeri (Wang 1 sar., 2006; Benor 1 sar., 2008; Korir i sar.,
2014).

Znacaj karakterizacije germplazme u oplemenjivanju paradajza je visestruk. Baveci
se ovom problematikom, brojni autori (Maluf i sar., 1983; Susi¢ i sar., 1999; Joshi i Kohli
2003; Trezopoulos i1 Bebeli 2010; Dar i sar., 2015) u svojim istrazivanjima posebno isticu
znacaj diverziteta pocetnog materijala za oplemenjivanje u stvaranju novih i unapredenju
postoje¢ih sorti paradajza. Primenom odgovarajucih statistickih metoda grupisanja,

genotipovi se svrstavaju u grupe (klastere) na nacin da je unutargrupna varijabilnost manja


http://www.plantphysiol.org/content/156/4/2244.long#ref-39

od medugrupne. Iz najudaljenijih klastera biraju se potencijalni roditelji za ukrstanje. Osim
za procenu diverziteta, fenotipski markeri se koriste i za sprovodenje DUS
(Distinction, Uniformity, Stability) testa propisanog od strane Medunarodne unije za zastitu
novih biljnih sorti (UPOV, International Union for the Protection of New 1 arieties of Plants, 2001).
Ovim testom vrsi se ocena razlicitosti, uniformnosti i stabilnosti prilikom registracije novih
sorti. Fenotipski i molekularni markeri nalaze primenu i u mapiranju lokusa za kvantitativne
osobine (QTL. mapiranju, QTL. - Quantitative Trait Loci), asocijativnoj analizi (Jun i sar.,

2008) 1 selekciji pomocu markera (MLAS- Marker Assisted Selection) (Ashkani i sar., 2011).



2. CIL] ISTRAZIVANJA

Nauc¢ni cilj istraZivanja

Osnovni ciljevi istrazivanja su:

e Izvriiti analizu 29 genotipova paradajza ispitivanjem fenotipskih osobina biljke 1
ploda i hemijskih parametara kvaliteta ploda;

e Izvrditi molekularnu karakterizaciju odabranog biljnog materijala primenom
mikrosatelitskih (§SR) markera;

e Odrediti srodnosti i udaljenosti odabranih genotipova paradajza na osnovu
molekularnih podataka;

e Proceniti geneticku varijabilnost odabranog biljnog materijala na osnovu dobijenih
fenotipskih i molekularnih podataka;

e Ustanoviti meduzavisnost analiziranih osobina paradajza tj. koeficijente korelacije;

e Primena dobijenih rezultata istrazivanja u izboru potencijalnih roditeljskih parova u
programima oplemenjivanja paradajza;

e Proucavanje kolekcije paradajza Instituta za ratarstvo i povrtarstvo u Novom Sadu
koje bi moglo biti od koristi u stvaranju baze podataka i transferu istih ka drugim

gen bankama.



3. PREGLED LITERATURE

3.1 Poreklo i domestikacija paradajza

Paradajz vodi poreklo iz Juzne Amerike, iz oblasti Anda, tacnije Perua, Bolivije,
Ekvadora, Kolumbije i Cilea (Bauchet i Causse, 2012). Mesto domestikacije paradajza jo$
uvek nije u potpunosti rasvetlieno i kao takvo predstavlja predmet brojnih debata.
Zagovornici prve hipoteze smatraju Peru mestom domestikacije, dok je po drugoj hipotezi
domestikovan u Meksiku.

Kako navode Labate i sar. (2007) i Diez i Nuez (2008), jedan broj autora (De
Candolle 1886; Luckwill 1943) zastupa prvu hipotezu tj. Peru za mesto domestikacije. De
Candolle polazi od naziva pod kojim je paradajz introdukovan u Italiju, ,Mala pernviand” ili
»Pomi del Peri”. Medutim, nisu pronadeni ostaci ove vrste u arheoloskim nalaziStima u
oblasti Anda, za razliku od drugih gajenih biljnih vrsta (krompir, paprika, pepino...), sto ovu
hipotezu dovodi u pitanje (Rick 1978; Sauer 1993, po Diez i Nuez 2008).

Hipotezu o Meksiku kao mestu domestikacije predlaze Jenkins (1948) ( po Caicedo
1 Peralta 2013). Vedéi broj dokaza, lingvistickih, istorijskih 1 genetickih ide u prilog ovoj
hipotezi (Esquinas-Alcazar i Nuez, 1995). Jednim od dokaza smatra se poreklo izraza
Jtomatd”. U maternjem Nabuatl jeziku meksikanaca, izraz ,fomat!’ je upotrebljavan za biljke
koje imaju okrugle 1 socne plodove (Sauer, 1993). Uz dodatak prefiksa, izveden je izraz
koriscen za paradajz ,xitomat!’. Na prisustvo paradajza kao sastavnog dela kulture Asteka u
XVI veku (Sahagan, 1988) i njegovu upotrebu u ishrani ukazuju istorijski tragovi u
knjigama. Jedan deo autora, koji zastupaju ovu hipotezu, isticu i rezultate genetickih analiza.
U svojim istrazivanjima su ustanovili vecu izozimsku varijabilnost divljeg cherry paradajza iz
oblasti Anda u odnosu na uzorke pronadene izvan ove oblasti (Rick i Holle 1990).

Proucavajudi tvrdnje zagovornika obe hipoteze Peralta 1 Spooner (2007) dolaze do
odredenih zakljucaka koji svaku od navedenih hipoteza dovode u pitanje. Kako smatraju,
tacnost ni jedne od navedenih hipoteza ne moze se sa sigurnoscu tvrditi, te pravo mesto
domestikacije paradajza ostaje nerazjasnjeno. Iako Meksiko smatraju verovatnijim mestom
domestikacije, ne iskljucuju ni verodostojnost prve hipoteze, ili ¢ak paralelnu domestikaciju

u oba mesta nezavisno.



3.2 Putevi Sirenja paradajza

Esquinas-Alcazar 1 Nuez (1995) navode nekoliko ruta Sirenja paradajza iz centra
porekla u druge krajeve sveta (slika 1).

Dokazi introdukcije paradajza u Evropu datiraju od sredine XVI veka. Botanicari tog
vremena bili su zainteresovani prvenstveno za medicinska i kulinarska svojstva biljaka, bez
veceg interesovanja za mesto porekla 1 putevima Sirenja date vrste. Nove biljne vrste
klasifikovali su na osnovu poredenja sa do tada poznatim vrstama u Evropi. Prvi
dokumentovani trag ostavio je italijanski prirodnjak i botani¢ar Pietro Andrea Mattioli
1544. godine, poredeci paradajz sa mandragorom, biljkom iz roda Solanum. U svom opisu,
izmedu ostalog navodi da je re¢ o vrsti zutog ploda, koja se u ishrani koristi poput plavog
patlidzana. U svojim kasnijim radovima, Mattioli pored Zute, spominje i paradajz crvene
boje ploda nazivajudi ga na italijanskom ,,pomi d'oro” i latinskom ,,mala anred” $to u prevodu
znaci ,zlatna jabuka”. Uprkos navodima da su plodovi jestivi u pocetku je uzgajan kao
kuriozitet i ornamentalna vrsta. Razlog sporog prihvatanja bila su verovanja da je otrovan,
zbog botanicke slicnosti sa otrovnim vrstama, tada poznatim u Evropi (A#rgpa belladona 1
Atropa mandragora) (Esquinas-Alcazar i Nuez, 1995). Kako navode isti autori, tek nakon
dva veka, spominje sa kao gajena vrsta u potpunosti zastupljena u ishrani u Italiji i
Pirinejskom poluostrvu, dok je u Severnoj Evropi njegovo prihvatanje kao jestive biljne
vrste teklo znatno sporije. Upotrebu paradajza u ishrani u Juznoj Evropi dokumentovali su
1 drugi autori (Miller 1752; prema Peralta i sar., 2008 a). U nasim krajevima, paradajz se
poceo koristiti u ishrani krajem XIX veka, zelen za kiseljenje (Lazi¢ i sar. 2001).

Paradajz je dospeo u Afriku do kraja XVI veka, pre svega u Egipat i Tunis. Veoma
znacajnu ulogu u Sirenju ove vrste kroz Mediteranski basen i Bliski Istok imali su turski
trgovci.

Introdukcija paradajza u Aziju najverovatnije se odvijala preko Filipina putem
trgovinskih odnosa sa Spancima u XVI veku. Sirenje ka ostalim delovima kontinenta je i$lo
od Koreje (XVII vek), Japana i Indije (XVIII vek) 1 Kine (XIX veka).

Spanski 1 portugalski kolonisti doprineli su Sirenju paradajza i u Novi Svet. Tragovi
uzgajanja 1 konzumiranja na Karipskim ostrvima ukljucujuéi Antile 1 drugim zemljama
Latinske Amerike datiraju iz XVII 1 XVIII veka. Postoji verovatnoéa da je doslo i do
direktnog unosenja u SAD iz Meksika, uprkos tome $to nisu pronadeni tragovi. Takode
uzgajan je u Severnoj Americi u XVIII veku, gde je dospeo zahvaljujuéi evropskim

kolonistima. Paradajz dobija veéi ekonomski znacaj Sirom sveta do kraja XIX 1 pocetka XX



veka, sa prvim programima oplemenjivanja (Lehmann 1955; Brezhnev 1964, prema Peralta

i sar., 2008 b).

Trgovina galijama(1571)

Slika 1. Najverovatniji putevi Sirenja paradajaza pocev od XVI veka (Esquinas-Alcazar 1
Nuez, 1995).

3.3 Ekonomski i nutritivni znacaj paradajza

Uprkos c¢injenici da je paradajz nekada smatran otrovnom biljnom vrstom, danas se
po ostvarenoj proizvodniji i upotrebi nalazi na vrhu lestvice medu povrtarskim vrstama u
svetu. Prema podacioma FAO za 2013 godinu (http://faostat3.fao.org), povtsine pod
paradajzom u svetu iznosile su 4.725.417 ha sa prose¢nim prinosom od 34,7 t/ha (tab. 1).
U nadoj zemlji paradajz je uzgajan na povrsini od 18.483 ha, uz prosecan prinos od 9,44
t/ha i ukupnu ostvarenu proizvodnju od 174.512 t (http://faostat3.fac.org). Najvecu
prosecnu i ukupnu proizvodnju u proteklih 20 godina ostvarile su: Kina, SAD, Indjja,
Turska i Egipat.

Povrsine 1 potrosnja po glavi stanovnika (per capita) beleze trend rasta. Povecéanju
potrosnje doprinela je proizvodnja koja omogucava pristizanje tokom cele godine, porast
potrosnje svezeg ploda 1 povecanje svesti o njegovom pozitivnom uticaju na zdravlje.
Najvedi potrosaci u svetu su: Libija (108,9 kg), Turska, Egipat, Tunis i Grcka. U nasoj

zemlji, potrosnja per capita u 2011. godini iznosila je 21,7 kg.



Tabela 1. Povrsine, prosecan prinos i ostvarena proizvodnja paradajza u svetu u 2013.

godini (http://faostat3.fao.org)

Region Povrsina (ha)  Prosecan prinos (t/ha) Ostvarena proizvodnja (t)
Afrika 939.245 19,8 18.648.548
Amerika 455.840 53,9 24.589.350
Azija 2.821.820 35,2 99.205.498
Evropa 500.872 41,9 20.965.199
Svet 4.725.417 34,7 163.963.770

Paradajz predstavlja veoma vazan cinilac raznovrsne i uravnotezene ishrane, a
zastupljen je u vidu svezeg ploda, ali i razli¢itih preradevina. Veoma je znacajan u ljudskoj
ishrani zbog sadrzaja ugljenih hidrata, proteina, organskih kiselina, vitamina C, visokog
sadrzaja kalijuma i male kalorijske vrednosti (20 kcal/100 g ploda). Popularnost ovog
povréa 1 velika potrosnja cine ga jednim od glavnih izvora vitamina i minerala. Poseban
znacaj pridaje se uticaju antioksidanata, prvenstveno likopena i 3- karotena na ljudsko
zdravlje. Konzumiranje paradajza utice na snizavanje krvnog pritiska, ublazavanje upala
digestivnog trakta (Tepi¢ i sar., 20006), prevenciju kardiovaskularnih bolesti i nekih vrsta

kancera (Trout, 1991).

3.4 Diverzitet paradajza

Prirodni geneticki diverzitet predstavlja ,gorivo” za evoluciju s obzirom da
adaptacije na promene uslova spoljne sredine 1 evolutivne promene bez njega nisu moguce

(Alonso-Blanco 1 sar., 2009). Sistem oplodnje odreduje diverzitet vrste. Polno

>
razmnozavanje rezultira razlicitim nivoima varijacija unutar populacije. Stranooplodne
biljne vrste su varijabilnije od samooplodnih vrsta. Gubitak geneticke varijabilnosti unutar i
izmedu gajanih vrsta ima za posledicu Sirenje bolesti i Setocina, gubitak sposobnosti
adaptacije na klimatske promene i dostizanje platoa u svojstvima od interesa (Haussmann i
Parzies, 2009).

Raznovrsnost prirodnih stanista i specificnost njihovih klimatskih uslova, kao i
sistem oplodnje doprineli su diverzifikaciji divljih vrsta paradajza. Divlji srodnici paradajza
naseljavaju razlicita stanista, od priobalnih, aridnih oblasti Pacifika do dolina zapadnih

delova Anda, na preko 3300 m nadmorske visine (Taylor, 1986). Na ostrvima arhipelaga

Galapagos, oblasti na nivou mora do stenovitih delova vulkana nastanjuje S. cheesmaniae,



dok §. galapagense uspeva na nizim nadmorskim visinama izlozenim okeanskim vetrovima,
kao 1 padinama stenovitih vulkana (Darwin i sar., 2003; Peralta i sar 2008 b). Stanista
divljih vrsta paradajza su uglavnom male, izolovane doline gde su se biljke adaptirale
specificnom mikroklimatu i razli¢itim tipovima zemljista.

Divlje vrste paradajza odlikuje nizak nivo morfoloskog, a visok nivo genetickog
diverziteta (Tanksley, 2004). Vecina vrsta ima plod zelene boje, vrste sa Galapagosa imaju
zut 1 narandzast plod, a jedino S. pimpinellifolium ima crvenu boju ploda. Plodovi su
uglavnom sitni, okruglog oblika prilagodeni za laku disperziju semena od strane sitnih
organizama. Izmedu i unutar vrsta prisutno je variranje u stepenu samooplodnje i
stranooplodnje, varirajuéi od stranooplodnog preko fakultativho stranooplodnog do
samooplodnog. Osim navednih, divlji srodnici paradajza razlikuju se i u pogledu drugih
osobina (otpornost na abioticki 1 bioticki stres, kvalitet ploda, tip, gustina i raposred malja,
tipu grananja, broj cvetova u cvasti, tip lista...).

U poredenju sa vecinom gajenih biljaka, nivo genetickog diverziteta unutar
germplazme gajenog paradajza je veoma nizak (Williams i St. Clair, 1993). Ustanovljeno je
da je u gajenom paradajzu zadrzano manje od 5% alelnog diverziteta njegovih divljih

srodnika (Miller i Tanksley, 1990).
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Divlje vrste —  Domestikacija —  Savremene sorte
Slika 2. Alelni diverzitet gena divljih srodnika paradajza i njegov postepeni gubitak

usled domestikacije i oplemenjivanja (izvor slike: Thanklsey i Mc Couch, 1997)

Kako objasnjavaju Nesbitt i Tanksley (2002) uzrok niskog genetickog diverziteta je
smanjenje pocetne populacije tzv. ,usko grlo” (engl. bottlenecks) do koje je doslo tokom
inicijalne domestikacije i prenosenja jako malog dela germplazme u Evropu, a odatle i u
druge delove sveta (slika 2). Gubitak genetickog diverziteta desio se, ne samo na nivou gena
koji kontroliSu svojstva obuhvacena selekcijom, ve¢ i na nivou kompletnog genoma

(Mufios i sar., 2011).



U odnosu na divlji, gajeni paradajz se odlikuje veéim morfoloskim diverzitetom,
prvenstveno u velicini 1 obliku ploda (Paran i van der Knaap, 2007). Zahvaljuju¢i njegovoj
sirokoj upotrebi u ljudskoj ishrani, adaptaciji na razlicite agroekoloske uslove i sisteme
uzgoja, gajeni paradajz se odlikuje raznoliko$¢u kvantitativnih i kvalitativnih osobina.

Plod paradajza je socna bobica koju ¢ine spoljasnji zid, tj. perikarp prekriven
pokozicom, komore i pregradni zidovi, placenta i seme. Masa ploda varira od veoma sitnog,
tezine svega nekoliko grama, do veoma krupnih plodova, mase preko 500 g pri ¢emu
plodovi nekih populacija Volovskog srca dostizu masu i od 1 kg. Prema tezini ploda, sorte
se klasifikuju na krupne (120-250 g), srednje krupne (80-120 g), sitne (60-80 g), kao 1 sorte
koktel tipa (30-50 g) 1 mini, tzv. cherry ( 10-30 g) paradajz (Purovka i sar. 2006). Masa ploda
predstavlja jednu od glavnih komponenti prinosa koja odreduje namenu sorte. Diverzitet u
masi ploda pripisuje se prisustvu 28 QT1 -ova, identifikovanih u viSe nezavisnih istrazivanja
(Grandillo 1 sar., 1999). Isti autori, posebno isticu znacaj 4 lokusa: fruit weight (fwl.1, fu2.2,
fw3.1 1 fwd.1). Alelne varijacije unutar ovih lokusa imaju najveci uticaj na masu ploda, pri
¢emu razlike mogu biti i do 30%. Masa ploda, kao kvantitativho svojstvo je pod uticajem
faktora spoljne sredine, nacina proizvodnje 1 primenjene agrotehnike.

Komore predstavljaju supljine u plodu u kojima se nalaze placenta i seme. Plod
vecine divljih vrsta ima dve komore, dok gajene vrste mogu imati od 2 do preko 15 komora
uz razlicit oblik ploda. Broj komora u plodu je odreden brojem karpela u cvetu. Ova
osobina je pod genetickom kontrolom nekoliko lokusa, pri ¢emu najznacajniju ulogu imaju
fasciated (fas) 1 locule number (Je) (Mufios 1 sar., 2011). Uticuéi na broj karpela u cvetu, ovi
lokusi dovode do promena u velicini ploda. Ustanovljeno je prisustvo mutacija u jednom ili
oba navedena lokusa istovremeno uz prisustvo epistaticke interakcije, kod izrazito krupnih
(>500 g), visekomornih plodova (Lippman i Tanksley, 2001). Broj komora odreduje oblik i
velicinu ploda. Plodovi sa ve¢im brojem komora obi¢no imaju pljosnatiji oblik i ve¢u masu
(Mufios 1 sar., 2011; Rodriguez i sar., 2011), pri cemu povecanje mase moze biti i do 50%
(Tanksley, 2004).

Najcenjeniji deo ploda su pregrade i spoljasnji zid jer sadrze najvisi procenat suve
materije. Pored toga, debljina perikarpa predstavlja bitnu karakteristiku ploda, kao
komponenta ¢vrstine ploda. Jedan od ciljeva oplemenjivanja paradajza je upravo povecanje
debljine perikarpa i ¢vrstine ploda Sto bi omogucilo duze skladistenje i bolji transport
(Cviki¢ i sar., 2000). Cvrstina ploda je takode veoma vazna prilikom mehanizovanog

ubiranja. Debljina perikarpa varira od nekoliko m» do preko 1 oz Osim navedenih
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svojstava, varijabilnost genotipova se ispoljava i na nivou drugih osobina ploda (¢vrstina,
duzina cuvanja, prisustvo zelene kragne 1 dr.).

Prinos paradajza predstavlja kompleksno svojstvo, tzv. ,supersvojstvo” koje se
sastoji od veéeg broja komponenti kvantitativne, poligene prirode (Zivanovié i sar., 2007), a
najvaznije su broj plodova i prosecna masa ploda. Pored genetske predispozicije, na broj
plodova uticu i faktori spoljne sredine, procenat oplodenih cvetova i zametnutih plodova.
Prinos paradajza zavisi od sorte, nacina proizvodnje 1 primenjene agrotehnike. Zbog
kompleksne prirode prinosa, veoma je tesko identifikovati JTI -ove koji uticu na njega i
poboljsati prinos putem marker asistirane selekcije (MAS). Uprkos tome, objavljene su
brojne studije koje se bave ovom problematikom, bazirane uglavnhom na intersepcijes
hibridizaciji 1 generacijama razdvajanja (Fulton i sar., 1997; Bernacchi i sar., 1998; Fulton 1
sar., 2000; Monforte 1 Tanksley 2000). Medutim, ustanovljen je nizak stepen saglasnosti
medu rezultatima ovih istrazivanja, §to je 1 ocekivano, uzimajuci u obzir kompleksnost
prinosa i njegovu nisku heritabilnost (Foolad, 2007).

Veoma znacajna osobina paradajza je ranozrelost. Broj dana od nicanja do
sazrevanja prvog ploda na prvom grozdu predstavlja biolosku ranozrelost (Daskalov i
Ognjanov, 1962). Stvaranje sorti razlic¢itth rokova zrenja je veoma znacajno u cilju
ravnomernog pristizanja ploda na trziste i racionalnog koriséenja preradivackih kapaciteta.

U zavisnosti od rasta stabla i obrazovanja cvasti, tip rasta paradajza moze biti

indeterminantan, determinantan 1 poludeterminantan (Purovka 1 sar, 2000).

Indeterminantne sorte imaju neograni¢en porast za razliku od determinantnih sorti
zbunastog izgleda, ¢iji je porast ograni¢en cvascu, kojom se stablo zavrsava. Tip rasta
odreduje namenu sorte i nacin proizvodnje.

Boja ploda je medu najvaznijim osobinama koje uticu na organolepticku i nutritivau
vrednost paradajza (Francis 1995). Boja ploda je rezultat kombinacije pigmenata prisutnih u
pokozici i mesnatom delu, a odlikuje je velika varijabilnost. Crvena, narandzasta 1 zuta boja
ploda poticu od pigmenta iz grupe karotenoida. Crvena boja ploda nastaje akumulacijom
pigmenta likopena, dok Zuta i narandzasta boja ploda poticu od luteina i karotena (-
karoten ili -karoten) (Ronen i sar., 2000). Sposobnost stabilizacije reaktivnih oblika
kisconika 1 blokiranja slobodnih radikala daje likopenu i drugim karotenoidima
antioksidativna svojstva (Burton i Ingold, 1984; Bramley, 2000). Veliki broj klinickih studija

ukazuje na znacaj prisustva likopena u krvi u zastiti od razli¢itih oblika karcinoma (Miller 1

sar., 2002) i prevenciji st¢anih oboljenja (Shi i Le Maguer, 2000). Zeleni, nezreli plodovi
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sadrze hlorofil i1 karotenoide poput luteina, § karotena i violaksantina, koji su takode
prisutni i u listu (Paran i van der Knaap, 2007). Tokom zrenja hloroplasti prelaze u
hromoplaste i plod dobija crvenu boju. Prisustvo antocijana, daje plodu ljubicastu boju.
Osim navedenih, kod paradajza se srecu i druge boje i nijanse ploda, poput roze, braon,
bele... Identifikovano je vise od 20 gena koji utiCu na vrstu, kolicinu i distribuciju
karotenoida u plodu (Paran 1 van der Knaap, 2007).

Oblik ploda je odreden odnosom izmedu duzine i Sirine (precnika) ploda, tj.
indeksom oblika. Duzina ploda predstavlja rastojanje izmedu vrha 1 osnove ploda, a Sirina
precnik ploda u njegovom najsSirem delu. Oblik ploda varira od okruglog, spljostenog,
izduzenog, kruskolikog, cilindricnog, do niza prelaznih formi. Identifikovani su QTL-ovi za
oblik ploda, medu kojima su najznacajnija sledeca Cetiri: ovate, sun, fasciated (fas) i locule
number () (Tanksley, 2004). Prva dva uticu na pojavu izduzenosti ploda, s tim da se pod
uticajem ovate formiraju jajasti plodovi, dok su izduzeniji plodovi posledica delovanja sun
gena. Geni fas 1 /n uticu na oblik ploda, prvenstveno deluju¢i na broj komora u plodu.
Diverzitet oblika ploda gajenog paradajza Tanksley (2004) objasnjava na nekoliko nacina.
Selekcija na vecu masu ploda mogla je rezultirati promenama u obliku ploda, usled
plejotropnog delovanja gena. Dokaz u prilog ovoj hipotezi je mutacija koja je uzrokovala
povecanje mase ploda usled povecanja broja komora (Lippman i Tanksley, 2001). Zahtevi
trzista, kao i preradivacke industrije i mehanizovanog ubiranja ploda, takode su imali uticaj
na diverzitet oblika prisutan kod gajenog paradajza.

Rezultati brojnih istrazivanja ukazuju na prisustvo diverziteta u karakteristikama
kvaliteta ploda, kako medu divljim vrstama, tako i medu savremenim sortama i hibridima
(Balasubramanian, 1984; Hanson i sar, 2004; Schauer i sar., 2005; Nour i sar., 2013). Brojna
svojstva odreduju kvalitet ploda, a veéina su poligenog karaktera. Kvalitet ploda zavisi od
hemijskog sastava, odnosno sadrzaja suve meterije, °Brix vrednosti (ukupne rastvorljive
suve materije), Secera, kiselina i brojnih ispatljivih jedinjenja (Thybo i sar., 2006). Kvalitet
ploda zavisi od sorte, nacina proizvodnje, momenta i nacina berbe, kao 1 uslova skladistenja
nakon berbe.

Komercijalne sorte i hibridi sadrze 4,5-6% suve materije dok kod divljih vrsta
dostize 1 do 15% (Hewitt i Garvey 1987). Suvu materiju ¢ine vodorastvorljivi i nerastvorljivi
deo. Vodorastvorljivi deo suve materije, koji ¢ini oko 88 % njenog ukupnog dela ¢ine
pretezno seceri, kiseline, proteini i rastvotljive pektinske supstance. Nerastvorljivi deo suve

materije ¢ine celuloza, hemiceluloza, pektinska kiselina 1 protopektini (Tepi¢ i sar., 2000).
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Povecanje sadrzaja ukupne i rastvorljive suve materije je od izuzetnog znacaja za
industrijske sorte, jer povecava prinos i smanjuje troskove dehidratacije tokom procesa
prerade (Rick, 1974). Ukupna rastvorljiva suva materija izrazena kroz °Brix vrednost,
predstavlja veoma znacajan pokazatelj tehnoloskog kvaliteta ploda, posebno ukoliko je
namenjen industrijskoj praradi u vidu dehidrata i koncentrata (Stevens, 1972), s obzirom na
to da se paradajz prilikom prerade kuva do postizanja zeljene °Brix vrednosti. Takode,
sadrzaj suve materije je veoma znacajan i za paradajz namenjen upotrebi u svezem stanju, s
obzirom na uticaj Secera i kiselina na ukus ploda (Stevens i sar., 1977).

Sadrzaj organskih kiselina utice, kako na ukus tako 1 na cuvanje preradevina od
paradajza. pH vrednost kod paradajza se krece 4-4,5 (Diez i Nuez,2008). Veoma je znacajan
pokazatelj otpornosti preradevina na napad mikroorganizama. Niza pH vrednost inhibira
aktivnost bakterije Bacillus coagulans (Rice i Pederson, 1954) i smanjuje verovatnocu kvarenja
proizvoda usled prisustva termofilnih organizama. Nizi nivo pH vrednosti daje plodu
kiseliji ukus, na osnovu ¢ega brojni potrosaci ocenjuju kvalitet ploda.

Pepeo predstavlja ukupan sadrzaj mineralnih materija. Kako navode Lazi¢ i sar.
(2001), najveci deo mineralnih materija u plodu paradajza ¢ine K (38%), P (9%), Mg (9%) i
Fe (2%). lako ukupno ¢ine mali procenat suve materije uticu na nutritivnu vrednost i

kvalitet ploda i preradevina (Salunkhe i sar., 1974).

3.5 Karakterizacija kolekcija germplazme paradajza

Biljni materijal, prvenstveno od znacaja za poljoprivredu, sakuplja se u kolekcije
(Swanson, 1996, Prodanovié 1 sar, 2015) u kojima se svaki genotip posebno obelezava i
naziva ,accesion” (Sackville 1 sar., 2002). Ove kolekcije se obicno nazivaju ,kolekcije
germplazme”, s obzirom da se biljni materijal cuva prvenstveno, u vidu semena
(Prodanovié¢ i Surlan-Momirovi¢, 2006). Odeljenje za povrtarstvo, Instituta za ratarstvo i
povrtarstvo u Novom Sadu, od svog osnivanja do danas, radi na ocuvanju, odrzavanju,
uvecanju i koris¢enju kolekcije paradajza, ali i drugih povrtarskih vrsta (paprike, pasulja,
lukova, kupusa...). Kolekcija paradajza obuhvata: divlje srodnike, lokalne populacije, stare
sorte, sorte zastupljene u proizvodnji, hibride i linijski materijal. Posebno su znacajne
populacije i sorte zbog dobre prilagodenosti agroekoloskim uslovima, atraktivnog izgleda i
dobrog kvaliteta ploda (Takac i sar, 2005). Lokalne populacije predstavljaju autohtone
populacije, adapirane na specificne uslove spoljasnje sredine odredenog regiona, stabilnih

prinosa srednjeg nivoa (Zeven, 1998). Pod starim sortama podrazumevaju se one koje vise
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nisu zastupljene u S$irokoj proizvodnji. Karakterizacija uzoraka vr$i se primenom:

fenotipskih, biohemijskih i molekularnih markera.

3.5.1 Fenotipski markeri

Prvi markeri, koriS¢eni u biljnoj proizvodnji i oplemenjivanju bazirali su se na
karakteristikama fenotipa. Najcesée su to bili boja ili oblik razli¢itih delova biljke, poput
cveta, ploda, lista. Ovi markeri, odnosno osobine ¢iji polimorfizam se vizuelno lako uocava
predstavljaju fenotipske, tj. morfoloske markere. Iako se kao prednost morfoloskih markera
navodi njihova jednostavnost i ekonomicnost prate ih brojni nedostaci, poput: ogranicenog
broja (Rao, 2004), podloznosti, prvenstveno kvantitativnih osobina, uticaju faktora spoljne
sredine, nemogucnosti razlikovanja homozigota od heterozigota, subjektivnosti vizuelne
ocene 1 nesavrsenost merenja (Roldan-Ruiz i sar., 2001). Medunarodna unija za zatitu
novih biljnih sorti UPOV/, uspostavila je kriterijume za sprovodenje testa razlicitosti,
uniformnosti i stabilnosti i definisala deskriptore (kljuceve) za opis 1 karakterizaciju biljnih
vrsta (UPOT7, 2001). Ovi deskriptori se sastoje od uvodnih poglavlja, istih za sve vrste
(pasoski podaci, ekoloski i proizvodni uslovi, nac¢in odrzavanja sorte...), 1 specificnih
poglavlja u zavisnosti od biline vrste (Prodanovi¢ i Surlan-Momirovi¢, 2006). U UPOT”
prirucniku za karakterizaciju paradajza propisani su minimumi za koli¢inu biljnog materijala
za sprovodenje testova, vremenski period trajanja testova i broja biljaka na kojima se vrse
opservacije. Dat je opis nacina postavljanja ogleda i velicine ogledne parcelice i osobine
koje se ocenjuju. Kvantitativhe osobine se izrazavaju u jedinicama mere (o7, g.) a
kvalitativne opisno (oblik, boja, prisustvo/odsustvo).

Potreba oplemenjivaca 1 geneticara za preciznijim i pouzdanijim fenotipskim
podacima dovela je do razvoja platformi za fenotipizaciju. Ove platforme predstavljaju
automatizovanu i robotizovanu ocenu kompleksnih svojstava poput morfologije korena
(Flavel i sar., 2012), karakteristika lista (Arvidsson i sar., 2011), karakteristika ploda (Brewer
1 sar.,, 2000), fotosintetske efikasnosti (Bauriegel i sar., 2011). Razvoj platformi za
fenotipizaciju, do sad je u najvecoj meri bio fokusiran na merenje svojstava individualnih
biljaka u staklenicima. Jedan od najvecih izazova oplemenjivacima biljaka i geneticarima u
XXI veku je uspostavljanje kapaciteta za brzu i tacnu ocenu fenotipskih svojstava velikog

broja biljaka na polju (Houle i sar., 2010).
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3.5.2 Molekularni markeri

Molekularni markeri se dele na biohemijske i DNK markere, u zavisnosti od toga
da li detektuju polimorfizam na nivou enzima ili DNK molekula. Prednost biohemijskih
markera (izozimi 1 alozimi), u odnosu na fenotipske je sto nisu podlozni uticaju faktora
spoljne sredine, medutim, zbog male pokrivenosti genoma nivo detekcije varijabilnosti je
nizak (Rao, 2004) S$to ogranicava utvrdivanje genetickog identiteta. DNK markeri
predstavljaju sekvence DNK unutar kodiraju¢ih ili nekodiraju¢ih delova genoma.
Identifikujuéi polimorfizam na nivou DNK sekvence, prevazilaze nedostatke 1 fenotipskih i
biohemijskih markera (Ovesna 1 sar., 2002). Podela molekularnih markera je izvrSena na
osnovu vise kriterjjuma. Mishra i sar (2014) navodi podelu prema metodi za utvrdivanje
polimorfizma DNK, na markere zasnovane na hibridizaciji (RFLP- Restriction Fragment
Length Polymorphism), lancanoj reakciji polimeraze (RAPD -Random Amdified Polymorphic,
AFLP-Amplified Fragment Length Polymorphism, SSR Simple Sequence Repeat) 1 sekvencioniranju
(SNP-Single Nucleotid Polymorphism). Prema nacinu nasledivanja dele se na dominantne i
kodominantne. Kodominantni markeri su markeri koji omogucavaju identifikaciju obe
alelne varijante. Drugim recima, ovi markeri omogucavaju razlikovanje heterozigota od
homozigota i identifikaciju genotipa i frekvencije alela datog lokusa. Dominantni markeri, s
druge strane, omogucavaju detekciju samo jednog alela, a produkti se detektuju kao
prisustvo ili odsustvo fragmenta odredene velicine, te ne omogucavaju detekciju
heterozigota. Poznata je i podela markera na osnovu vrste polimorfizma koju detektuju 1
celijske organele u kojoj se nalaze. Markeri se takode razlikuju po troskovima primene,

potrebnoj opremi i ponovljivosti rezultata (Schlotterer 2004; Bernardo, 2008).

Mikrosateliti

Mikrosateliti predstavljaju kratke sekvence DNK molekula koje se sastoje od
tandemski ponovljivih nukleotidnih jedinica, duzine 1-6 baznih parova, prisutnih u
genomima vecine eukariotskih organizama (Powell i sar., 1996). Ovi markeri su poznati i
pod nazivom kratke ponovljive sekvence (SzmpleSequence Repeats 1li SSRs) 1 pripadaju grupi
kodominantnih markera. Takode, SSR markeri pripadaju grupi PCR markera ¢ija detekcija
se zasniva na primeni reakcije lancane polimerizacije (PCR), u kojoj se sekvence
komplementarne regionima koji okruzuju hipervarijabilne mikrosatelite koriste kao

prajmeri.
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Polimorfizam mikrosatelita nastaje usled razlika u broju tandemskih ponovaka
unutar regiona ogranicenog prajmerima, a smatra se posledicom proklizavanja polimeraze
tokom replikacije DNK molekula uz zakazivanje mehanizma za otklanjanje gresaka
prilikom replikacije, nejednakog krosingovera (Levinson i Gutman, 1987) kao 1 visoke stope
mutacija. Brojni su faktori koji uticu na stopu mutacija unutar mikrosatelitskih lokusa
ukljucujuéi ponavljajuéi motiv, duzinu sekvence, hromozomsku poziciju, ucestalost GC
nukleotidnog para u bocnim regionima (Li i sar., 2002). Utvrdena je negativna korelacija
izmedu duzine ponovka i stope replikativhog proklizavanja polimeraze, a najvisa je u
dinukleotidnim SSK lokusima. Sa povecanjem broja repetativnih jedinica (ponovaka),
povecava se mutaciona stopa, odnosno mogucénost proklizavanja polimeraze i pogresnog
ponovnog sparivanja lanaca (Bhargava 1 Fuentes, 2010).

SSR markeri su u najvecoj meri prisutni u nekodirajuéim regionima genoma, a
znatno rede u protein-kodiraju¢im delovima. Wang i sar. (1994) su ustanovili, kod sve 54
ispitivane biljne vrste, prisustvo svih (101) posmatranih mono-, di- i tetra nukleotidnih SSR
ponovaka u nekodirajuéem delu genoma. Prisustvo SSR markera unutar gena je utvrdeno
pretrazivanjem EST (Expressed Sequence Tag) baza (Eujayl 1 sar., 2002; Thiel i sar., 2003).
EST-SSKR markeri ispoljavaju nizi nivo polimorfizma u odnosu na one nastale iz ukupne
genomske DNK; s obzirom na vecu konzervativnost kodirajucih regiona DNK 1 time manju
podloznost mutacijama (Scott, 2001). Ovi mikrosateliti su od posebnog znacaja za
utvrdivanje veze marker-svojstvo (mapiranje) i u komparativnim istrazivanjima srodnih
vrsta.

SSR markeri se odlikuju malim brojem ponovaka po lokusu (5-100) i u¢estalos¢u od
10* do 10° po genomu (Tautz, 1993). Kod vecine vrsta, najzastupljeniji (48-67%) su
dinukleotidni mikrosatelitski ponovci (Wang 1 sar, 1994), pradeni sa tetra- i
mononukleotidnim mikrosatelitima (Ellegren, 2004). Najucestaliji ponovak u biljnim
genomima je (AT),, dok je kod zivotinja najzastupljeniji (AC), ponovak (Powell i sar.,
1996). U kodirajuéim regionima genoma glavnih gajenih vrsta, najzastupljeniji su
trinukleotidni ponavljajuc¢i motivi, a zatim i di- i tetranukleotidni ponovci (Li i sar., 2002).
Metzgar 1 sar. (2000) nalaze objasnjenje u mehanizmu odbrane, tj. suprotstavljanja
organizma mutacionim promenama unutar kodiraju¢ih regiona DNK molekula, uzimajuéi
u obzir da se poveéanjem broja repetativnih jedinica povecava stopa mutacija (Bhargava i

Fuentes, 2010).
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Premda uloga SSR markera u biljnim genomima nije u potpunosti rasvetljena,
ustanovljen je njihov uticaj na gensku ekspresiju (Liu i sar., 2000), transkripciju (Meloni 1
sar., 1998; Gebhardt 1 sar., 1999), translaciju (Martin-Farmer 1 Janssen 1999), u zavisnosti
od polozaja u genomu, kao 1 njihov znacaj u stvaranju fenotipskog diverziteta vrste (Li i sar.
2004).

Kao prednosti mikrosatelita, u odnosu na druge marker sisteme isticu se:
multialelna priroda, kodominantan nacin nasledivanja, brojnost, siroka pokrivenost
genoma, velika informativnost, jednostavna detekcija primenom PCR metode uz malu
koli¢inu pocetne DNK i ponovljivost dobijenih rezultata (Powell 1 sar., 1996; Agarwal i sar.,

2008).

3.6 Znacaj diverziteta i karakterizacije germplazme u oplemenjivanju
paradajza

Ciljevi oplemenjivanja paradajza su brojni s obzirom da se ova vrsta gaji 1 koristi na
razlicite nacine, a vremenom su se menjali, pocev od oplemenjivanja na prinos tokom 70-ih
godina XX veka, duzinu ¢uvanja 80-ith godina, poboljSanje ukusa 90-ih do unapredenja
kvaliteta, ¢emu se danas pridaje sve veci znacaj (Bai i Lindhout, 2007). Ciljevi
oplemenjivanja se razlikuju u zavisnosti od nacina proizvodnje i namene paradajza.
Osobine kojima se pridaje posebna paznja, kod paradajza namenjenog svezoj potrosnji su:
visok prinos, tip rasta, ranostasnost, kvalitet ploda (oblik, boja, ujednacenost, ukus,
socnost), period cuvanja, otpornost na bioticki 1 abioticki stres. Jedan od ciljeva u
oplemenjivanju industrijskih sorti je smanjenje troskova proizvodnje. Ovaj zahtev doveo je
do izmena u arhitekturi biljke sa ciljem prelaska na mehanizovani nacin berbe. Industrijske
sorte odlikuje: determinantan tip rasta, zdruzeno cvetanje i zrenje, gladak plod ujednacene
crvene boje, odsustvo spojnog kolenca na drsci ploda, ujednacenost oblika i velicine ploda
bez prisustva Supljina, pokozica pogodna za skidanje i otporna na pucanje i debeo i ¢vrst
perikarp (Diez i Nuez, 2008). Osim navedenih, ove sorte moraju imati 1 druge karakteristike
kvaliteta neophodne za proces prerade: pH vrednost 4.2-4.4 i visok sadrzaj ukupne
rastvorljive suve materije.

Ogroman doprinos na polju genetike, evolucione bilogije i oplemenjivanja paradajza
dao je cuveni geneticar i botanicar Charles M. Rick (1915-2002). Prvi je prepoznao
potencijalnu vrednost divljih vrsta, kao genetickog rezervoara za unapredenje gajenog

paradajza, $to je predstavljalo prekretnicu u koriscenju genetickog diverziteta paradajza.
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Posvetio je zivot pronalazenju, kolekcionisanju i karakterizaciji egzoticne germplazme
paradajza (Tanksley i Khush 2002). Diverzitet egzoticne germplazme predstavlja vredan
izvor gena od interesa u oplemenjivanju paradajza: otpornost na bolesti, insekte, susu,
tolerantnost na salinitet, hladnocu 1 izmrzavanje i poboljsanje karakteristika kvaliteta ploda.

Diverzitet biljnih genetickih resursa je bogatstvo od neprocenjivog znacaja za
covecanstvo uzimajuéi u obzir procenu rasta svetske populacije (>9 milijardi do 2050
godine), kako navode Govindaraj i sar (2015). Prisustvo geneticke varijabilnosti gajenih
biljnih vrsta je od esencijalnog znacaja za njthovo buduce unapredenje, pruzajuéi
oplemenjiva¢ima moguénost za poboljsanje postojecih i stvaranje novih sorti i hibrida.
Procena geneticke varijabilnosti zahteva prethodnu fenotipsku 1 molekularnu
karakterizaciju biljnih genetickih resursa. Na znacaj diverziteta u stvaranju novih i
unapredenju postojecih sorti paradajza ukazuju brojna istrazivanja. Joshi i Kohli (2003) su
ispitivali 17 kvalitativnih 1 kvantitativnih osobina kod 73 genotipa paradajza u cilju procene
stepena geneticke udaljenosti i izbora potencijalnih, divergentnih roditelja za ukrstanje.
Genotipovi su grupisani u 15 klastera pri cemu su oni sa najvec¢om genetickom distancom
predlozeni za roditeljske komponente u cilju povecanja prinosa. Trezopoulos i Bebeli
(2010) su za cilj istrazivanja postavili utvrdivanje morfoloskih razlika, unutar i izmedu 34
lokalne populacije, poreklom iz Grcke. Veéina svojstava, osim gustine malja i tipa rasta,
ispoljila su visok stepen divergentnosti. Oblik ploda je u najvecoj meri doprineo
heterogenosti ispitivanog materijala. Ustanovili su da diverzitet datih lokalnih populacija
moze biti od koristi u oplemnjivackim programima. Dar i sar. (2015) dolaze do slicnog
zakljucka, predlazudi genotipove iz najudaljenijih klastera za hibridizaciju u cilju postizanja
heteroticnog efekta u I, generaciji i pozitivnih transgresivnih genotipova u generaciji
razdvajanja. Njihov biljni materijal obuhvatao je 60 genotipova paradajza, a analizirane su
komponente prinosa i kvalitet ploda. Morfoloski markeri se smatraju nepouzdanim zbog
podloznosti uticaju faktora spoljne sredine. Uprkos tome, Dong i sar. (2004) smatraju da se
ovaj uticaj moze ublaziti povecanjem broja ispitivanih uzoraka, a tacnost i objektivnost
merenja poboljsati pridrzavanjem procedura i uputstava propisanih u klju¢evima za
deskripciju.

Brojne studije ukazuju na efikasnost primene SSR markera u ispitivanju genetickog
diverziteta roda Solanum (He 1 sar., 2003; Frary i sar., 2005, Garcia-Martinez i sar., 2000;
Song i sar., 2006). Najcesce korisceni pokazatelji genetickog diverziteta u istrazivanjima

baziranim na polimorfizmu molekularnih markera su: broj alela po lokusu, frekvencija alela,
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diverzitet gena, tj. ocekivana heterozigotnost (Nei, 1973), polimorfizam pojedinac¢nih
lokusa (PIC-Polymorphism Information Content), (Botstein 1 sar., 1980; Roldan-Ruiz i sar., 2000),
proporcija retkih alela (Hirschhorn 1 Daly, 2005) i geneticke distance. Rao i sar. (2012) su
sproveli istrazivanja na 322 uzorka divljeg srodnika Solanum pimpinellifolinm , koji pripadaju
kolekciji AVRDC (The World 1 egetable Center) sa ciljem odredivanja strukture populacije 1
formiranja srzne, tzv. ,cor¢’ kolekcije. Analizom 32 kvalitativne 1 22 kvantitativne osobine i
primenom 48 mikrosatelitskih markera podjednako rasporedenih unutar genoma,
izdvojeno je 190 divergentnih uzoraka. Detektovano je ukupno 377 alela, sa prosecno 7,85
po lokusu. Identifikovana su 52 retka alela, unutar 28 lokusa. Autori isticu da upotreba
srznih kolekcija omogucava proucavanje maksimalnog diverziteta u redukovanom broju
uzoraka, §to povecava $ansu za detektovanje genotipova od interesa u asocijativnoj analizi
kompleksnih svojstava. He 1 sar. (2003) su anlizirali sekvence DNK paradajza, u cilju
dizajniranja SSR prajmera s obzirom, na do tada ograni¢en broj dostupnih SSR markera.
Pomocu 158 markera ispitali su 19 sorti 1 ustanovili polimorfizam kod 65 markera, sa PIC
vrednoséu koja se kretala 0,09-0,67. Pomocu ovih markera izvrsena je klasifikacija
genotipova u grupe. S obzirom na to da su markeri razvijeni u ovom istrazivanju pretezno
iz kodiraju¢ih delova genoma, dobijaju na znacaju ne samo u identifikaciji genotipova i
marker asistiranoj selekciji ve¢ 1 u utvrdivanju veze marker-svojstvo.

Fenotipski i molekularni markeri nalaze primenu i u analizi geneticke kontrole
kvantitativnih svojstava putem (TT. mapiranja. Brojna svojstva poput prinosa, kvaliteta i
tolerantnosti na stres ispoljavaju kontinuiranu varijabilnost, kao rezultat kontrole od strane
veéeg broja gena koji stupaju u medusobnu i interakciju sa faktorima spoljasnje sredine. U
istrazivanjima koja su prethodila uvodenju molekularnih markera, geneticka osnova ovih
kompleksnih svojstava proucavana je koriscenjem statistickih pokazatelja poput srednje
vrednosti, varijanse i kovarijanse potomstava (Mather 1 Jinks 1982; Falconer 1989), sto nije
pruzalo informaciju o broju i polozaju gena koji uticu na osobinu od interesa. Sa razvojem
molekularnih markera omogucena je istovremena analiza genotipa (markera) i fenotipske
vrednosti u generacijama razdvajanja, sto je omogucilo detekciju i lociranje QTI-ova.
Primena QT1. mapiranja zapocinje pocetkom 80-tth godina XX veka koris¢enjem izozima
na paradajzu (Tanksley i sar. 1982; Vallejos 1 Tanksley 1983) i kukuruzu (Edwards i sar.
1987). Mapiranje QTI. se bazira na trazenju veze, tj. korelacije izmedu odredenih
genomskih regiona, tj. marker lokusa 1 fenotipske varijabilnosti osobine od interesa. Kod

paradajza su identifikovani QTI -ovi za veliki broj agronomski vaznih svojstava ukljucujuci
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rezistentnost/tolerantnost na bioticki i abioticki stres, osobine ptinosa i kvaliteta ploda
(Chagué i sar, 1997; van Heusden 1 sar., 1999; Wang 1 sar., 2000; Foolad 2007; Grandillo i
sar. 2011). Jedna od glavnih primena QTI. analize je marker asistirana selekcija (M.AS,
Marker Assisted Selection), odnosno selekcija pomocu markera koja povecava efikasnost
stvaranja novih sorti i skracuje ciklus selekcije.

Znacaj primene mikrosatelitskih markera ogleda se i u genotipizaciji, tj. DNK
fingerprintingu. Ova tehnika omogucava razlikovanje fenotipski identi¢nih individua
(Giancola i sar., 2002), a podrazumeva karakterizaciju i poredenje DNK sekvenci. Od
posebne je vaznosti za odredivanje geneticke cistoce semena i identifikaciju sorti §to
omogucava oplemenjiva¢ima i semenskim kompanijama zastitu intelektualne svojine.
Karakterizacija oplemenjivackog materijala je osnova za sprovodenje DUS testa, prilikom
registracije sorti. Karakterizacija se vrs§i prema propisanoj proceduri, pomocu deskriptora

propisanih od strane UPOI” organizacije.
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4. RADNA HIPOTEZA

U ovoj doktorskoj disertaciji se polazi od pretpostavke da ¢ée se fenotipskom
analizom utvrditi postojanje razlika u ispitivanim osobinama izmedu analiziranih
genotipova. Pretpostavka ovog naucnog istrazivanja je, takode, da ¢e se odabrani biljni
materijal razlikovati i u hemijskom sastavu ploda.

Ocekuje se da ¢e primena odredenog broja odabranih mikrosatelitskih markera
omoguciti razlikovanje pojedinih genotipova paradajza, i da ¢e se shodno tome izdvojiti
markeri koji su najinformativniji i pomocu kojih ¢e se identifikovati najveci broj alela kod
razli¢itih genotipova.

Polazi se od pretpostavke da ¢e se utvrditi postojanje statisticki znacajnih pozitivnih
1 negativnih korelacija izmedu odredenih ispitivanih osobina.

Pretpostavlja se da ¢e primena klaster analize omoguditi grupisanje ispitivanih
genotipova na osnovu srodnosti i udaljenosti na nacin da ¢e genotipovi unutar grupa biti
medu sobom slicniji dok ¢e se izmedu grupa genotipovi u vecoj meri razlikovati.
Grupisanjem genotipova pomocu klaster analize, olaksace se izbor potencijalnih roditelja za
ukrstanje u programima oplemenjivanja paradajza.

Pretpostavka je i da ¢e unos i dostupnost podataka o ispitivanoj germplazmi
paradajza kroz Nacionalni mehanizam razmene informacija doprineti afirmaciji kolekcije
Instituta za ratarstvo i povrtarstvo u Novom Sadu, i povecati interesovanje za nove NS

sorte paradajza kod nas i u svetu.
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5. MATERIJAL I METODE RADA

5.1 Biljni materijal

Iz kolekcije Odeljenja za povrtarstvo, Instituta za ratarstvo i povrtarstvo , u Novom
Sadu za analizu je odabrano 29 genotipova paradajza koji su obuhvatali: 5 lokalnih
populacija, 10 starih sorti koje viSe nisu zastupljene u proizvodnji, 10 oplemenjivackih linija

14 sorte iz proizvodnje. U nastavku su navedeni nazivi analiziranih genotipova:

Bitoljski kasni, Devdelijskz, Skopski rani i Tetovski - lokalne populacija paradajza iz Makedonije
gajene u periodu izmedu Prvog i Drugog svetskog rata do 60-ih godina XX veka. Odlikuju

se indeterminantnim tipom rasta.

Novosadski rani - lokalna populacija paradajza iz Srbije gajena u periodu izmedu Prvog i
Drugog svetskog rata, do 60-ih godina XX veka. Biljke su indeterminantnog tipa rasta, a

plod rebrast sa velikim brojem komora.
Golden jubilee 1 Sanny Brok — stare sorte paradajza iz SAD-a.

Rutgers — stara sorta paradajza americkog porekla, indeterminantnog tipa rasta 1 snaznog
habitusa. Pripada grupi kasnostasnih i vrlo rodnih sorti. Zbog nezne pokozice koja lako

puca nije pogodna za transport. Ova sorta se danas isklju¢ivo gaji u bastenskoj proizvodnji.

Gloria di Milano 1 1 aliant — stare sorte paradajza iz Italije.
Saint Pierre — stara sorta paradajza iz Francuske snaznog indeterminantnog tipa rasta i bujne
lisne mase. Plod je gladak, intenzivno crvene boje, sa sadrzajem suve materije i do 6,5%.

Namenjena je srednje ranoj i kasnoj proizvodnji na otvorenom polju. Danas se najvise gaji

u bastama za pristizanje u punoj letnjoj sezoni.

Morane — stara sorta paradajza iz Francuske

Belgijski orijas — stara sorta paradajza nepoznatog porekla
Hode — stara sorta paradajza iz Holandije

Novosadski jabucar — stara sorta paradajza Instituta za ratarstvo i povrtarstvo u Novom Sadu
priznata u SFR] 1965. godine (autor sorte diplinz Jula Simi¢). Odlikuje se
indeterminantnim tipom rasta. Odlikuje se visokim kvalitetom ploda, sa izbalansiranim

odnosom ukupnih Secera i kiselina, veoma prijatnog ukusa te se u preradivackoj industriji
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cesto koristi za popravku preradevina od paradajza. Ova sorta je pogodna za sve vidove

potrosnje i jos uvek je medu omiljenim sortama u bastenskoj proizvodniji.

0, 0, 0y, 0,1 O, — oplemenjivacke linije paradajza, stvorene u Institutu za ratarstvo i
povrtarstvo u Novom Sadu. Linije su indeterminantnog tipa rasta, narandzaste boje ploda,

a namenjene su proizvodnji na otvorenom polju i upotrebi u svezem stanju.

O,; - oplemenjivacka linija paradajza stvorena u Institutu za ratarstvo i povrtarstvo u
Novom Sadu. Linija je indeterminantnog tipa rasta, zute boje ploda, a namenjena je

proizvodniji na otvorenom polju i potro$nji u svezem stanju.

V, Vi, Vi 17, - oplemenjivacke linije paradajza, stvorene u Institutu za ratarstvo i
povrtarstvo u Novom Sadu. Linije se odlikuju indeterminantnim tipom rasta, plodom

crvene boje, a namenjene su proizvodnji na otvorenom polju i upotrebi u svezem stanju.

Pegaz — sorta paradajza priznata 2007. godine od strane Republicke komisije za priznavanje
1 zastitu sorti poljoprivrednog bilja Republike Srbije (autori sorte dipl. inz. Adam Takac i dr
Duro Gvozdenovi¢, Institut za ratarstvo i povrtarstvo u Novom Sadu). Sorta je
indeterminantnog tipa rasta, srednje ranog stasavanja. Plod je okruglog oblika, narandzaste
boje sa visokim sadrzajem karotina. Ova sorta se gaji na jedno stablo, uz oslonac, a

namenjena je proizvodnji na otvorenom polju i upotrebi u svezem sanju.

Alparac - sorta paradajza priznata u Republici Srbiji 1998. godine (autori sorte dipl. inz.
Adam Takac i dr Puro Gvozdenovi¢, Institut za ratarstvo i povrtarstvo u Novom Sadu).
Spada u grupu ranih sorti, determinantnog tipa rasta sa stablom visine 60-65 cm. Plod je
crvene boje, bez zelene zone oko drske ploda, blago izduzen sa perikarpom debljine 1 do 7
mm. Karakteristika ove sorte je zdruzeno sazrevanje i veliki broj plodova po biljci. Sorta
Alparac je namenjena industrijskoj preradi.

Knjaz - sorta paradajza priznata 2000. godine od strane Republicke komisije za priznavanje 1
zatitu sorti poljoprivrednog bilja Republike Srbije (autori sorte dipl. inz. Adam Takac i dr
Duro Gvozdenovi¢, Institut za ratarstvo i povrtarstvo u Novom Sadu). Sorta Knjaz se
odlikuje determinantnim rastom, uspravnim stablom, visine 70-75 cm 1 srednje ranim
stasavanjem. Plod sadrzi i do 6,5% suve materije, osvezavajuCeg je ukusa zbog
izbalansiranog sadrzaja Secera i ukupnih kiselina. Sorta Knjaz je namenjena preradivackoj

industriji i upotrebi u svezem stanju.
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Backa - sorta paradajza priznata u Republici Srbiji 1998. godine (autori sorte dipl. inz. Adam
Takac¢ 1 dr Buro Gvozdenovi¢, Institut za ratarstvo i povrtarstvo u Novom Sadu). Sorta
Backa ima determinantan tip rasta i stablo visine oko 75 cm. Pripada grupi srednje kasnih
sortl. Sorta ima krupan, crven plod, ujednacene mase po etazama. Zbog ¢vrstine ploda ova
sorta je pogodna za transport, a namenjena je preradivackoj industriji 1 upotrebi u svezem

Stan]u.

5.2 Poljski ogled

Seme odabranih genotipova paradajza posejano je u sanduciée sa supstratom
(zgoreli stajnjak : prosejana zemlja 1:1) u staklari Odeljenja za povrtarstvo pocetkom aprila,
tokom 2010-2012. godine. Setva je obavljena gusto u redove formirane pomocu $ablona sa
razmakom izmedu redova 3-4 c¢m, a zatim je seme pokriveno smesom zgorelog stajnjaka i
prosejane zemlje u odnosu 1:1 i zaliveno. U fazi kotiledona i formiranja prvog pravog lista
izvrseno je pikiranje mladih biljaka na razmak 10 x 10 cm u cilju obezbedenja povoljnijih
uslova za rast i razvoj (slika 3). Kao podloga za pikiranje koris¢en je isti supstrat kao i za
setvu. Nakon pikiranja biljke su zalivene.

Trogodisnji ogled (2010-2012. godine) postavljen je na lokalitetu Rimski Sanéevi, na
zemljistu tipa degradirani karbonatni ¢ernozem. U toku vegetacije primenjena je standardna
agrotehnika gajenja paradajza na otvorenom polju u uslovima navodnjavanja. Dan-dva pre
rasadivanja izvr$eno je navodnjavanje. Rasadivanje u fazi butonizacije je obavljeno rucno u
maju, tokom 2010-2012. godine. Rasad je pre cupanja zaliven da bi se sprecile povrede
korenovog sistema i ostavljen nekoliko sati da se procedi visak vode. Nakon cupanja
odlagan je u gajbe sa vlaznom slamom da bi se podstaklo formiranje novih zila. Ogled je
postavljen po slu¢ajnom blok sistemu u 5 blokova. Biljni sklop je iznosio 70 x 50 cm, a
veli¢ina elementarne parcelice 7 #°. Na elementarnoj parcelici rasadeno je po 2 reda biljaka,
sa po 10 biljaka u redu.

Nakon rasadivanja izvrseno je zalivanje vestackom kisSom. U toku vegetacije
primenjivane su ops$te mere nege: okopavanje, navodnjavanje, blago ogrtanje prilikom
poslednjeg okopavanja 1 zastita biljaka od bolesti i §tetocina po potrebi. Korovi su suzbijani
rucno, okopavanjem. U toku vegetacije, navodnjavanje je vrseno na svakih 7-10 dana, a po
potrebi i ces¢e. U avgustu, u periodu pune zrelosti plodova prve cvasti obavljena je rucna

berba.
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Slika 3. Pikiranje rasada paradajza (levo) i rasad u polju (desno)

5.3 Meteoroloski uslovi tokom izvodenja ogleda

Prema podacima Hidrometeoroloskog zavoda Srbije, za lokalitet Rimski Sancevi
(45° 20" N, 19° 51' E, 84 m) 2010. godina bila je ekstremno topla, sa padavinama ekstremno
iznad normale. U Vojvodini su mesecne koli¢ine padavina u maju bile ekstremno iznad
normale, sa prevazidenim mese¢nim maksimumom broja dana sa padavinama i dnevnim
apsolutnim maksimumom padavina. Jun je bio vtlo topao.

U Vojvodini je prevaziden mesecni i dnevni apsolutni maskimum padavina. Jul je
bio vrlo topao, sa prevazidenim mese¢nim maksimumom broja tropskih no¢i 1 padavinama
u granicama normale. Maksimalna mesecna kolicina padavina u avgustu izmerena je u
Novom Sadu i iznoslila je 168,5 mm cime je prevaziden dotadasnji mesecni apsolutni
maksimum za ovu meteorolosku stanicu, koji je iznosio 147,7 mm (izmeren 1972.godine).

Tokom maja 2011. godine nisu zabelezena znacajnija odstupanja padavina i
temperatura od normale, dok je jun bio topao i susan. Jul je bio veoma topao, sa velikim
brojem tropskih dana 1 tropskih noéi, a avgust bio pretezno topao i susan.

Maj 2012. godine protekao je sa temperaturama u granicama normale i padavinama
u centralnim i severnim krajevima zemlje u granicama normale. Jun i jul su u celoj Stbiji bili
sa temperaturama ekstremno iznad normale, a padavinama znatno i ekstremno nizim od
normale. U julu je zabelezen veliki broj tropskih dana i no¢i. Avgust je bio ekstremno topao

1 ekstremno susan.
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Tabela 2. Meteoroloski pokazatelji za period maj-avgust tokom 2010-2012. godine na

lokalitetu Rimski Sanéevi (http:/ /www.hidmet.gov.rs)

Godina Maj Jun Jul Avgust

Maksimalna t vazduha (°C) 22 252 28,8 28,1
Minimalna t vazduha (°C) 12,3 15,3 17,8 16,2
Prosec¢na t vazduha (°C) 2010 17 20,2 231 21,9
Kolic¢ina padavina (mm) 113,7 171,8 99 168,5
Vlaznost vazduha (%) 74 78 76 75
Oblacnost (h) 6,6 5,1 4 3
Maksimalna t vazduha (°C) 22,6 26,9 28,2 30,2
Minimalna t vazduha (°C) 10,9 15 16,1 16
Prosec¢na t vazduha (°C) 2011 16,8 20,9 22,1 23
Kolic¢ina padavina (mm) 63 36,9 61,5 1,5
Vlaznost vazduha (%) 71 69 70 04
Oblacnost (h) 4,5 4,7 4.4 2,1
Maksimalna t vazduha (°C) 23 293 32 323
Minimalna t vazduha (°C) 11,7 15,8 17,8 15,9
Prosec¢na t vazduha (°C) 2012 17,5 23 25,2 24.6
Kolic¢ina padavina (mm) 52,2 27,5 47,7 3,5
Vlaznost vazduha (%) 71 63 61 51
Oblacnost (h) 54 2,9 2,6 1,6

5.4 Ispitivane osobine paradajza

Tokom vegetacionog perioda utvrden je datum nicanja pracenjem pojave
kotiledona iznad povrsine zemlje kod 50% biljaka. Pocetak zrenja je utvrden pracenjem
pojave prvog zrelog ploda kod 10% biljaka u redu. U toku vegetacije, analizirane su sledece
osobine biljaka po UPOV” deskriptoru za paradajz (International Union for the Protection of
Cultivated V arieties, 2001).

e Tip rasta
1- determinantan

2- indeterminantan

e Izdeljenost liske
1- perasto izdeljen

2- dvostruko perasto izdeljen
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e Boja ploda
1- krem
2- zuta
3-narandzasta
4-roza
5-crvena
6-braonkasta
e Oblik ploda
1- pljosnat
2- blago pljosnat
3- okrugao
4- Cetvrtast
5- cilindrican
0- eliptican
7- srcolik
8- jajolik sa suzenjem na vrhu
9- jajolik
10- kruskolik
Prilikom berbe izmeren je prinos ploda (kg prve cvasti, po parcelici, a takode je
utvrden i ukupan broj plodova prve cvasti po parcelici i prosecna masa ploda (g). Prosecan
broj plodova po biljci odreden je deljenjem ukupnog broja plodova po parcelici sa brojem
biljaka po parcelici u momentu berbe. Treba napomenuti da je u nekim slucajevima, u
momentu berbe, broj biljaka po parcelici bio manji od prvobitno rasadenih 20. Ovo moze
biti posledica nepotpunog ukorenjavanja biljke ili naknadnog propadanja pojedinih biljaka
usled abiotskih ili biotskih faktora stresa. Prosecna masa ploda paradajza odredna je
deljenjem prinosa ploda po parcelici sa ukupnim brojem plodova po parcelici. Na uzorku
formiranom branjem jednog ploda prve cvasti sa 10 biljaka po ponavljanju analizirane su
sledece kvantitative osobine:
e Duzina ploda (e7) — rastojanje izmedu vrha 1 osnove ploda
e Sirina ploda (&) — pre¢nik ploda u najirem delu
e Debljina perikarpa () — $irina spoljasnjeg zida ploda

e Broj komora ploda
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Sadrzaj suve materije (%), izmeren pomocu refraktometra

U drugoj godini poljskog ogleda ispitan je hemijski sastav ploda. Analize su radene u

Naucnom institutu za prehrambene tehnologije, Univerziteta u Novom Sadu. Pre analiza

svaki uzorak paradajza je samleven u blenderu do postizanja kasaste konzistencije.

Odredene su sledece karakteristike kvaliteta ploda:

Sadrzaj vlage 1 sadrzaj pepela (%) su odredeni koris¢enjem termogravimetrijskog
analizatora (1GA701, LECO Corporation, USA). Sadrzaj vlage je odreden susenjem
na temperaturi od 105 °C do konstantne mase. Nakon susenja uzorak je zaren na
temperaturi od 900 °C do konstantne mase u cilju odredivanja sadrzaja pepela.
Sadrzaj ukupne rastvorljive suve materije (°Brix, u % ) materije je ocitan direktno
na refraktometru (ATR ST Plus, Schmidt + Haensch, Germany)

Sadrzaj ukupnih kiselina (%) odredena je titracijom rastvorom natrijum-hidroksida
u prisustvu indikatora fenolftaleina (A0.AC, 2000). Blendirani uzorak je profiltriran
kroz grubu filter hartiju, a zatim je odredena ukupna kiselosta iz filtrata. Titracija
rastvorom NaOH je vriena do pojave svetloruzicaste boje stabilne 30 s.

pH vrednost je izmerena direktno u blendiranom paradajzu pomocu pH-metra sa

temperaturnom sondom za korekciju temperature (Denver Instrument, USA).

5.5 Molekularne metode

5.5.1 Izolacija DNK

Ekstrakcija DNK iz mladih listova radena je prema CTAB metodu (Doyle u Doyle,

1990). Koncentracija izolovane genomske DNK odredena je pomocu spektrofotometra

(Perkin Elmer MB.A2000).

Za odredivanje koncentracije nukleinskih kiselina ocitavanja se vrse na talasnoj

duzini od 260 nm, a proteina na 280 nm. Cistoca DNK uzoraka je utvrdena na osnovu

vrednosti A,/ Ay, Kod cistog DNK uzorka ova vrednost iznosi ~1,8, dok nize vrednosti

ukazuju na prisustvo proteina, fenola i dr. necisto¢a. Uzorak koji sadrzi 50pug/pul DNK ima

apsorbancu 1 na 260 nm. Faktor razblazenja (df) 50 je postignut rastvaranjem 10 pl

genomske DNK u 490 pl H,0. Koncentracija DNK je racunata pomocu formule:

ccDNK=(A260*df*50ug/pul)/1000

Radna koncentracija DNK za PCR reakciju je ujednacena na 10 ng/pl.
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5.5.2 PCR amplifikacija

Umnozavanje mikrosatelitskih lokusa radeno je primenom lancane reakcije
polimeraze (Polymerase Chain Reaction, PCR) pomocu fluorescentno obelezenih prajmera na
PCR aparatu GeneAmp PCR Systemr9700 (Applied Biosystenss).

Mikrosatelitski markeri su odabrani na osnovu polimorfnosti u objavljenim
literaturnim podacima 1 na osnovu pripadnosti hromozomima u cilju pokrivenosti
kompletnog genoma (tab. 3). Odabrano je 30 markera za analizu ali je umnozavanje
mikrosatelitskih lokusa kod svih genotipova bilo uspesno kod 23 markera, koji su bili

ukljuceni u dalju analizu.

Tabela 3. Mikrosatelitski markeri za molekularnu analizu paradajza

Marker Sekvenca levog i desnog prajmera Hromozom

SR 9 CCCTTTGCAAGTTCTTCTTCA 1
TTCATGAGCCAACATAGGAGG

SR 75 CCATCTATTATCTTCTCTCCAACAC 1
GGTCCCAACTCGGTACACAC

SSR 66 TGCAACAACTGGATAGGTCG 5
TGGATGAAACGGATGTTGAA

GGGTTATCAATGATGCAATGG

ISR 96 CCTTTATGTCAGCCGGTGTT 2

SR 40 TGCAGGTATGTCTCACACCA 5
TTGCAAGAACACCTCCCTTT

SSR 111 TTCTTCCCTTCCATCAGTTCT 3
TTTGCTGCTATACTGCTGACA

SR 601 TCTGCATCTGGTGAAGCAAG 3
CTGGATTGCCTGGTTGATTT

CSR 43 CTCCAAATTGGGCAATAACA 4
TTAGGAAGTTGCATTAGGCCA

SR 146 TATGGCCATGGCTGAACC 4
CGAACGCCACCACTATACCT

TMS 26 TTCGGTTTATTCTGCCAACC 4
GCCTGTAGGATTTTCGCCTA

SSR 115 CACCCTTTATTCAGATTCCTCT 5
ATTGAGGGTATGCAACAGCC

SR 304 TCCTCCGGTTGTTACTCCAC 7
TTAGCACTTCCACCGATTCC

SR 307 TCAGGATCAGGAGCAGGAGT 3

TGGACTTGTTCCATGAACCC

SR 69 TTGGCTGGATTATTCCTGTTG 9
GCATTTGATAGAAGGCCAGC
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GTGGTAACGGCAAAGGGACT

3SR 237 CTTATGGCCTTAGCAGCCAG K

SR 74 ACTCACCATGGCTGCTTCTT 10
TTTCTTGAAGGGTCTTTCCC

SR 248 GCATTCGCTGTAGCTCGTTT 10
GGGAGCTTCATCATAGTAACG

SR 136 GAAACCGCCTCTTTCACTTG 11
CAGCAATGATTCCAGCGATA

SSR 30 GGCAAATGTCAAAGGATTGG 1
AGGGTCATGTTCTTGATTGTCA

TS 42 AGAATTTTTTCATGAAATTGTCC 11
TATTGCGTTCCACTCCCTCT

SR 20 GAGGACGACAACAACAACGA 12
GACATGCCACTTAGATCCACAA

TMS 9 TTGGTAATTTATGTTCGGGA 12

TTGAGCCAATTGATTAATAAGTT

TMS 23 GGATTGTAGAGGTGTTGTTGG 12
TTTGTAATTGACTTTGTCGATG

Uslovi amplifikacije su optimizovani za svaki marker tako da je za umnozavanje 23 SSKR

lokusa koris¢eno ukupno 6 programa amplifikacije (tab 4 ).

Tabela 4. PCR programi i uslovi amplifikacije za SSK markere

Program  Uslovi amplifikacije SSR markeri

Pocetna denaturacija na 94 °C 5 min
ann 45° 40 ciklusa: 94 °C 45 sec, 45 °C 45 sec, 72 °C 45 sec

Krajnja ekstenzija 72 °C 7 min SSR20, SSR111, SSR43,

SSR601,
Pocetna denaturacija na 94 °C 5 min
ann 48° 40 ciklusa: 94 °C 45 sec, 48 °C 45 sec, 72 °C 45 sec
Krajnja ekstenzija 72 °C 7 min TMS23, SSR146,
Pocetna denaturacija na 94 °C 5 min
ann 50° 40 ciklusa: 94 °C 45 sec, 50 °C 45 sec, 72 °C 45 sec SSR74, SSR136,
Krajnja ekstenzija 72 °C 7 min SSR80

Pocetna denaturacija na 94 °C 5 min
ann 55° 40 ciklusa: 94 °C 45 sec, 55 °C 45 sec, 72 °C 45 sec
Krajnja ekstenzija 72 °C 7 min SSR9, SSR69, SSR327

Pocetna denaturacija na 94 °C 5 min
ann 60° 40 ciklusa: 94 °C 45 sec, 60 °C 45 sec, 72 °C 45 sec
Krajnja ekstenzija 72 °C 7 min SSR237
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Pocetna denaturacija na 94 °C 5 min
5 ciklusa: 94 °C 45 sec, 68 °C (-1,6 °C) 1 min, 72°C

1 min

TD* 5 ciklusa: 94 °C 45 sec, 58 °C (-1,6 °C) 1 min, 72°C  TMS9, TMS26, TMS42,
1 min SSR115, SSR248,
30 ciklusa: 94 °C 30 sec, 48 °C 45 sec, 72°C 45 sec SSR304, SSR66, SSR40,
Krajnja ekstenzija 72 °C 10 min SSR96, SSR75

* TD- Touch Down, modifikovano po metodn Xu i sar., (2005)

Zapremina reakcione smese je iznosila 7 ul, a analizirane DNK 3 ul. Komponente

reakcione smese za analizu jednog uzorka su bile sledece:

e H,O 3,0 ul
e 10 x B pufer 1ul
e NTP, (0,2mM) 1wl
e MgCl, (2 mM) 0,8 pl

e Prajmer,,,, (10 pmol/ul) 0,5 pl
e Prajmer,,, (10 pmol/pl) 0,5 ul
e Taq polimeraza (1U/ pl) 0,2 pl

Umnozeni SSR lokusi su analizirani na automatskom DNK sekvenceru
(AppliedBiosystems, Life Technologies) (slika 4), primenom fragmentne analize. Velicina PCR
produkata u bp odredena je u odnosu na standard za velicinu, odnosno DNK fragmente
poznate duzine (Gene Scan 500 1IZ Size Standard). PCR produkti i standard krecudi se kroz
kapilaru prolaze kroz laserski zrak i uredaj za detekciju fluorescencije (CCD kamera), pri
¢emu se kontrola rada aparata, kao i prikupljanje podataka analize nalaze pod kontrolom
Data Collection softvera, verzija 3.0 (AppliedBiosystems, Life Technologies).

Dobijeni podaci su obradeni primenom GeneMapper softvera, verzija 4.0
(AppliedBiosystems, Life Technologies) pri ¢emu je veli¢ina produkata odredena pomocu
kalibracione krive, formirane na osnovu standarda za veli¢inu, a sa preciznoscu od 1

baznog para.
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Slika 4. Automatski DNK sekvencer (AppliedBiosystems, Life Technologies)

5.6 Biometricka analiza podataka

Analiza rexultata poljskog ogleda

Da bi se utvrdilo da li su se ispitivani genotipovi razlikovali u kvantitativhim
osobinama, primenjen je neparametrijski test Kruskal Wallis (1952), u statistickom programu
SPSS verzija 22.0 (Ammonk, NY: IBM Corp., 2013), zbog narusenosti pretpostavke o
homogenosti varijansi i odstupanaja reziduala od normalne raspodele. Primena ovog
metoda zasniva se na transformaciji originalnih podataka u sume rangova koje se koriste u
daljoj analizi. Genotipovima se dedeljuje vrednost ranga na osnovu vrednosti analiziranog
svojstva, pri ¢Cemu najnizi rang dobija posmatranje sa najmanjom vredno$¢u merene
osobine. Suma rangova za genotip dobija se sumiranjem svih pojedinacnih rangova datog
genotipa. H vrednost predstavlja Kruskal Wallis statistiku. Ukoliko je izracunata vrednost (
za n>3 ) manja od kriticne ¢hi-kvadrat vrednosti, nulta hipoteza o jednakosti medijana se
prihvata, u suprotnom se odbacuje. Pomocu istog testa utvrdeno je da li su se osobine
razlikovale tokom tri godine ispitivanja, odnosno da li je uticaj godine na vrednosti osobina
bio statisticki znacajan.

Za ispitivanje unakrsne interakcije genotip x godina, primenjen je neparametrijski
metod po de Kroon i Van der Laan-u (de Kroon i van der Laan, 1981).

U cilju izracunavanja pokazatelja centralne tendencije i mera disperzije uradena je

deskriptivna statisticka analiza primenom programa Statistica 12 (StatSoft, Inc. 2013). Za
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fenotipska kvantitativna svojstva izracunate su minimalne, maksimalne i srednje vrednosti
kao 1 njihova standardna greska i osnovni pokazatelji varijabilnosti (standardna devijacija- ¢
1 koeficijent varijacije -1).

U programu Statistical? 1zvtseno je grupisanje genotipova na osnovu srednjih
vrednosti kvantitativnih svojstava, primenom klaster analize. Primenjen je Ward-ov metod
povezivanja (1963), a za model je uzeta slicnost izmedu genotipova zasnovana na
kvadratima Euklidskih distanci. Po Ward-ovom metodu, racunaju se aritmeticke sredine za
svaki klaster, i svaku varijablu. Nakon toga, za svaki objekat se izracunava kvadratno
euklidsko odstojanje od centra klastera i sumiraju se ove udaljenosti za sve clanove
klastera. Spajanje klastera vrsi se na nacin da je ukupna suma njihovih odstupanja najmanja,
odnosno ukoliko njihovim udruzivanjem dolazi do minimalnog povecanja sume kvadrata
unutar formiranih grupa.

U cilju odredivanja strukture izvora varijabilnosti i odredivanja doprinosa svake
pojedinacne osobine u ukupnoj varijansi uradena je analiza glavnih komponenti, odnosno
PCA (Principal Component Analysis) analiza u programu Statistical2. Prikazan je procentualni
udeo glavnih komponeti u ukupnoj varijabilnosti kao i osobine koje su bile kljucne u
njthovom definisanju. IzvrSen je dvodimenzionalni prikaz podataka dvema glavnim
komponentama kojima je obuhvacéen najvedi deo varijanse pocetnog skupa.

Izmedu analiziranih osobina izracunati su koeficijenti korelacije po Spirman-u.
Jacina meduzavisnosti odredena je na osnovu skale po Evans-u (1996). Dobijeni koeficijent
korelacije ne pokazuje jacinu i smer korelacione veze direktno izmedu posmatranih pojava

nego izmedu njihovih rangova.

Vrednost koeficijenta Jacina
korelacije (1) korelacije
0,00-0,19 Veoma slaba
0,20-0,39 Slaba
0,40-0,59 Srednja
0,60-0,79 Jaka
0,80-1,00 Veoma jaka

Za grupisanje genotipova po slicnosti 1 razlikama u ocenjujuéim osobinama,
izvrsena je klaster analiza u programu Statistical?. Primenjen je neponderisani metod
grupisanja sa aritmetickom sredinom UPGM.A (Unweighted Pair-Group Method with Arithmetic
mean;, Sokal and Michener 1958), zasnovan na Euklidovom odstojanju. Ovaj metod

pronalazi najmanje odstojanje izmedu dva objekta i grupise ih u klaster. Udaljenost izmedu
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dva klastera po UPGMA metodu predstavlja prosek udaljenosti izmedu svih parova
objekata iz dva klastera. Svi parovi imaju podjednak doprinos (nisu ponderisani) prilikom
izracunavanja odstojanja izmedu objekata.

Za ispitivana hemijska svojstva ploda izracunate su minimalne, maksimalne i
srednje vrednosti sa standardnom greskom, kao 1 osnovni pokazatelji varijabilnosti
(standardna devijacija- o1 koeficijent varijacije - [).

Za klasifikaciju genotipova u grupe uradena je klaster analiza primenom Ward-ovog
metoda 1 Pirsonovih distanci. Kao i za morfoloske 1 agronomske sobine, izracunati su
koeficijenti korelacije kako bi se ustanovila veza izmedu ispitivanih hemijskih osobina

ploda.

Analiza molekularnib podataka

Podaci dobijeni primenom mikrosatelitskih markera obradeni su na osnovu velic¢ine
produkata u bp. U programu PowerMarker ver. 3.25 (Liu, 2002), izracunati su sledeéi
pokazatelji genetickog diverziteta za polimorfne mikrosatelitske lokuse: broj alela po lokusu
(Na), frekvencija najzastupljenijeg alela, diverzitet gena odnosno ocekivana heterozigotnost
(He), uocena heterozigotnost (Ho) i polimorfnost pojedinacnih lokusa, odnosno PIC
vrednost (Polymorphism Information Content).

Ocekivana heterozigotnost (He) ili diverzitet gena predstavlja frekvenciju
ocekivanih heterozigota za dati lokus pri slucajnom ukrstanju (Nei, 1973). Ocekivana
heterozigotnost predstavlja verovatnocu da su dva nasumicno izabrana alela nekog lokusa
razliciti te da je individua heterozigotna za dati gen.

Uocena heterozigotnost lokusa (Ho) predstavlja odnos broja heterozigota
odredenog lokusa i ukupnog broja heterozigota i homozigota.

Polimorfnost pojedinacnih mikrosatelitskih lokusa, odnosno PIC (Polymorphism
Information Contenf) vrednosti izracunata je u cilju utvrdivanja stepena informativnosti
odabranih markera (Botstein i sar. 1980):

PIC= 1- X p/°

pri ¢emu je pi - relativna frekvencija ~tog alela
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Genotipovi su na osnovu molekularnih podataka grupisani primenom klaster
analize i UPGMA metoda pomocéu programa Phylip (Phylogeny Inference Package; Felsenstein,
2005; University of Washington, Seattle).

U cilju testiranja nivoa diferencijacije 1 ispitivanja raspodele geneticke varijabilnosti
unutar i izmedu formiranih grupa primenjena je analiza molekularne varijanse (AMOI1/A)
softverskog paketa Arlequin, verzija 3.5 (Excoffier i Lischer, 2010). .AAMO1”A je uradena na
osnovu matrica udaljenosti genotipova, izra¢unatih na osnovu proporcije zajednickih alela
izmedju genotipova. Ukupna varijansa je podeljena na kovarijacione komponente
unutargrupnih  (I’h) 1 medugrupnih razlika (17z). Nivo znacajnosti kovarijacionih
komponenti procenjen je pomoc¢u 1000 permutacija.

Izracunat je Wright-ov indeks populacione diferencijacije (Fs#) u cilju utvrdivanja
nivoa diferencijacije izmedju formiranih grupa. Fs# koeficijent je pokazatelj udela geneticke
varijanse u datoj popopulaciji (grupi) i moze imati vrednost od 0-1. Veca vrednost indeksa

ukazuje na vecu diferencijaciju.
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6. REZULTATI I DISKUSIJA

6.1. Analiza genetiCkog diverziteta primenom fenotipskih markera
6.1.1. Analiza kvantitativnih osobina biljaka

6.1.1.1 Deskriptivna analiza osobina

Vrednosti analiziranih kvantitativnih osobina, dobijene tokom trogodisnjeg perioda
ispitivanja  (2010-2012) ukazuju na postojanje razlika izmedu ispitivanih genotipova
paradajza (tab. 5). Duzina ploda iznosila je od 3,8 e~ kod lokalne populacije Novosadski
rani (genotip 9), do 6,3 o» kod sorte Backa (genotip 29) (graf. 1). Prosec¢na vrednost duzine

ploda iznosila je 5,2 oz, sa koeficijentom varijacije 12,2% (tab. 5).

Tabela 5. Deskriptivna analiza ispitivanih osobina paradajza za period 2010-2012. godine

Koeficijent

Osobina Stednja Minimum Maksimum Stan(%arc.l'na Standilrdna varijacije
vrednost devijacija greska o)
DPI 52 3,8 0,3 0,631 0,117 12,2
SP 6,0 4.2 7,7 0,782 0,145 13,1
Dper 54 3,6 7,8 0,662 0,123 12,2
BK 49 2,1 11,2 1,568 0,291 32,1
SM 5,7 5,0 06,2 0,323 0,06 5,7
PPPE 10,9 5,6 15,8 2,53 0,47 233
UBPPE 86,1 70,8 100,3 7,878 1,463 9,1
PMP 128,6 55,8 207,0 36,257 6,733 28,2
BP/bilj 4.4 3,6 51 0,398 0,074 9,1
DV 121,0 100,1 130,5 5,05 0,938 4,2

DP/ — duzina ploda (ez); SP — $irina ploda (¢2); Dper — debljina perikarpa (z); BK — broj
komora; SM — sadrzaj suve materije (%); PPPE —prinos ploda prve etaze po parcelici (kg);
UBPPE — ukupan broj plodova prve etaze po parcelici; PMP — prose¢na masa ploda prve
etaze (9); BP/bilj — prosecan broj plodova prve etaze po biljci; DI/ — duzina vegetacionog

perioda iskazana kroz broj dana od nicanja do pocetka zrenja
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Grafikon 1. Prosecne vrednosti genotipova paradajza za duzinu ploda (¢7) u periodu

2010-2012. godine (Veza izmedu brojeva genotipova i naziva data je u Prilogu , tab. 15)

Najniza vrednost sirine ploda izmerena je kod lokalne populacije Tetovski (genotip
11), iz Makedonije i iznosila je 4,2 o7 dok je najsiri plod od 7,7 e» imala stara sorta
americkog porekla Sunny Brok (genotip 12) (graf. 2). Prosecna vrednost Sirine ploda iznosila

je 6,0 oz, a koeficijent varijacije 13,1% (tab. 5).

9,0
8,0
7,0
6,0 -
5,0 4
4,0 -
3,0 4
2,0 -
1,0 -
0,0 -

1234567 8 91011121314151617181920212223242526272829

Grafikon 2. Prosecne vrednosti genotipova paradajza za sirinu ploda (e7) u periodu

2010-2012. godine (Veza izmedu brojeva genotipova i naziva data je u Prilogu, tab. 15)
Najdeblji perikarp, od 7,8 7 izmeren je kod linije V 18 (genotip 20), dok je najtanji

perikarp od 3,6 7 imala lokalna populacija (genotip 9) Novosadski rani (graf. 3). Debljina

perikarpa je u proseku iznosila 5,4 7z sa koeficijentom varijacije 12,2 % (tab. 5)
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Grafikon 3. Prosecne vrednosti genotipova paradajza za debljinu perikarpa (m) u periodu

2010-2012. godine (Veza izmedu brojeva genotipova i naziva data je u Prilogu, tab. 15)

Osobina kod koje je utvrdena najvisa vrednost koeficijenta varijacije (32,1%) je broj
komora, obzirom na veoma Sirok opseg koji se kretao od 2,1 koliko je imala lokalna
populacija Devdelijski, (genotip 13) do 11,2 kod lokalne populacije Novosadski rani
(genotip 9) (graf. 4). Broj komora je u proseku iznosio 4,9 (tab. 5).
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Grafikon 4. Prosecne vrednosti genotipova paradajza za broja komora u periodu
2010-2012. godine (Veza izmedu brojeva genotipova i naziva data je u Prilogu, tab. 15)

Sadrzaj suve materije je imao relativno malu varijabilnost (5,7%) u ispitivanom
materijalu (tab. 5). U proseku, iznosio je 5,7% sa minimalnom vrednoséu (5,0%)
utvrdenom kod sorte Alparac (genotip 19), a maksimalnom (6,2%) kod sorte Pegaz

(genotip 17) 1 linije O 14 (genotip 22) (graf. 5).
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Grafikon 5. Prosecne vrednosti genotipova paradajza za sadrzaj suve materije (%)
u periodu 2010-2012. godine (Veza izmedu brojeva genotipova i naziva data je u Prilogu,
tab. 15)

Ukupan broj plodova prve etaze po parcelici je varirao u opsegu od 70,8 koliko je
utvrdeno kod stare sorte Belgijski orijas (genotip 3) do 100 kod domace sorte Alparac
(genotip 19) 1 lokalne populacije Tetovski (genotip 11) (graf. 6). Prosec¢na vrednost je

iznosila 86,1 sa koeficijentom varijacije 9,1% (tab. 5).
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Grafikon 6. Prosecne vrednosti genotipova paradajza za ukupan broj plodova prve
etaze po parcelici u periodu 2010-2012. godine (Veza izmedu brojeva genotipova i naziva

data je u Prilogu, tab. 15)

Visok koeficijent varijacije (28,2%) uz interval variranja 55,8-200,7 g utvrden je za

prosecnu masu ploda. Najsitniji plod je imala lokalna populacija Tetovski (genotip 11) dok
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je najtezi plod izmeren kod stare americke sorte Sunny Brok (genotip 12) (graf. 7). U

proseku, masa ploda je iznosila 128,6 g (tab. 5).
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Grafikon 7. Prosecne vrednosti genotipova paradajza za masu ploda (g) u periodu

2010-2012. godine (Veza izmedu brojeva genotipova i naziva data je u Prilogu, tab. 15)

Prosecan broj plodova prve etaze, po biljci, iznosio je 4,4, a koeficijent varijacije
9,1% (tab. 5). Najmanji broj plodova (3,0) je imala stara sorta najkrupnijeg ploda Sunny Brok
(genotip 12), a najvise (5,1) imala je industrijska sorta Alparac (genotip 19) (graf. 8).

6,0

5,0

4,0

3,0

2,0

1,0

0,0

1234567 8 91011121314151617181920212223242526272829

Grafikon 8. Prosecne vrednosti genotipova paradajza za broj plodova prve etaze po
biljci u periodu 2010-2012. godine (Veza izmedu brojeva genotipova i naziva data je u

Prilogu,tab.15)

Ispitivani genotipovi su se najmanje razlikovali u broju dana od nicanja do pocetka

zrenja. Duzina vegetacionog perioda je u proseku iznosila 121 dan, a koeficijent varijacije

40



4,2% (tab. 5). Najkracu vegetaciju u trajanju od 100 dana imala je sorta Alparac (genotip
19), dok je kod sorte Backa (genotip 29), od nicanja do pocetka zrenja proteklo 130 dana
(graf. 9).

Prosecan prinos ploda prve etaze po parcelici iznosio je od 5,6 do 15,8 kg, sa
srednjom vrednoscu od 10,9 g1 koeficijentom varijacije 23,3% (tab. 5). Najmanji prinos je
imala lokalna populacija Tetovski (genotip 11), dok je najprinosnija bila stara americka sorta

Rutgers (genotip 2) (graf. 10).
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Grafikon 9. Prosec¢ne vrednosti genotipova paradajza za broj dana od nicanja do
posetka zrenja u periodu 2010-2012. godine (Veza izmedu brojeva genotipova i naziva data

je u Prilogu, tab. 15)
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Grafikon 10. Prose¢ne vrednosti genotipova paradajza za prinos ploda (kg) prve
etaze po parcelici u periodu 2010-2012. godine (Veza izmedu brojeva genotipova i naziva

data je u Prilogu, tab. 15)
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Dobijeni rezultati ukazuju na postojanje fenotipskog diverziteta u ispitivanom
biljnom materijalu. Najvisi koeficijent varijacije utvrden je za broj komora (32,1%),
prosecnu masu ploda (28,2%) i prinos ploda prve etaze po parcelici (23,3%) (tab. 5).
Varijabilnost prinosa ploda, kao kompleksnog svojstva, u vecoj meri je bila posledica
razlika u masi ploda, u odnosu na broj plodova, sto se moze zakljuciti na osnovu vece
vrednosti koeficijenta varijacije za masu ploda u odnosu na broj plodova po biljci. Imajuci u
vidu da je ispitivana germplazma obuhvatala lokalne populacije, stare sorte, oplemenjivacke
linije i sorte iz proizvodnje razlike u masi i prinosu ploda su bile ocekivane. Lokalne
populacije predstavljaju prirodne populacije gajene na podrucjima u kojima su zatecene, i u
ovom istrazivanju odlikovale su se uglavnom manjom masom ploda. Savremena
proizvodnja paradajza je uslovljena razlicitim zahtevima trziSta, nacinima proizvodnje i
namene i vodi ka stvaranju sorti i hibrida razlicite mase ploda i broja komora.

Diverzitet u masi ploda, broju komora i prinosu potvrden je i rezultatima drugih
autora (Ibarbia i Lambeth 1971; Shibli 1 sar., 1995; Mohamed 1 sar., 2012; Kumar i sar.,
2013). Fenotipska varijabilnost je ustanovljena i za duzinu ploda, Sirinu ploda 1 debljinu
perikarpa, $to je potvrdeno u ranijim ispitivanjima (Kaushik, 2011; Bernousi i sar., 2011;
Ahmad Dar i sar., 2012; Kumar i sar., 2013; Reddy i sar., 2013). Mali broj genotipova je
imao sadrzaj suve materije 5,5% ili ispod te vrednosti, dok je vecina imala oko 5,8% i iznad
te vrednosti §to objasnjava nizi koeficijent varijacije u ovoj osobini (5,7%). Ovakvi rezultati
su posledica toga sto se lokalne populacije i stare sorte odlikuju plodom dobrog kvaliteta,
dok je u oplemenjivackim linijama i sortama iz proizvodnje sadrzaj suve materije u plodu
povecan oplemenjivanjem. Treba napomenuti da su velike kolicine padavina u prvoj godini
uticale na smanjenje sadrzaja suve materije $to se negativno odrazilo na prosecnu vrednost
za trogodisnji period. Veéina ispitivanih genotipova pripada grupi srednje ranih $to se

odrazilo na nisku vrednost koeficijenta varijacije (4,2%).

6.1.1.2 Analiza izvora varijabilnost ispitivanih osobina paradajza

Za analizu izvora varijabilnosti primenjen je neparametrijski Kruskal Wallis test. Na
osnovu suma rangova genotipova utvrdeno je da su se genotipovi, tokom sve tri godine,
znacajno razlikovali u svim ispitivanim osobinama (prilog, tab. 6-14). Uticaj godina bio je

znacajan na sve osobine osim na prosec¢nu masu ploda i broj komora.
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Tabela 16. Razlike u duzini ploda paradajza tokom tri godine ispitivanja

Godina 2010 2011
2010
2011 Hx
2012 s K

Kruskal-Wallis test: H =9,29 p <0,01

Uticaj godine bio je znacajan na veli¢inu ploda (tab. 16 1 17) i debljinu perikarpa
(tab. 18), pri cemu se druga godina ispitivanja (2011) znacajno i visoko znacajno razlikovala
od preostale dve. Kod najveceg broja genotipova duzina i Sirina ploda, kao 1 debljina

perikarpa bile su najveca upravo u ovoj godini istrazivanja.

Tabela 17. Razlike u $irini ploda paradajza tokom tri godine ispitivanja

Godina 2010 2011
2010
2011 *
2012 s *

Kruskal-Wallis test: H=7,78 p < 0,05

Period razvoja ploda koji nastupa nakon oplodnje i zametanja moze se podeliti u
dve faze (Gillaspy i sar., 1993). Prva faza obuhvata period od 7-10 dana nakon oplodnje 1
predstavlja period celijske deobe unutar plodnika. Najintenzivnija ¢elijska deoba se odvija u

tkivu perikarpa i placente (Spurr, 1959; Varga i Bruinsma, 1980).

Tabela 18. Razlike u debljini perikarpa paradajza tokom tri godine ispitivanja

Godina 2010 2011
2010
2011 ok
2012 s ok

Kruskal-Wallis test: H=11,42 p < 0,01

Po zavrsetku prve faze nastupa period rasta formiranih Celija, a time i samog ploda
do konacne veli¢ine. Ova faza traje narednih 6-7 nedelja. Krajnja dimenzija ploda zavisi od

broja formiranih celija ovarijuma pre 1 posle oplodnje 1 porasta ¢elijskog volumena (Bohner
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1 Bangerth, 1988; Ho, 1996). Na veli¢inu ploda znacajno utice: nacin proizvodnje 1 faktori
spoljne sredine, ali s obzirom na to da je tokom sve tri godine ispitivanja primenjen isti
nacin proizvodnje ovaj faktor se ne moze smatrati uzrokom ustanovljenih razlika u veli¢ini
ploda u ovom istrazivanju. Optimalna temperatura za rast ploda do konacne velicine je 20-
24 °C, minimalna 13 °C, a maksimalna 35 °C (Pavlek,1985). Razlike u temperaturama u
periodu rasta ploda (kraj juna, jul i pocetak avgusta) tokom trogodi$njeg perioda mogle su
uticati na rast ploda. Prosecna temperatura u poslednjoj dekadi juna u drugoj godini bila je
unutar optimuma za rast ploda (20,4 °C). U prvoj godini, medutim, bila je ispod optimuma
(18,4 °C), dok je u trecoj bila iznad optimuma (24,7 °C). Tokom prve dve godine
istrazivanja, prosecne temperature u julu (23,1 °C i 22,1 °C, redom) i prvoj dekadi avgusta
(21,9 °C) bile su u optimumu za rast ploda. U poslednjoj godini, prose¢ne temperature za
isti period (25,2 °C 1 26,5 °C, redom) prevazisle su optimum. Takode, najvisi maksimalni
ekstremi u julu (35,5 °C), koji prevazilaze maksimum za rast ploda izmereni su u trecoj
godini.

Obrazovanje 1 zrenje plodova odvija se na racun hraniva nakupljenih u vegetativnim
delovima (Purovka, 2008). Isti autori isticu da je rast i razvoj paradajza veoma intenzivan u
periodu od butonizacije do zrenja prvih plodova,dok je u prvom delu vegetacije usporen.
Koli¢ina padavina (270,8 mm) tokom juna i jula u prvoj (2010) godini bila je znatno visa u
odnosu na druge dve godine, (tab. 2) i ne$to manja od vrednosti transpiracionog
koeficijenta 300-400 mm, koji navode Lazi¢ i sar. (2001). Tolika koli¢ina padavina mogla se
odraziti na ispiranje azota 1 slabiji habitus biljaka. Takode, dosta padavina pre i nakon
rasadivanja iste godine, mogle su uticati na slabije ukorenjavanje biljaka, a time i slabije
usvajanje hraniva.

Na vrednosti sadrzaja suve materije od znacajnog uticaja je bila godina (tab. 19).
Znatno nizi sadrzaj suve materije utvrden je u prvoj godini (2010) istrazivanja, te je razlika

ove 1 druge dve godine istrazivanja bila visoko znacajna.

Tabela 19. Razlike u sadrzaju suve materije ploda tokom tri godine ispitivanja

Godina 2010 2011
2010
2011 ok
2012 ok ok

Kruskal-Wallis test: H=172,67 p < 0,01
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Takode, razlika izmedu druge (2011) i trece godine (2012) u pogledu sadrzaja suve
materije je bila visoko znacajna. Sadrzaj suve materije u plodu je, u najvecem broju
slucajeva, dostigao maksimalne vrednosti 2011. godine.

Sadrzaj suve materije zavisi od sorte, ali i klimatskih faktora, pogotovo kolicine
padavina tokom rasta i berbe (Gould, 1983). Jul 2010. godine bio je vtlo topao sa
padavinama u granicama prosecnih vrednosti za to doba godine, ali u vecoj koli¢ini u
poredenju sa kolicinom padavina tokom naredne dve godine (tab.2). U avgustu 2010.
godine su u severnim krajevima nase zemlje padavine bile ekstremno iznad normale, sa
prevazidenim dnevnim mesecnim maksimumom padavina. Avgust 2011. godine je bio
topao i susan, a 2012. ekstremno topao i ekstremno susan. Na osnovu navedenog, moze se
zakljuciti da je sadrzaj suve materije bio najnizi prve godine istrazivanja zbog velike koli¢ine
padavina.

Klimatske prilike tokom trogodisnjeg perioda istrazivanja prouzrokovale su razlike
u ukupnom broju plodova prve etaze i prosecnom broju plodova po biljci (tab. 20 1 21).
Najveci broj plodova prve etaze i najveéi broj plodova po biljci utvrden je u drugoj godini
(2011), pri cemu je utvrdena razlika visoko znacajna. Osim uslova u fazi rasada na broj
cvetova 1 oplodnju uticu i uslovi koji vladaju na parceli, nakon rasadivanja. Optimalna
temperatura za cvetanje je 21-27 °C , minimalna 13 °C , a maksimalna 32 °C. Jun 2010.
godine bio je vrlo topao, 2011. topao dok su 2012. u celoj Srbiji srednje mesecne

temperature vazduha bile ekstremno iznad normalnih.

Tabela 20. Razlike u broju plodova prve etaze po parcelici tokom tri godine ispitivanja

Godina 2010 2011
2010
2011 *x
2012 ns oK

Kruskal-Wallis test: H=85,67 p < 0,01

Do oplodnje u cvetu paradajza dolazi u periodu izmedu 101 16 h (Levy i sar.,1978).
Srednja mese¢na temperatura u junu 2010. godine, merena u 14 h bila je 24,3 °C, a 2011.
godine 25,7 °C. U 2012. godini, prosec¢na temperatura u 14 h je dostizala 28,3 °C , pri cemu
su pojedinih dana izmerene vredosti iznosile i 35 °C. Ako se noéne temperature spuste
ispod 12, 8 °C, ili porastu iznad 21,1 °C, a dnevne predu 29,4 °C, polen gubi vitalnost, ne
dolazi do oprasivanja i cvet otpada (Levy i sar., 1978; Mills 1988; Ozores-Hampton i
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McAvoy 2010). Tokom prve dve dekade juna u prvoj i trecoj godini ispitivanja, izmerene
maksimalne temperature prevazilazile su 29,4 °C, a pojedinih dana dostizale su i 34 °C. U
trecoj godini (2012) zabelezeni su ekstremni maksimumi tokom trece dekade i do 36 °C. U
drugoj godini (2011), medutim, zabelezen je manji broj dana sa temperaturama iznad
29,4°C. Najvedi broj dana sa no¢nim temperaturama iznad 21,1 °C zabeleZen je, takode

2012. godine.

Tabela 21. Razlike u prose¢nom broju plodova po biljci tokom tri godine ispitivanja

Godina 2010 2011
2010
2011 Hox
2012 ns K

Kruskal-Wallis test: H=72,22 p < 0,01

Pored temperatura u periodu cvetanja, na broj plodova uticu 1 temperaturni uslovi u
toku dana i nod¢i koji vladaju u periodu zametanja ploda. Optimalna temperatura za
zametanje ploda je 18-24 °C, pri ¢emu su nocne temperature kriticnije od dnevnih (Diez i
Nuez, 2008). Do prekida u zametanju ploda dolazi u uslovima kada su dnevna/noéna
temperatura 26/20 °C (El Ahmadi, 1977) jer previsoke noéne temperatute izazivaju
otezano premestanje ugljenih hidrata. Manji broj plodova u 2012. godini u odnosu na 2011.
godinu moze biti, izmedu ostalog i posledica visih no¢nih temperatura. Prosek temperatura
mereniih u 21 h u junu 2012. godini bio je 21,4 °C, pri ¢emu je pojedinih noéi temperatura
dostizala i 26,5 °C , dok je u 2011. prosek bio ispod kriticnih 20 °C, tacnije 19,5 °C.
Optimalna vlaznost vazduha za rasipanje polena iz prasnika je 60-70%, a za prijem polena
na zig tucka i klijanje polena 70-80%. Ukoliko je vlaznost vazduha suvise visoka otezano je
pucanje prasnika i rasipanje polena pa ne dolazi do oplodnje. U Vojvodini je u maju 2010.
godine mesecna koli¢ina padavina bila ekstremno iznad normale pri cemu su prevazideni i
mesecni maksimum broja dana sa padavinama i dnevni apsolutni maksimum padavina, s
tim da su padavine bile c¢es¢e u poslednje dve dekade, kada se teoretski mogao ocekivati
pocetak cvetanja. U junu su takode prevazideni navedeni maksimumi, a mesecni broj dana
sa padavinama bio je 3-4 puta iznad normalnog za taj period godine. Tokom maja i juna
2011. 1 2012. godine nisu zabelezena znacajnija odstupanja padavina od uobicajenih za ovaj

period godine. U ovom periodu u 2010. godini padavine su bile ekstremno iznad normale.
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Ovakvi uslovi su u najvecoj meri uticali na manji broj plodova po biljci u 2010. i 2012.
godini istrazivanja.

Prinos, kao kompleksno svojsvo zavisi od broja plodova u cvasti 1 mase plodova
(Takac i sar., 1995; Zdravkovic 1 sar., 2011). Razliciti klimatski uslovi u periodu 2010-2012.
godine odrazili su se na razlike u prinosu ploda prve etaze, pri cemu je ustanovljena visoko
znacajna razlika izmedu prve i druge, i druge i trece godine ispitivanja (tab. 22). Najvisi
prinos ploda utvrden je u drugoj godini, a najnizi u prvoj godini. Razlike u prinosu tokom

trogodisnjeg perioda, posledica su razlika prvenstveno u broju plodova, koiji je bio znacajno

visi u drugoj godini.

Tabela 22 Razlike u prinosu ploda prve etaze po parcelici tokom tri godine ispitivanja

Godina 2010 2011
2010
2011 Hx
2012 s ok

Kruskal-Wallis test: H=55,16 p < 0,01

Broj dana od nicanja do pocetka zrenja je bio pod uticajem klimatskih prilika koje
su vladale u periodu 2010-2102. godine. Najmanji broj dana od nicanja do pocetka zrenja
ploda utvrden je 2012. godine, koja se znacajno razlikovala od prethodne dve godine (tab.

23).

Tabela 23. Razlike u broju dana od nicanja do pocetka zrenja tokom tri godine ispitivanja

Godina 2010 2011
2010
2011 ns

Kruskal-Wallis test: H=81,01 p < 0,01

Optimalne temperature i osvetljenost u ranim fazama razvoja odreduju prinos i
kvalitet ploda (Rylski i sar., 1994). Najkriticnije etape organogeneze (II-VI) koje uslovljavaju
ranozrelost, broj cvetova i oplodnju odvijaju se tokom rasadnickog perioda, tacnije tokom
prvih 60 dana vegetacije (Lazi¢ i sar., 2001). Iz tog razloga, isti autori navode da se
regulisanjem temperature, osvetljenosti i ishrane u ovom periodu moze uticati na

ranozrelost. Rasad je proizveden u staklari uz regulisanje dnevne temperature na 22-25 °C ,
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a no¢ne 16-18 °C te se ovaj faktor ne moze smatrati znacajnim za razlike u duzini
vegetacije. U odnosu na tri godine ispitivanja nije bilo znacajnijih razlika u oblacnosti i
insolaciji tokom aprila. Medutim, tokom prve dve dekade maja insolacija se znatnije
razlikovala, pri ¢emu je najmanja bila u prvoj godini (92,1 h) (meteoroloski godisnjak,
klimatoloski podaci-2010, http://www.hidmet.gov.ts), a najvisa, skoro 2 puta veéa u 2012
godini (176 h) (meteoroloski godisnjak, klimatoloski podaci-2012,
http://www.hidmet.gov.rs). Ovo se moglo odraziti na ranije cvetanje i obrazovanje
plodova, u trecoj godini. Rezultati brojnih autora potvrduju znacajan uticaj temperature na
sazrevanje paradajza (Hurd i Graves, 1985; Verkerk, 1955; Adams i sar., 2001).
Temperaturni uslovi tokom, a pogotovo krajem jula i pocetkom avgusta mogli su
uzrokovati ranije zrenje plodova u 2012. godini (meteoroloski godisnjak, klimatoloski
podaci-2012, http://www.hidmet.gov.rs). Optimalna temperatura za zrenje je 26 °C.
Prose¢ne temperature za ceo jul, kao i njegovu poslednju dekadu bile su najvise, i najblize
optimumu za zrenje upravo u ovoj godini. Takode, u prvoj dekadi avgusta prosecna
temperatura vazduha u 2012. godini takode je bila bliza optimalnoj za zrenje ploda
(meteoroloski godisnjak, klimatoloski podaci-2012, http://www.hidmet.gov.ts). Tokom sve
tri godine zabeleZene su ekstremne maksimalne i minimalne vrednosti temperatura, pri
¢emu su maksimumi bili karakteristicni za tre¢u, a minimumi za drugu godinu istrazivanja.
Minimalne temperature spustale su se i ispod grani¢ne temperature za zrenje (15 °C)), dok
su maksimalne prevazilazile granicnu vrednost (30°C).

Neparametrijskom metodom po de Kroon 1 van der Laan (1981) utvrdeno je da se
poredak suma rangova genotipova zadrzao tokom trogodi$njeg perioda u svim ispitivanim

osobinama, te da nije postojala unakrsna interakcija izmedu genotipa i godine (tab. 24).

Tabela 24. Test interakcije genotipa i godine (G x E) po de Kroon and Van der Laan-u

Osobina df GxE*
Duzina ploda 56 56,62
Sirina ploda 56 40,22
Prose¢na masa ploda 56 27,8
Debljina perikarpa 56 33,53
Broj komora 56 3,88
Sadrzaj suve materije 56 74,2
Ukupan broj plodova prve etaze po parcelici 56 72,2
Prosec¢an broj plodova po biljci 56 09,1
Prinos ploda prve etaze po parcelici 56 54,2
Broj dana od nicanja do pocetka zrenja 56 209

*Granicna Chi sqanre vrednost (p<<0.05) 74,5
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6.1.1.3 Klaster analiza

Primenom Ward-ovog metoda, genotipovi paradajza su podeljeni u cetiri grupe
(graf. 11), a na osnovu Euklidovih distanci odredena je sli¢nost izmedu genotipova. U prvoj
grupi nalazi se trinaest genotipova medu kojima je cetiri linije i devet sorti. Ova grupa je u
proseku imala najve¢u duzinu, masu i prinos ploda prve etaze (tab. 25). Takode, broj dana
od nicanja do pocetka zrenja bio je u proseku veci u odnosu na preostale tri grupe, a broj

komora u odnosu na trecu i ¢etvrtu grupu. S druge strane, broj plodova po biljci i parcelici
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Grafikon 11. Dendrogram ispitivanih genotipova paradajza za sve kvantitativne osobine

(Veza izmedu oznaka genotipova i naziva data je u Prilogu, tab. 15)

Unutar prve grupe izdvojile su se tri manje podgrupe. Linije O2 1 V2 se nalaze na
samom pocetku prve grupe jer su u odnosu na ostale genotipove iste grupe imale najmanju
masu ploda. Druga podgrupa je bila najbrojnija i obuhvatila je pet sorti 1 dve linije. Ove
genotipove izdvaja visi sadrzaj suve materije u poredenju sa drugim genotipovima iste
grupe (tab. 25). Na kraju prve grupe izdvojile su se cetiri sorte treée podgrupe zbog

najnizeg sadrzaja suve materije 1 najmanjeg broja plodova po biljci i parcelici. Takode,
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genotipovi ove podgrupe su u proseku imali najveéi broj komora. Lokalna populacija
Novosadski rani (§899) izdvojila se u zasebnu, drugu grupu, s obzirom da je kod nje
utvrdena najmanja duzina ploda (3,8 cm), najmanja debljina perikarpa (3,6 mm) 1 najveci
broj komora (11,2) u odnosu na sve ispitivane genotipove paradajza. Tre¢a grupa je
obuhvatila sorte (S§335, S33, S 319 i1 S122) i linjje (O14, O10, O15 i1 V21). Ova grupa je u
proseku imala manje vrednosti veli¢ine, mase, prinosa, broja komora i duzine vegetacije u
poredenju sa prvom grupom. Medutim, broj plodova po biljci je bio veéi. Kod genotipova
ove grupe utvrden je, u proseku, najdeblji perikarp i najvisi sadrzaj suve materije u odnosu

na ostale tri formirane grupe.

Tabela 25. Prosecne vrednosti osobina paradajza u klasterima

Ispitivane osobine

Grupa pp; P Dper BK SM PPPE UBPPE PMP BP/bili DV

I 56 65 53 54 56 126 797 1588 40 123
m 38 70 36 112 52 97 87,7 1098 44 118
m 52 57 57 43 59 111 90,7 1226 46 121
IV 45 49 56 35 56 69 93,1 751 47 117

Veza izmedu skraéenih 1 punih naziva osobina data je uz tabelu br. 5

Linija V 18, kod koje je izmeren najdeblji perikarp (7,8 mm) medu svim ispitivanim
genotipovima, prikljucuje se grupi na odredenom hijerarhijskom nivou. Na samom kraju
dendrograma nasla se cetvrta, najmanja grupa koja je obuhvatila cetiri lokalne populacije iz
Makedonije (§78, §29, S13 1 §70) 1 liniju O13. Ove genotipove, u odnosu na ostale grupe
izdvaja najsitniji plod i najmanji broj komora (tab. 25). Genotipovi ove grupe su u proseku
ostvarili najmaniji prinos ploda. Broj plodova je bio najvedi, dok je duzina vegetacija bila
najkraca. Sadrzaj suve materije je bio na nivou proseka prve grupe, dok je debljina
perikarpa bila priblizna proseku genotipova trece, a veca u odnosu na prosek prve i druge
grupe.

Analizom dendrograma moze se zakljuciti da je razdvajanje genotipova u Cetiti
grupe, u najvecoj meri bilo posledica razlika u prinosu, njegovim komponentama i duzini
vegetacije. Sing 1 sar. (2008) su ustanovili da je najveci doprinos divergentnosti ispitivanih

uzoraka, u njihovom istrazivanju, imala masa ploda, dok Mohanty i Prusti (2001) i Reddy i
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sar (2013) pored mase isticu i znacaj Sirine ploda i broja cvetova u cvasti. Susic i sar. (1999)
su ispitivanjem varijabilnosti genotipova analizom 15 osobina, ustanovili takode, da su
komponente prinosa u najvecoj meri doprinele divergentnosti ispitivanih genotipova.

Utvrdene su razlike medu pojednim formiranim grupama i u debljini perikarpa i
sadrzaju suve materije. Imajuéi u vidu da veliki broj novoselekcionisanih sorti (pogotovu
determinantnih) ima od 4,2-5,5% suve materije u plodu (Taka¢ 1 sar., 2005), veéina
ispitivanih genotipova predstavljaju dobar pocetni materijal u procesu oplemenjivanja, koji
ima za cilj povecanje kvaliteta ploda. Grupisanje genotipova bilo je u skladu sa
ustanovljenim pozitivnim korelacijama u ovom istrazivanju, izmedu veli¢ine ploda,
prosecne mase, broja komora i prosecnog prinosa (tab. 28). Navedene osobine su u
negativnoj meduzavisnosti sa brojem plodova prve etaze, a sa povecenjem debljine
perikrapa, uglavhom se povecavao 1 sadrzaj suve materije. Potvrdeno je i da je kod
genotipova vece Sirine ploda i veceg broja komora perikarp uglavnom bio tanji, kao i da su
masa i prinos ploda uglavnom bili veci kod genotipova duze vegetacije.

Analizom dendrograma uocava se da su se sorte i linije nasle u sve tri formirane
grupe. Sve lokalne populacije, osim populacije Novosadski rani (§99) nasle su se u jednoj
grupi. Ova populacija se od ostalih populacija, ali i svih ispitivanih genotipova izdvojila po
najveéem broju komora i najtanjem perikarpu. Lokalne populacije se u vecoj meri odlikuju
sitnijim plodom, u odnosu na savremene sorte i hibride. Sa primenom nau¢no zasnovane
selekcije stvarane su sorte pri cemu je jedan od prvih ciljeva bio povecanje mase ploda.
Treba napomenuti, medutim, da razli¢iti zahtevi trzista, kao 1 razliciti nacini proizvodnje i
namene namecu savremenoj selekciji za cilj stvaranje sorti razlicite velicine 1 mase ploda,
broja komora i duzine vegetacije. Nije uocena pravilnost u grupisanju genotipova u
zavisnosti od porekla. Brojni autori dolaze do zakljucka da su se genotipovi istog porekla
rasporedili u razlicitim grupama, $to moze biti posledica razlic¢itog selekcionog pritiska.
Stoga, ovi autori naglasavaju da pri izboru genotipova za ukrstanje u cilju dobijanja novih
rekombinacija gena prednost bi trebalo dati genetickom u odnosu na geografski diverzitet
(Ganesh i sar., 2007; Pawar 1 sar. 2013; Menna i Bahadur, 2015). Takode, brojna istrazivanja
naglasavaju da se genotipovi razli¢itog porekla mogu nadi u istoj grupi, sto dalje navodi na
zaklju¢ak da izmedu gentickog diverziteta i geografskog porekla ne mora postojati
paralelizam (Peter 1 Rai, 1976; Martin i sar., 1981; Dharmatti i sar., 2001; Joshi i Kohli 2003;
Singh i sar., 2008; Kumar i sar., 2010). Imajuci u vidu veoma razlicite ciljeve oplemenjivanja

paradajza, znacaj diverziteta selekcionog materijal tj. potencijalnih roditeljskih komponenti
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je evidentan (Markovic i sar., 1999). Utvrdene razlike u ovom istrazivanju bi mogle biti od
koristi pri odabiru potencijalnih roditeljskih parova za ukrstanje ¢ime bi se smanjio broj
ukrstanja u pocetnim fazama oplemenjivanja.

Susi¢ 1 sar. (1999) su dosli do zakljucka da su dobre hibridne kombinacije sa
visokim vrednostima PKS i heterozisa za sve osobine osim broja komora nastale
ukrstanjem genotipova koji su pripadali razlicitim grupama u dendrogramu. Bhutani i sar.
(1983) su istog misljenja, navode¢i da pozeljne rekombinacije gena nastaju ukrstanjem
divergentnih roditelja iz razlicitth grupa. Ukoliko je heterozis nastao ukrStanjem dva
genotipa relativno visok, moze se zakljuciti da su ta dva genotipa geneticki divergentnija u
odnosu na genotipove c¢ijim ukr$tanjem ne dolazi do pojave heterozisa ili je on slabije
ispoljen (Hallauer 1 Filho, 1981). Maluf i sar. (1983) isticu da odredivanje geneticke
divergentnosti genotipova pre njihovog ukritanja omogucava oplemenjiva¢ima da se
fokusiraju na one kombinacije za koje se sa vecom verovatno¢om moze ocekivati da ¢e biti
heteroti¢ne. Pojava heterozisa 1 rekombinacija se moze ocekivati ukr§tanjem genotipova iz
razlicitih grupa 1 ukrstanjem roditelja koji imaju visoke vrednosti OKS i PKS. Rezultati
ovog i drugih istrazivanja (Susic 1 sar., 1998; Feng-Mei i sar., 2006) ukazuju na znacaj klaster
analize u karakterizaciji germplazme, kao 1 izboru pocetnog materijala u oplemenjivanju

paradajza.

6.1.1.4 Analiza glavnih komponenti

Analizom glavnih komponenti pocetni broj promenljivih od 10 je smanjen na tri
vestacke, medusobno nekorelisane promenljive, odnosno glavne komponente (tab. 20).
Broj komponenti izdvojenih za dalju analizu odreden je prema kriterijumu Guttman-Kaiser-a
(Guttman, 1954; Kaiser, 1960). Po ovom kriterijumu, karakteristicni koreni su osnov za
odredivanje broja komponenti za dalju analizu. Zadrzavaju se komponente Cciji je
karakteristicni koren (A) veéi od 1. Za transformaciju korelacione u faktorsku matricu
koriscena je Varimax rotacija (Kaiser, 1958). 1Varimax rotacija maksimizira sumu varijansi
kvadrata faktorskih opterecenja i spada u ortogonalne rotacije ¢iji je cilj da se simplifikuju
kolone i redovi faktorske matrice da bi se olaksala interpretacija. Tri izdvojene komponente
objasnile su zbirno 81,5% pocetne varijabilnosti. Pojedinacni doprinos svake od navedenih
komponenti, u objasnjenju ukupne varijabilnosti iznosio je 49,4% , 19,5% 1 12,6%, redom

(tab. 26).
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Tabela 26. Karakteristicni koreni i % objasnjene varijanse pomocu tri glavne komponente
nakon VVarimax rotacije

T . Zbirni Zbirni
Karakteristi¢ni % objasnjene o o o

PCA . karakteristicni /o objasnjene

koren (A) varijanse ..

koren varijanse
1 4,944501 49,44501 4,944501 49,44501
2 1,950377 19,50377 0,894878 08,94878
3 1,255955 12,55955 8,150833 81,50833

Kao kriterijum za izdvajanje varijabli koje su u najvecoj meri definisale izdvojene
komponente posluzila je vrednost faktorskih opterecenja (factor loading) > 0,70. Faktorska
optere¢enja su korelacija izmedu svake varijable i faktora koje ukazuju na stepen
korespondentnosti izmedu varijabli i faktora.

Prva komponenta je u najve¢oj meri definisana slede¢im osobinama: duzina ploda,
sirina ploda, prosecan prinos ploda prve etaze po parcelici, ukupan broj plodova prve etaze,
prosecna masa ploda, broj plodova po biljci (tab. 27). Druga komponenta je u najvecoj
meri bila u korelaciji sa debljinom perikarpa i brojem komora, dok su tre¢u komponentu

definisale sadrzaj suve materije i broj dana od nicanja do pocetka zrenja (tab. 27).

Tabela 27. Vrednosti faktorskih optere¢enja nakon 1Varimax rotacije u okviru prve tri

komponente
Osobina PCA1 PCA2 PCA3
DPI 0,837604 0,452917 -0,174003
SpP 0,841443 -0,439537 0,082799
DPer -0,024322 0,889464 0,136025
BK 0,364625 -0,808890 0,002445
SM -0,073870 0,370494 0,816714
PPPE 0,884105 -0,027710 0,141480
UBPPE -0,748679 0,323656 -0,123291
PMP 0,965114 -0,120586 0,119904
BP/bilj -0,745492 0,327754 -0,124590
DV 0,320096 -0,187732 0,799282

Veza izmedu skracenih 1 punih naziva osobina data je uz tabelu br. 5

U cilju vizuelne prezentacije 1 interpretacije podataka prikazana je projekcija varijabli
(graf. 12) i genotipova (graf. 13) na povrsinu obuhvaéenu dvema glavnim komponentama.
Grafikoni projekcije varijabli i genotipova izmedu prve i trece i druge i treée glavne
komponente nisu prikazani zbog znacajnog smanjenja varijanse 1 time i gubitka informacija

o odnosima varijabli i genotipova.
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Grafikon 12. Projekcija osobina na povrsinu odredenu dvema glavnim komponentama
(Veza izmedu skracenih i punih naziva osobina data je uz tabelu br. 5)

Najjasnije razdvajanje genotipova uocava se duz ose prve glavne komponente, koja
je objasnila 1 najve¢i deo pocetne varijabilnosti (49,4%). Imajuci u vidu da je prvi faktor
definisan osobinama: duzina ploda, Sirina ploda, prosec¢an prinos ploda prve etaze po
parcelici, ukupan broj plodova prve etaze, prosecna masa ploda i broj plodova po biljci,
genotipovi unutar prvog faktora grupisani su u najvec¢oj meri prema prinosu 1 njegovim
komponentama. Medutim, najjasnije razdvajanje se uocava prema prosecnoj masi ploda,
prosecnom prinosu prve etaze, duzini 1 Sirini ploda, $to potvrduju i vrednosti faktorskih
opterecenja u okviru prve komponente.

Genotipovi su se razdvojili u tri manje grupe i Cetiri genotipa koji se u potpunosti
izdvajaju (graf. 13). Na grafikonu, levo od koordinatnog pocetka nalaze se genotipovi prve
grupe, obuhvaceni elipsom plave boje. U prvoj grupi nadle su su lokalne populacije (S78,
§29,S70, S13) i linija O13 koja ima najsitniji plod od svih linija u ovom istrazivanju. Kod
ovih genotipova, u proseku je izmerena najmanja masa ploda (72 g) i najmaniji prinos ploda
prve etaze (6,5 kg). Takode, ovi genotipovi su imali i najmanju prose¢nu vrednost duzine
(4,2 cm) 1 sirine ploda (4,9 cm). Osobine koje su bile u negativnoj korelaciji sa prvom
komponentom kao 1 ostalim osobinama unutar nje su ukupan broj plodova i broj plodova
po biljci. Broj plodova po biljci je u proseku iznosio 4,6. Genotipovi prve grupe su u

proseku ostvarili najveci broj plodova po parcelici (91,7).
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Grafikon 13. Projekcija genotipova na povrsinu odredenu dvema glavnim komponentama

(Veza izmedu oznaka genotipova i naziva data je u Prilogu, tab. 15)

Druga grupa (oznacena elipsom zelene boje) obuhvatila je tri stare sorte (8335,
S319,S33) 1 cetiri oplemenjivacke linije (O15, O14, O10, V21), koje u odnosu na prvu
grupu imaju krupniji plod i veci prinos prve etaze. Prosecne vrednosti duzine (5,1cm) i
sirine ploda (5,8 cm) u ovoj grupi, u poredenju sa prvom, bile su vece. Takode, drugu grupu
odlikuju i vece vrednosti prosecne mase ploda (121,4 g) i prinosa prve etaze (11 kg). Broj
plodova po biljci, medutim je u proseku bio isti, a broj plodova po parcelici manji (90,8) u
odnosu na genotipove prve grupe.

U trecoj grupi (elipsa narandzaste boje) nasli su se genotipovi najkrupnijeg ploda sa
prosecnom vrednos$cu na nivou grupe od 154,3 g i najveceg prinosa prve etaze sa
prosekom od 12,5 kg. Prose¢ne vrednosti duzine (5,6 cm) i sirine ploda (6,4 cm), takode su
bile najvece u trecoj grupi. Kod genotipova ove grupe, s druge strane, utvrden je u proseku
najmanji broj plodova po biljci (4,1) i parcelici (81,1). Ovakvo projektovanje genotipova
duz vektora koji odgovara osobinama prinosa i njegovih komponenti govori o njihovim
medusobnim korelacijama, potvrdenih izracunatim koeficijentima (tab.28). Moze se

zakljuciti da su prinosniji genotipovi uglavnom imali manji broj plodova, ali je njihova
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prosecna masa, duzina i §irina u vecini slucajeva bila ve¢a. Na osnovu projekcije genotipova
na povrsinu obuhvacenu dvema glavnim komponentama uoceni su genotipovi (V18, §49,
S320 1 899) koji su se nasli izvan tri formirane grupe. Linija V18 imala je najdeblji perikarp
(7,8 mm), a sorta Alparac (§49) najmanji sadrzaj suve materije (5 %) i najmanji broj dana od
nicanja do pocetka zrenja (100). Stara sorta Sunny Brok (S8320) izdvojila se zbog najvece
Sirine (7,6 cm) 1 mase ploda (207 g). Lokalna populacija Novosadski rani (§99) imala je
najmanju duzinu ploda (3,8 cm), najtanji perikarp (3,6 mm) 1 najveci broj komora (11,2), u
poredenju sa ostalim ispitivanim genotipovima paradajza.

Duz ose druge glavne komponente, koju definiSu broj komora i debljina perikarpa,
nije uoceno jasnije razdvajanje genotipova. Ova komponenta je objasnila znatno manji %
ukupne varijabilnosti (19,5) u odnosu na prvu (49,4) Sto se moze smatrati glavnim
razlogom. Takode, zbog postojanja jake i veoma jake pozitivne korelacije (tab. 28) broja
komora sa tri osobine koje su imale najveée vrednosti faktorskih opterecenja unutar prve
komponente (Sirina ploda, prosecna masa ploda i prosecan prinos ploda prve etaze) moze
se uociti da su se formirane grupe duz ose prve glavne komponente razdvojile i prema
broju komora. Broj komora se medutim, nasao unutar druge glavne komponente,
najverovatnije zbog genotipa S99, koji je imao maksimalnu vrednost broja komora u ovom
istrazivanju, kao i minimalnu vrednost debljine perikarpa, u odnosu na sve ostale
genotipove paradajza.

Uocena je podudarnost u velikoj meri u grupisanju genotipova na osnovu klaster
analize i analize glavnih komponenti. Obzirom na to da klaster analiza i analiza glavnih
koordinata imaju razlicite teorijske osnove, utvrdena slicnost u grupisanju moze da posluzi

kao empirijska mera tacnosti (Laurentin i Karlovsky, 2000).

6.1.1.5 Fenotipske korelacije medu ispitivanim osobinama

Na osnovu dobijenih vrednosti (tab. 28) utvrdena je statisticki znacajna, pozitivna
korelacija izmedu duzine ploda i Sirine ploda, pri cemu je vrednost koeficijenta korelacije
ukazala na srednju jacinu veze (r,= 0,506). Na osnovu ovih, ali i rezultata drugih istrazivanja
(Bernousi i sar. 2011; Patel 1 sar., 2013) moze se zakljuciti da plodovi vece duzine uglavhom
imaju 1 vecu Sirinu.

Jaka, statisticki znacajna korelacija duzine ploda utvrdena je sa prinosom ploda
prve etaze po parcelici (r=0,0667) i prose¢cnom masom ploda (=0,707). Manna i Paul

(2012) takode, navode da genotipovi veée duzine ploda imaju i vecu masu i prinos ploda. S
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druge strane, duzina ploda bila je u slaboj negativnoj korelaciji sa ukupnim brojem plodova
prve etaze po parcelici (r=-0,375) 1 prosecnim brojem plodova po biljci (r=-0,377), $to
znaci da je u slucaju manjeg ukupnog broja i broja plodova po biljci, duzina ploda bila ve¢a
1 obratno. Ovi rezultati su u saglasnosti sa rezultatima istrazivanja Bernousi i sar. (2011).
Kod genotipova vece sirine ploda uglavnom izmeren je tanji perikarp i obratno, sto
potvrduje srednja negativna vrednost koeficijenta korelacije (,=-0,380), kao i rezultati Patel
1 sar. (2013). Takode, negativna i jaka korelacija Sirine ploda utvrdena je 1 sa ukupnim
brojem plodova prve etaze po parcelici (r=-0,709) i prose¢nim brojem plodova po biljci
(r=-0,688) navodeci na zakljucak da je kod veceg ukupnog broja plodova prve etaze, kao 1
veceg broja plodova po biljci, Sirina ploda bila manja, 1 obratno, $to je u skladu sa
rezultatima Manna i Paul (2012). Znacajna 1 jaka pozitivna meduzavisnost ustanovljena je
izmedu $irine ploda i broja komora (7,=0,884), kao 1 izmedu Sirine ploda i prose¢ne mase
ploda (r=0,863). Kod sirih plodova broj komora i prose¢na masa ploda bili su vedi, i
obratno. Souza 1 sar. (2012) ispitivanjem linija paradajza i njihovih hibridnih kombinacija 1
Mahapatra i sar. (2013) ispitivanjem 68 genotipova paradajza dolaze do istog zakljucka.
Debljina perikarpa bila je u negativnoj, srednjoj korelaciji sa brojem komora (r=-
0,452), a pozitivnoj, takode srednjoj meduzvisnosti sa sadrzajem suve materije (,=0,460).
Na osnovu navedeneog, moze se zakljuciti da je kod genotipova sa debljim perikarpom
broj komora bio uglavnom manji, a sadrzaj suve materije veci, i obratno. Rezultati o
meduzavisnosti debljine perikarpa paradajza i broja komora kose se sa rezultatima
Mahapatra 1 sar. (2013), dok su u saglasnosti sa navodima Manna i Paul (2012). Povecanje
sadrzaja suve materije sa povecanjem debljine perikarpa ustanovili su i Yeboah i sar. (2014).
Broj komora bio je u jakoj pozitivnoj korelaciji sa prinosom ploda prve etaze po
parcelici (r=0,613) i prose¢cnom masom ploda (=0,707) dok je sa ukupnim brojem
plodova prve etaze po parcelici (r,=-0,723) i prosecnim brojem plodova po biljci (,=-0,692)
bio u jakoj negativnoj korelaciji. Sa zakljuckom da genotipovi sa veéim brojem komora
uglavnom ostvaruju 1 veéi prosecan prinos i vecu prosecnu masu ploda, a manji broj
plodova, saglasni su 1 drugi autori (Singh 7 sar., 1977; Takac 1 sar., 1995; Bernousi i sar.,
2011).
Slaba pozitivna korelacija (=0,379) ustanovljena je izmedu broja komora i duzine
vegetacionog perioda. Srednja negativna vrednost koeficijenta korelacije ustanovljena je
izmedu ukupnog broja plodova prve etaze po parcelici (r=-0,478) i prinosa ploda prve

etaze po parcelici i prosecnog broja plodova po biljci (=-0,466). Sa ovim rezultatom kose
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se nalazi Mahapatra 1 sar. (2013) koji su ustanovili da se prinos ploda po ha povecavao sa
brojem plodova po biljci, dok rezultati Taka¢ i sar. (1995) navode slabu negativnu
meduzavisnost. S druge strane, medutim prinos ploda prve etaze po parcelici bio je u
statisticki veoma jakoj pozitivnoj korelaciji sa prosecnom masom ploda (r= 0,939), sto
potvrduju i rezultati Takac 1 sar. (1995) i Patel 1 sar. (2013). Na osnovu navedenog, moze se
zakljuciti da su prinosniji genotipovi uglavnom imali manji broj plodova i ve¢u prosecnu
masu ploda.

Izmedu ukupnog broja plodova prve etaze po parcelici i prosecne mase ploda, u
ovom istrazivanju utvrdena je negativha meduzavisnost (r=-0,701), a pozitivna izmedu
ukupnog broja plodova prve etaze po parcelici i prosecnog broja plodova po biljci
(r=0,991). Takac i sar. (1995) su na osnovu trogodisnjih ispitivanja meduzavisnosti osobina
ploda i prinosa paradajza takode ustanovili da hibridi krupnijeg ploda imaju manji broj
plodova, a oni sitnijeg ploda znatno vise, sto potvrduje 1 koeficijent korelacije utvrden u
ovom istrazivanju, izmedu prosecne mase ploda i prose¢nog broja plodova po biljci (= -

0,688).

Tabela 28. Koeficijenti korelacije analiziranih kvantitativnih osobina paradajza

Analiziran

cosobine DpI  SP  Dper BK SM PPPE UBPPE PMP BP/bilj DV
paradajza

DPI 1,000

SP 0,506* 1,000

Dper 0,133 -0,380* 1,000

BK 0,317 0,884* -0,452% 1,000

SM 0,110 -0,149 0,466* -0,192 1,000

PPPE 0,667* 0,793*% -0,199 0,613* 0,047 1,000
UBPPE  -0,375%-0,709* 0,302 -0,723* 0,164 -0,478* 1,000

PMP 0,707+ 0,863* -0,243 0,707% -0,056 0,939* -0,701* 1,000
BP/bilj  -0,377*-0,688* 0,294 -0,692% 0,183 -0,466% 0,991* -0,688* 1,000
DV 0,265 0340 -0,041 0379% 0,342 0,545% -0246 0,506% -0,225 1,000

p <,05000 (Veza izmedu skracenih i punih naziva osobina data je uz tabelu br. 5)
Kod genotipova prinosnije prve etaze broj dana od nicanja do pocetka zrenja bio je

uglavnom vedi, $to potvrduje srednja pozitivna vrednost koeficijenta korelacije (r=0,545).

Autori Chernet 1 sar. (2013), medutim navode negativhu meduzavisnost duzine vegetacije i
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ukupnog prinosa. Izmedu duzine vegetacionog perioda i prosecne mase ploda, vrednost

koeficijenta korelacije iznosila je 0,506.

6.1.2 Analiza kvalitativnih osobina biljaka

6.1.2.1 Klaster analiza

U toku vegetacije, analizirane su sledece kvalitativne osobine, po UPOL” deskriptoru za

paradajz (International Union for the Protection of Cultivated 1 arieties, 2001):

1.
2.
3.
4.

tip rasta (1- determinantan; 2- indeterminantan)

izdeljenost liske (1- perasto izdeljen; 2- dvostruko perasto izdeljen)

boja ploda (1- krem; 2- Zuta; 3-narandzasta; 4-roza; 5-crvena; 6-braonkasta)

oblik ploda (1- pljosnat; 2- blago pljosnat; 3- okrugao; 4- Cetvrtast; 5- cilindrican; 6-
eliptican; 7- srcolik; 8- jajolik sa suzenjem na vrhu; 9- jajolik; 10- kruskolik).

Primenom UPGM.A metode, klaster analize grupisanja, genotipovi su podeljeni u tri

grupe u okviru kojih se nalaze manje podgrupe (graf. 14). Slicnost izmedu genotipova je

odredena na osnovu Euklidovih distanci.

S427

S49 |

Distanca

Grafikon 14. Dendrogram ispitivanih genotipova paradajza za kvalitativna svojstva

(Veza izmedu oznaka genotipova i naziva data je u Prilogu, tab. 15)
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U prvoj grupi nalazi se Sesnaest genotipova (na dendrogramu od O2 do S70) koji su
raspodeljeni u cetiri podgrupe. Prvu podgrupu ¢ine genotipovi (02, S122, O15, O14 1 O3)
narandzaste boje poda. Genotipovi druge podgrupe (5359, S338, S29, V21, S33) imali su
crven plod. U ostalim osobinama, prve dve podgrupe nisu se razlikovale, a imale su
indeterminatan tip rast, dvostruko perast list 1 okrugao plod. Treca podgrupa (8340, S320,
S13, V9, V2) izdvojila se od prethodne dve podgrupe jer su genotipovi koje obuhvata imali
blago pljosnat plod. Poslednji genotip prve grupe, S70, izdvojio se jer je jedini u ovoj grupi
imao perast list.

Druga grupa genotipova (od S367 do V18) razlikovala se od prve, prvenstveno u
izdeljenosti liske. Svi genotipovi ove grupe imali su perast list. Prvu podgrupu cine cetiri
genotipa (8367, S335, S319 1 §78) koji su imali indeterminantan tip rasta i okrugao plod,
crvene boje. Genotipovi S306 1 O10 ¢ine posebnu podgrupu, jer su u odnosu na prethodnu
imali plod narandzaste boje. Genotip O13 se takode nasao zasebno, jer je jedini imao zut
plod.

Poslednja dva genotipa druge grupe, razlikovali su se u obliku ploda, u odnosu na ostale
genotipove ove grupe, te su se izdvojili u cetvrtu i petu podgrupu. Genotip $99 imao je
pljosnat plod, dok je genotip V18 imao eliptican oblik ploda.

Trecu grupu cine cCetiri genotipa (5427, S50, S46, S$49), kojt se u odnosu na prve dve
grupe razlikuju u tipu rasta, koji je bio determinantan. Genotip S50 se u odnosu na
genotipove prve podgrupe (8427 i S50) razlikuje u izdeljenosti liske, koja je bila dvostruko
perasta. Genotip S49 se izdvojio zasebno, jer je imao eliptican oblik ploda.

Grupisanje genotipova na osnovu ocenjujucih osobina donekle je u saglasnosti sa
grupisanjem na osnovu kvantitativnih osobina. Vecina genotipova prve grupe iz
dendrograma za kvantitativha svojstva nasla se u istoj, takode prvoj grupi i na osnovu
rezultata ocenjujucih osobina. Preostalih pet genotipova iz prve grupe pripalo je drugoj i
tre¢oj grupi u dendrogramu za ocenjujuce osobine. Pet od devet genotipova tree grupe u
dendrogramu kvantitativnih osobina pripao je prvoj grupi prema ocenjuju¢im osobinama,
dok su se preostala cetiri genotipa grupisala zajedno u drugoj grupi prema ocenjujucim
osobinama. Genotipovi poslednje grupe u dendrogramu kvantitativnih osobina prema
ocenjujuéim osobinama klasifikovali su se u sve tri formirane grupe. Klasifikacija
genotipova prema kvantitativnim osobinama u najve¢oj meri je posledica razlika u masi,
duzini i Sirini ploda, broju plodova po biljci i prinosu ploda prve etaze. Delimicna

podudarnost u grupisanju prema kvantitativnim 1 ocenjujuéim osobinama posledica je
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¢injenice da je unutar grupa formiranih prema kvantitativhim osobinama, bilo genotipova

razli¢itog tipa rasta, boje 1 oblika ploda kao 1 izdeljenosti liske.

6.1.3 Hemijske karakteristike ploda

6.1.3.1 Deskriptivna analiza

U drugoj godini istrazivanja uzeti su uzorci ploda u punoj zrelosti, za analizu
slede¢ih hemijskih svojstava: sadrzaj vlage (%), sadrzaj pepela (%), sadrzaj ukupne

rastvotljive suve materije, tzv °Brix vrednost (%), pH vrednost i ukupna kiselost (%).

Tabela 29. Deskriptivna statistika analiziranih hemijskih osobina ploda

Standardna Koeficijent

Osobina Prosecna Minimum Maksimum Stand..ard..na greska Varijacije
vrednost Devijacija o

proseka (%)

Vlaga (%) 93,10 92,24 94,26 0,475 0,088 0,51

Pepeo (%) 0,36 0,21 0,43 0,051 0,009 14,44

Ukupna

rastvorljiva

suva 5,69 4,51 6,26 0,471 0,087 8,28

meterija

(°Brix, %)

pH 443 421 4.69 0,115 0,021 2,60

Ukupna

kiselost 0,41 0,28 0,51 0,0556 0,010 13,71

0)

U cilju ispitivanja varijabilnosti genotipova u datim svojstvima, na nivou
celokupnog ispitivanog materijala izracunati su: prose¢na vrednost, standardna devijacija i
koeficijent varijacije (tab. 29). Izracunate vrednosti koeficijenta varijacije za svako hemijsko
svojstvo potvrduju varijabilnost koja postoji izmedu ispitivanih genotipova. Medutim,
njihove razli¢ite vrednosti ukazuju da su genotipovi u nekim osobinama bili ujednaceniji
dok su se u drugim osobinama vise razlikovali.

Plod paradajza sadrzi 92,5-95% vode 1 5-7,5% suve materije (Davies i Hobson,
1981). Suvu materiju cine Seceri, prvenstveno glukoza i fruktoza (48% od ukupnih Secera),
organske kiseline, u najvecoj meri limunska 1 jabu¢na (13%), mineralne materije, pre svega

N, P i K (8%), i manja, ali nutritivnho veoma znacajna koli¢ina vitamina i antioksidantnih
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pigmentnih jedinjenja poput likopena (Caliman i sar., 2010). Sadrzaj vlage (%) se medu
ispitivanim genotipovima kretao od 92,24 koliko je imala sorta Pegaz do 94,26 koliko je
izmereno kod sorte Backa (graf. 15), dok je prosecna vrednost svih genotipova iznosila
93,10%. Koeficijent varijacije od 0,51% ukazuje na najvecu ujednacenost genotipova u ovoj
osobini. Suarez i sar (2008) nisu utvrdili znacajnu razliku medu ispitivanim sortama u
sadrzaju vlage koji se kretao u opsegu 93,8-94,1 %. U istrazivanjima Sulieman 1 sar. (2011)
minimalan sadrzaj vlage je iznosio 92, a maksimalan 94%, dok Thakur i Kaushal (1995)

navode podatak o sadrzaju vlage 94- 95,05%.
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94,2
94,0
93,8
93,6
93,4

93,2

I T
=N VUW\/WV'

Vlaga (%)

92,6

92,4

92,2

92,0
1 3 5 7 9 1 13 15 17 19 21 23 25 27 29

Grafikon 15. Prosecne vrednosti sadrzaja vlage (%) za analizirane genotipove paradajza

(Veza izmedu brojeva genotipova i naziva data je u Prilogu, tab. 15)

Sadrzaj pepela (%) je iznosio 0,21-0,43 sa prosecnom vrednoséu od 0,36 (graf. 106).
Najmanje pepela imali su plodovi sorte Backa, a najvise sorte Pegaz. Najveci koeficijent
varijacije (14,44%) medu analiziranim osobinama ukazuje na najveéu varijabilnost
ispitivanog materijala upravo u sadrzaju pepela. Sadrzaj pepela je veoma znacajan jer
predstavlja pokazatelj mineralnog sastava hrane. Rezultati prethodnih istrazivanja potvrduju
divergentnost genotipova u sadrzaju pepela. Sulieman i sar. (2011) navode podatak o
kretanju sadrzaja pepela u plodu analiziranih genotipova od 0,24 do 0,80%, a Shibli i sar.
(1995) od 0,3 do 0,6%. Gupta i sar. (2011) su ustanovili nesto uzi opseg u ispitivanom
uzorku od 0,48 do 0,53%.
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Grafikon 16. Prosecne vrednosti sadrzaja pepela (%) za analizirane genotipove paradajza
(Veza izmedu brojeva genotipova i naziva data je u Prilogu, tab. 15)

Najmanji sadrzaj ukupne rastvotljive suve materije, odnosno °Brix vrednost (4,51 )
imala je sorta Backa, dok je najvisa vrednost (6,20) utvrdena kod stare sorte Rudgers (graf.
17). Prosecna °Brix vrednost je iznosila 5,09 sa koeficijentom varijacije 8,28%. Stevens i
Rick (19806) su analiziranjem razli¢itih genotipova paradajza utvrdili nesto nize vrednosti
sadrzaja rastvorljive suve materije i to u intervalu 3,60-5,93, dok Chattopadhyay i sar. (2013)
analizom 31 hibrida paradajza, kao maksimalnu °Brix vrednost navode 5,10. Visoka °Brix
vrednost je glavna komponenta kvaliteta paradajza namenjenog kako svezoj potrosniji tako i
industrijskoj preradi (Kumari i sar. 1998). Sadrzaj ukupne rastvorljive suve materije je
posebno vazan za industrijsku praradu ukoliko je cilj dobijanje dehidrata i koncentrata
(Stevens, 1972). Obzirom na to da kiseline uti¢u na percepciju slasti (Stevens, 1972; Stevens
i sar, 1979) koristan indikator ukusa paradajza je odnos ukupna rastvorljiva suva
matetija/ukupna kiselost (Gtierson i Kader, 1986; Suarez i sar, 2008). Ukusnim paradajzom
smatra se onaj kod koga je odnos ukupna rastvorljiva suva materija/ukupna kiselost > 10
(Kader 1 sar., 1978; Mencarelli i Saltveit, 1988). Treba napomenuti da ovaj odnos varira
unutar samog ploda i nizi je u komorama u poredenju sa perikarpom (Grierson 1 Kader,
1986), sa stepenom razvijenosti ploda, s obzirom da ukupna kiselost opada u kasnim
fazama zrelosti, ali 1 uslovima gajenja (Bertin 1 sar, 2000). Moneruzzaman i sar (2008) su

utvrdili da je paradajz u fazi pune zrelosti imao najvisu °Brix vrednost, a najnizu u fazi
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zelene zrelosti. Kod svih ispitivanih genotipova u ovom istrazivanju odnos ukupna
rastvotljiva suva materija/ukupna kiselost je bio > 10 te se moze smatrati da na osnovu
ovog pokazatelja imaju ukusan plod. Medutim, treba ista¢i da je ukus proizvod kompleksne
interakcije izmedu isparljivih 1 neisparljivih jedinjenja (Petro-Turza, 1987; Buttery i Ling,
1993). Drugim recima, krajnji ukus je posledica interakcija materija koje osetimo odredenim
regionima jezika, i isparljivih materija cije prisustvo osetimo c¢ulom mirisa (Acree, 1993). Od
400 isparljivih jedinjenja identifikovanih u plodu paradajza, za 30 je dokazano da imaju

najvedi uticaj na miris, i nisu bila predmet ovog istrazivanja.
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Grafikon 17. Prose¢ne °Brix vrednosti za analizirane genotipove paradajza
(Veza izmedu brojeva genotipova i naziva data je u Prilogu, tab. 15)

Vrednosti pH su iznosile od 4.21, kod populacije Novosadski rani, do 4.69 kod
stare sorte Saint Pierre (graf. 18). Prose¢na vrednost pH bila je 4.43. Uzimajuéi u obzir
vrednost koeficijenta varijacije (2,00%) kao meru disperzije, ova osobina nije mnogo
varirala u poredenju sa drugim osobinama, §to je u saglasnosti sa rezultatima Stevens 1 Rick
(1986). Chattopadhyay 1 sar. (2013) i Saimbhi i sar (1987), medutim navode vecu razliku
medu analiziranim hibridima. Kiselost je veoma znacajan parametar jer uti¢e na skladistenje
preradevina od paradajza. Nize vrednosti pH smanjuju rizik od pojave patogena u
preradevinama, poput Bacillus coagulans, ¢iji razvoj je u potpunosti inhibiran pri vrednosti
pH ispod 4.1 (Majid, 2007). Pored toga, niska pH vrednost skracuje period zagrevanja

prilikom procesa sterilizacije i prerade (Stevens, 1972). Monti (1980) navodi da je
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maksimalna pozeljna pH vrednost 4.4, a optimalna 4.25. Jedan od primera iz prakse je 1
preradivacka industrija u Kaliforniji koja za preradevine od paradajza propisuje pH
vrednost od 4.2 ili 4.3.

4,8
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b AL
\/VV VTNV
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pH
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1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25 27 29

Grafikon 18. Prosecne pH vrednosti za analizirane genotipove paradajza
(Veza izmedu brojeva genotipova i naziva data je u Prilogu, tab. 15)

Limunska kiselina je najzastupljenija medu organskim kiselinama u plodu paradajza
1 u najvecoj meri doprinosi ukupnoj kiselosti (Paulson i Stevens, 1974). Tokom razvoja
ploda sadrzaj kiselina raste, dostizuéi maksimalnu vrednost u fazi prvih znakova prelaska iz
zelene u zutu boju (enlg. ,breaker stadiun?’), a zatim progresivno opada od pojave crvene
boje (Davies i Hobson, 1981) do dostizanja pune zrelosti (Hobson, 1987).

Sadrzaj kiselina (%) bio je najmanja kod sorte Backa (0,28) dok je najveéa vrednost
(0,51) izmerena kod linije O14 (graf. 19). Prosek za sve genotipove je bio 0,41 a koeficijent
varijacije 13,71%. Sli¢no, Chattopadhyay i sar. (2013) su na nivou 31 hibrida utvrdili
variranje u prosecnom sadrzaju kiselina u opsegu od 0,27-0,52%. Kiselost nema znacajnog
uticaja na ukus paradajza ukoliko pH vrednost nije niska. Iz tog razloga, pH vrednost ispod
4.5 i sadrzaj kiselina iznad 0,35¢/100 g svezeg ploda su pozeljne. (Amira i sar, 2013). Kod

vecine ispitivanih genotipova utvrden je ovaj odnos pH vrednosti 1 ukupnih kiselina.
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Grafikon 19. Prosecne vrednosti ukupnih kiselina za analizirane genotipove paradajza
(Veza izmedu brojeva genotipova i naziva data je u Prilogu, tab. 15)

Mahakun 1 sar. (1979) navode geneticki faktor kao glavni faktor koji utice na sadrzaj kiselina
u plodu paradajza, pri cemu postoji velika varijabilnost izmedu genotipova u ovoj osobini
(Steavens i sar. 1979; Davies i Hobson 1981; Stevens i Rick 1986; Mitchell i sar. 1991;
Ereifej 1 sar. 1997).

6.1.3.2 Klaster analiza

Klaster analizom grupisanja genotipova paradajza po hemijskim karakteristikama,
primenom Ward-ovog metoda i Pirsonovih distanci genotipovi su se raspodelili u 3 grupe
(graf. 20). U prvoj grupi, od ukupno jedanaest genotipova, nalaze se sve linije narandzaste
boje ploda (osim linije O15) i jedina sa zutim plodom, jedna visoka linija, dve lokalne
populacije, dve stare sorte i jedna sorta iz proizvodnje. Genotipovi ove grupe su bili
najslicniji u pH vrednosti 1 sadrzaju kiselina, pa ovu grupu karakteriSe u proseku najniza
pH vrednost (4.3) i najvisi sadrzaj kiselina (0,45%) u odnosnu na preostale dve grupe. Po
prose¢nim vrednostima ostalih osobina genotipovi ove grupe se nalaze izmedu genotipova

druge i trece grupe.
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Grafikon 20. Dendrogram 29 genotipova paradajza za analizirana hemijska svojstva ploda

(Veza izmedu oznaka genotipova i naziva data je u Prilogu, tab. 15)

Druga grupa je najmanja i ¢ini je sedam genotipova od Cega tri stare sorte, tri sorte
iz proizvodnje i jedna lokalna populacija. Ova grupa se odlikuje u proseku najveéim
sadrzajem vlage (93,70%), najnizom °Brix vtednoséu (5,22) i najnizim sadrzajem pepela
(0,30%). Takode, genotipovi ove grupe imali su u proseku i najmanji sadrzaj kiselina
(0,37%). Treca grupa se sastoji od jedanaest genotipova medu kojima je pet starih sorti, dve
lokalne populacije i tri oplemenjivacke linije. U proseku, treca grupa je imala najnizi sadrzaj
vlage (92,81%), najvisu °Brix vrednost (6,03), najvisi sadrzaj pepela (0,38%) i najvisu
prosecnu pH vrednost (4.52).

Poredenjem klasifikacije genotipova prema hemijskim i kvantitativhim osobinama
uocava se delimi¢na podudarnost. Vecina genotipova prve grupe iz dendrograma hemijskih
osobina grupisala se zajedno i prema kvantitativhim osobinama. Preostali genotipovi
raspodelili su se prema kvantitativnim osobinama u ostalim formiranim grupama. Veéina
genotipova druge grupe u dendrogramu za hemijska svojstva grupisala se zajedno 1 prema
kvantitativnim osobinama, nasavéi se u prvoj grupi. Sest od jedanaest genotipova trece

grupe u dendrogramu hemijskih osobina pripalo je istoj (I) grupi u dendrogramu
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kvantitativnih osobina dok su preostali genotipovi raspodelili u poslednje dve formirane
grupe. Delimi¢na podudarnost je posledica cinjenice da su medu genotipovima koiji su bili
slicni u kvantitativnim osobinama i time pripali istoj grupi, utvrdene razlike u °Brix

vrednosti, sadrzaju pepela i kiselina.

6.1.3.3 Fenotipske korelacije medu ispitivanim osobinama

Izmedu analiziranih hemijskih svojstava utvrdeni su Pirsonovi koeficijenti
korelacije, na nivou znacajnosti 0,05 (tab. 30). Utvrdeno je nekoliko statisticki znacajnih
veza medu ispitivanim osobinama.

Sadrzaj vlage je bio u jakoj negativnoj meduzavisnosti sa sadrzajem pepela (r=-
0,0663), a veoma jakoj negativnoj (r=-0,849) sa sadrzajem ukupne rastvorljive suve materije.
Suarez i sar. (2008) dolaze do istog zakljucka o meduzavisnosti sadrzaja vlage i pepela, uz
nesto nizu utvrdenu vrednost koeficijenta korelacije (r=-0,402). Brojni autori, takode, isticu
da se sa smanjenjem sadrzaja vlage u plodu paradajza povecava sadrzaj ukupne rastvorljive
suve materije (Birhanu 1 Tilahun, 2010; Patane i sar., 2011; Ehret i sar., 2012).

Vrednosti koeficijenata korelacije ukazuju na srednju pozitivnu korelaciju izmedu
sadrzaja pepela 1 sadrzaja ukupne rastvorljive suve materije (r=0,444), kao 1 sadrzaja pepela i
sadrzaja ukupnih kiselina (r=0,463). pH vrednost i sadrzaj ukupnih kiselina bili su u
negativnoj korelaciji, $to je i ocekivano uzimajuci u obzir da se povecanjem kiselosti pH
vrednost smanjuje, i obratno. Utvrdena je srednja jacina veze (r=-0,416) izmedu navedenih
osobina. Ovaj rezultat je u saglasnosti sa ranije objavljenim rezultatima (Garangyo i sar.

1992; Malundo i sar. 1995; Georgelis i Scott, 2004).

Tabela 30. Koeficijenti korelacije za analizirana hemijska svojstva ploda

Vlaga (%) Depeo (%)  °Brix (%) pH klii‘f; rzf/o)
Vlaga (%) 1,000
Pepeo (%) -0,663* 1,000
°Brix (%) -0,849% 0,444 1,000
pH 20,219 0,148 0,319 1,000
ii‘;iﬂz v 20,329 0,463* 0,253 0,416+ 1,000
p < ,05000
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6.2 Procena genetickog diverziteta primenom molekularnih markera

6.2.1 Geneticka varijabilnost ispitivanih mikrosatelitskih markera

Za molekularnu evaluaciju 29 genotipova paradajza odabrano je 30 mikrosatelitskih
markera. Zbog nemogucnosti umnozavanja specificnih produkata kao i detektovanja
produkata niskog intenziteta fluorescencije, iz dalje analize izuzeto je 7 mikrosatelistkih
markera, odnosno 23,3%. Navedeni markeri su iskljuceni iz dalje analize, kada specifican
fragment nije dobijan ni sa promenama parametara PCR reakcije. Za 23 markera uspesno
su optimizovani uslovi PCR reakcije (tab. 31). Benor 1 sar. (2008) su za procenu geneticke
varijabilnosti 39 inbred linija poreklom iz Kine, Japana, Juzne Koreje i SAD-a, odabrali 60
mikrosatelistkih markera, ali je 19 prajmera (31,7%) izuzeto iz dalje analize zbog
nemogucnosti umnozavanja ocekivanih fragmenata. He 1 sar. (2003) navode nizi procenat,
tacnije 18,3%, od ukupno 158 SSKR markera. Nespecificno vezivanje prajmer sekvence
moze biti posledica njihove neadekvatne sinteze. U svim analiziranim mikrosatelitskim
lokusima, fragmentnom analizom je utvrdeno prisustvo po jednog produkta umnozavanja,
za svaki genotip, §to navodi na zakljucak da su se svi prajmeri vezivali na jednom lokusu
DNK lanca, $to je u skladu sa nalazima drugih autora (He i sar. 2003; Kwon i sar. 2009;
Mercati 1 sar. 2015).

Analizom 23 mikrosatelitska lokusa u ovom radu, broj detektovanih alela se kretao
od 1-4. Broj monomorfnih markera, kod kojih je utvrden jedan alel iznosio je 12 (52,2%),
te su izuzeti iz dalje analize (tab.33). Procenat monomorfnih markera u istrazivanjima
Benor i sar. (2008) iznosio je 10%, dok rezultati He i sar. (2003) ukazuju na gotovo 5 puta
vedi procenat, odnosno 49,6%. Kwon i sar. (2009) su na biljnom materijala koji je brojao 63
genotipa utvrdili kod 78,8% od ukupno 250 SSR markera, prisustvo jednog alela po
lokusu.

Za kodominantne markere, lokus se smatra polimorfnim ukoliko je frekvencija
najucestalijeg alela manja od 95% (Laurentin, 2009). U skladu sa tim, iako je kod 11
markera utvrdeno vise od 1 alela, za dalju analizu je izdvojeno 7 polimorfnih (tab. 32).
Polimorfni markeri umnozili su ukupno 18 alela sa prose¢nom vrednoséu od 2,6 alela po
lokusu. Najvedi broj alela po lokusu utvrden je za marker SSR 248 (4 alela), dok se za
preostalih 6 markera broj alela kretao od 2-3. Do slicnih rezultata za broj alela po lokusu

dosli su 1 drugi autori, ustanovivsi 2-3 alela za sve polimorfne SSK lokuse.
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Tabela 31. Ispitivani mikrosatelitski markeri sa brojem detektovanih alela na nivou svih

ispitivanih genotipova paradajza

Frekvencija

R.b.  Lokus Broj alela . o
najzastupljenijeg alela
1 SSR9 1 1,00
2 SSR 248 4 0,38
3 TMS 9 3 0,76
4 SSR 115 1 1,00
5  TMS 42 2 0,86
6 SSRG66 1 1,00
7 SSR 75 1 1,00
8  SSR304 1 1,00
9  SSR136 1 1,00
10  SSR 80 1 1,00
11 SSR 69 1 1,00
12 SSR 327 1 1,00
13 SSR74 1 1,00
14  SSR 43 1 1,00
15 SSR 237 2 0,97
16 SSR 40 2 0,76
17 SSR 20 2 0,86
18 TMS 26 2 0,62
19 TMS 23 1 1,00
20 SSR 146 2 0,97
21 SSR111 3 0,63
22 SSR 601 3 0,95
23 SSR 96 2 0,96
Prosek 1,7 0,90

Navedenu alelnu varijabilnost ustanovili su Hu i sar. (2012) ispitujuci 67 genotipova
sakupljenih u Argentini u periodu od 1932-1974 godine, pomocu 10 SSR markera, dok su
Tam 1 sar. (2005), medutim, u istrazivanje uklju¢ili manji broj genotipova razlicite
morfologije ploda (34), ali veéi broj markera (16). He i sar. (2003) su ispitujucéi 19
genotipova paradajza poreklom iz 10 razli¢itih zemalja sveta ustanovili dva alela kod 49,2%,
a tri kod 33,8% SSR lokusa, od ukupno 65 polimortnih. Isti autori navode prosecan broj
alela po lokusu 2,7.

Benor i sar. (2008), medutim, dolaze do zakljucka o znatno vecoj varijabilnosti SSR
lokusa. Ispitujuéi geneticki diverzitet 39 linija paradajza dolaze do podatka od ukupno 150

alela za 35 polimorfnih lokusa, sa prosecnim brojem od 4,3 alela po lokusu. Slicna
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vrednost, od 4 alela po lokusu dobijena je 1 u istrazivanjima Kwon i sar. (2009) pri cemu je
za 33 SSR lokusa utvrdeno prisustvo 132 alela kod 36 genotipova paradajza. Korir i sar.
(2014) su u cilju ispitivanja genetickog diverziteta 42 genotipa paradajaza razli¢itog porekla
odabrali 50 EST-SSR markera. Za 29 polimorfnih, ustanovili su prosecno 4,6 alela po
lokusu.

S obzirom da je u ovom radu utvrdeno u proseku 2,6 alela po lokusu, na manjem
uzorku 1 sa manjim brojem markera, moze se zakljuciti da analizirani genotipovi

predstavljaju izvor genetickog diverziteta.

Tabela 32. Osnovni pokazatelji genetickog diverziteta 7 polimorfnih mikrosatelitskih

markera
L Broj alela frekvegcu a Diverzitet lokusa Uoc.ena
okus (N2 najzastupljenijeg (Ho) heterozigotnost  PIC
alela (Ho)
SSR 248 4 0,38 0,72 0,0000 0,67
TMS 9 3 0,76 0,38 0,0000 0,33
TMS 42 2 0,86 0,24 0,0000 0,21
SSR 40 2 0,76 0,37 0,0000 0,30
SSR 20 2 0,86 0,24 0,0000 0,21
TMS 26 2 0,62 0,47 0,0000 0,36
SSR 111 3 0,63 0,49 0,0357 0,40
Prosek 2,6 0,70 0,41 0,0051 0,35
Tabela 33. Alelna varijabilnost ispitivanih SSR lokusa
Broj alela Broj SSR lokusa % SSR lokusa
1 12 52,2
2 7 30,4
3 3 13,0
4 1 4,3

Porededi rezultate ovog i drugih istrazivanja za iste mikrosatelitske lokuse dolazi se
do razlicitih zakljucaka. Vec¢i broj alela u poredenju sa brojem alela utvrdenim u ovom
istrazivanju detektovan je za lokus SSR111 (Kwon i sar. 2009; Mercati i sar. 2015), S§R248
(Kwon i sar. 2009; Sardaro i sar. 2013; Mercati i sar. 2015) i SSR20 (Kwon i sar. 2009).
Moze se pretpostaviti da je razlog vece alelne varijabilnosti bio u odredenoj meri posledica
veceg broja analiziranih genotipova. S druge strane, Chen i sar. (2009) su ustanovili isti broj

alela za lokuse SSR111 i SSR20 kao u ovom istrazivanju iako je analizirani uzorak brojao
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219 genotipova razlic¢itog porekla. Imajuci u vidi da je ispitivani uzorak u ovom istrazivanju
manji skoro osam puta, moze se smatrati varijabilnijim za navedene lokuse. Takode, Hu i
sar. (2012) su na duplo vecem uzorku, koji je obuhvatao genotipove kolekcionisane u
Argentini, u periodu 1932-1974 godine, detektovali za lokus SSR20 isti broj alela, a SSR111
maniji broj alela u poredenju sa rezultatima ovog istrazivanja. Isti autori su primenom SSR i
SNP markera ustanovili trend redukcije broja alela za 30% u sortama kolekcionisanim
nakon 1960 godine. Archak i sar. (2002) su analizom 27 sorti iz Indije, primenom RAPD
markera, dosli do slicnog zakljucka. Tacnije, stare sorte stvorene do perioda 70-th god XX
veka ispoljile su znacajno vecu varijabilnost u odnosu na sorte stvarane tokom 90-ih
godina. U poredenju sa brojem alela u ovom istrazivanju, Benor i sar (2008) su na nesto
vecem uzorku, od 39 genotipova razlic¢itog porekla, umnozili isti broj alela za lokus TMJS9.
He i sar. (2003), medutim navode vecu alelnu varijabilnost na manjem broju genotipova u
poredenju sa uzorkom u ovom istrazivanju za lokus TMS 42, sto navodi na zakljucak o
vecoj divergentnosti njihovog uzorka za dati lokus.

Uocena heterozigotnost se kretala od 0 do 0,0357 (tab.32). Ovakav rezultat je
ocekivan imajudi u vidu da je paradajz samooplodna biljna vrsta koja se odlikuje visokim
stepenom homozigotnosti. Medutim, prisustvo dva alela unutar istog lokusa kod nekih
genotipova ukazuje na zaostalu heterozigotnost usled slucajne stranooplodnje ili na pojavu
mutacija (He 1 sar. 2003). Ocekivana heterozigotnost, tj. diverzitet gena kretala se od 0,24-
0,72, dok je prosek za sve ispitivane lokuse iznosio 0,41. Ovi rezultati ne odstupaju
znacajnije od rezultata dobijenih od strane Mercati 1 sar. (2015), koji su za uocenu
heterozigotnost utvrdili prose¢nu vrednost od 0,0112 dok je prosecan diverzitet gena
iznosio 0,437.

Vrednost pokazatelja polimorfnosti markera (PIC) se kretala od 0,21 za markere
TMS42 1 SSR20, do 0,67 koliko je ustanovljeno za marker SSR 248. Prose¢na PIC vrednost
za sve polimorfne markere je iznosila 0,35 $to ukazuje na slabu informativnost u
ispitivanom materijalu, osim za marker SSR248 koji se pokazao kao najinformativniji medu
odabranim markerima. Ovaj rezultat je u skladu sa prosecnim vrednostima drugih autora
(He 1 sar. 2003; Benor 1 sar. 2008; Mercati 1 sar. 2015). Nesto vecu infromativnost markera
(0,45) utvrdili su Korir i sar. (2014) odabirom 29 polimorfnih EST-SSR markera. Treba
napomenuti da pojedini genotipovi u ovom istrazivanju imaju istog jednog ili oba roditelja

sto se dodatno odrazilo na smanjenje PIC vrednosti.
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Kod dva markera (TMS9 1 SSR111), od ukupno 7 polimorfnih utvrdeno je
prisustvo retkih alela, ¢ija je frekvencija iznosila manje od 5% (graf. 21 i 24). Procenat
markera sa retkim alelima je iznosio 28,6 dok je zastupljenost retkih alela u ispitivanom
materijalu iznosila 11,1%.

Od 12 mikrosatelitskih markera kod kojih je utvrden samo 1 alel, 75% je imalo
trinukleotidne ponovke, dok je 16,7% imalo dinukleotidne ponovke. Medu polimorfnim
markerima vecina (54,5%) je imala dinukleotidni ponavljaju¢i motiv. Marker sa najvecom
PIC vrednoséu (SSR 248) takode je imao dinukleotidni ponovak. Do zakljucka o nizem
nivou polimorfnosti kod tri- u odnosu na di- nukleotidne ponavljajuée motive, kod
paradajza 1 drugih biljnih vrsta dosli su i drugi autori u svojim istrazivanjima ( Blair i sar.,
1999; Jones i sar., 2001; Frary 1 sar., 2005; Todorovska i sar., 2014). Ova pojava moze se
objasniti ¢injenicom da enzim DNK polimeraza III, u toku umnozavanja DNK molekula
moze da sklizne niz DNK lanac $to za posledicu ima povecanje ili smanjenje broja kratkih,
tandemski ponovljivih sekvenci unutar ponavljajuéeg regiona (Levinson i Gutman, 1987).
Stopa mutacija unutar dinukleotidnih ponovaka visa je u odnosu na tri- i tetranukleotidne
ponovke (Chakraborty 1 sar. 1997).

Labate 1 Roberts (2002) isticu izrazitu monomorfnost gajenog paradajza na
molekularnom nivou, uprkos c¢injenici da je fenotipski veoma divergentan. Williams i St.
Clair (1993), ukazuju na ¢ak znatno nizi diverzitet gajenog paradajza u poredenju sa drugim
samooplodnim biljnim vrstama. Medutim, u istrazivanjima koja su u ispitivanim
kolekcijama imala ukljucene i divlje srodnike, detektovan je znatno veci broj alela po SSK
lokusu. Cilj istrazivanja Alvarez i sar. (2001) bio je evaluacija genetickog diverziteta unutar i
izmedu devet vrsta roda Lycopersicon, medu kojima je bio 1 gajeni paradajaz. Unutar 17
analiziranih SSR lokusa, broj alela se kretao od 1-17. Ukupan broj alela je iznosio 144, a
prosecan broj alela po lokusu 8. Tom prilikom ustanovljeno je da je nivo polimorfizma
unutar 1 izmedu vrsta bio u znacajnoj korelaciji sa sistemom oplodnje. Tacnije, znatno veca
varijabilnost je pronadena u stranooplodnim vrstama (najvise u L. peruvianum, L. chilense 1 L.
pennellin). Medu samooplodnim, najdivergentniji je bio L. pmpinellifolium. Rezultati
navedenog istrazivanja bili su u saglasnosti sa prethodno objavljenim rezultatima RFL.P
analize od strane Miller i Tanksley (1990). Frary 1 sar. (2005) u svojim istrazivanjima takode
isticu znatno veéi % polimorfnih SSK lokusa medu divljim srodnicima u odnosu na sorte

paradajza, kao 1 daleko vedi broj alela po lokusu.
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Grafikon 21. Frekvencije alela detektovanih unutar lokusa S§R248 (levo) i lokusa TAMS9
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Grafikon 22. Frekvencije alela detektovanih unutar lokusa TMS42 (levo) i lokusa SSR40

(desno)

g

Grafikon 23. Frekvencije alela detektovanih unutar lokusa SSR20 (levo) i lokusa TMS26

(desno)
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Grafikon 24. Frekvencija alela unutar lokusa SSR111

6.2.2 Grupisanje ispitivanih genotipova primenom klaster analize

Klaster analizom, primenom UPGMN.A metoda, genotipovi su se raspodelili u Cetiri
grupe (graf. 25). Grupisanje je izvrseno na osnovu matrice udaljenosti koja je ocenjena na
osnovu proporcije zajednickih alela izmedu genotipova. Industrijska sorta Alparac se na
formiranom dendrogramu posebno izdvaja.

U prvoj grupi nasle su se dve stare sorte (833 i S367) i jedna lokalna populacija
(813), dok su se u drugoj grupisale jedna linija (V18) i sorta iz proizvodnje Backa (540).
Treca grupa obuhvata Sest genotipova medu kojima su: jedna lokalna populacija (§70), tri
linije (O13, V2 i V21) i dve stare sorte (8427 i $320). Cetvrta grupa je obuhvatila najveéi
broj genotipova. U okviru ove grupe izdvojile su se tri podgrupe. U prvoj podgrupi nasle su
se lokalne populacije S78 i §99. Drugu podgrupu cine cetiri linije (02, O10, O3 1 O15),
jedna stara sorta (S300) i sorta iz proizvodnje Pegaz. Treca podgrupa je najbrojnija i
obuhvatila je devet genotipova. Vecinu genotipova ove podgrupe, predstavljaju stare sorte
(8319, S335, S338, S340, S359). U ovoj podgrupi nasle su se i dve linije (V9 1 O14), jedna
lokalna populacija (S29) 1 jedna sorta iz proizvodnje Knjaz (S50).

Analiziranjem pripadnosti genotipova pojedinim grupama, nije uocena pravilnost
prilikom grupisanja koja bi bila u skladu sa poreklom genotipova, kao ni vrstom
selekcionog materijala, $to je u saglasnosti sa nalazima drugih autora (Hu i sar. 2012; Korir i

sar. 2014).
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Grafikon 25. Dendrogram 29 genotipova paradajza na osnovu podataka 7 SSR markera
(Veza izmedu oznaka genotipova i naziva data je u Prilogu, tab. 15)

Primenom mikrosatelitskih markera je u velikoj meri uocena pravilnost grupisanja
linija sa jednim od roditelja od kojih su nastale. U cetvrtoj formiranoj grupi, posebnu
podgrupu formirali su genotipovi narandzaste boje ploda, sorta Pegaz i linije O2, O10, O3 1
O15. Takode, ovoj podgrupi pripada i stara sorta S306 koja predstavlja jednog od roditelja
navedenih genotipova. Linija O14 takode za jednog od roditelja ima sortu S306, medutim
ona se nasla u drugoj podgrupi. Linija V9 se nasla u istoj grupi sa oba roditelja ¢ijim
ukrstanjem je nastala (S338 i S319), dok se linija istog pedigrea V2, medutim, ne nalazi u
ovoj grupi. Moze se pretpostaviti da je u ovim slucajevima doslo do pojave rekombinacija i
mutacija u pojedinim delovima genoma u kojima se nalaze analizirani mikrosatelitski lokusi.

Izmedu odredenih genotipova nije uocena razlika u ispitivanim SSR lokusima.

Izmedu linije O10 i sorte S3006, kao i sorte Pegaz i linija O3 i O15 objasnjenje se moze naci
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u pedigreima navednih genotipova. Nije utvrdena distanca ni izmedu dve stare sorte S319 i
S335, te se moze pretpostaviti da je razlog isto poreklo, s obzirom da su u pitanju italijanske
sorte. Ispitivani mikrosatelitski markeri su umnozili iste produkte kod tri sorte (S338, S340
1 §359) razlicitog porekla na samom kraju dendrograma. Distanca nije utvrdena ni izmedu
lokalne populacije iz Makedonije (§70) i linije iz Srbije (O13), kao i dve lokalne populacije
poreklom iz Makedonije i Srbije (§78 1 §99).

Tako je 7 SSR markera omogucilo diferencijaciju vecine ispitivanih genotipova, u
buduca istrazivanja bi trebalo ukljuciti veci broj mikrosatelitskih markera.

Genotipovi I i II grupe u dendrogramu konstruisanom na osnovu molekulranih
podataka raspodelili su se na drugaciji nacin prema kvantitativnim osobinama. Genotipovi
III grupe nasli su se u svim formiranim grupama u dendrogramu za kvantitativne osobine.
Devet od sedamnaest genotipova IV grupe, nalazi se u istoj grupi (I) i prema kvantitativnim
osobinama. Sest genotipova IV grupe, klasifikovalo se zajedno (u IIT grupi) i u
dendrogramu kvantitativnih osobina. Preostala dva genotipa pripali su cetvrtoj grupi na
osnovu rezultata kvantitativnih osobina.

Analizom dendrograma ocenjujucih svojstava uocava se da se veéina genotipova
prve i1 druge grupe nasla u istoj (IV) grupi 1 u dendrogramu konstruisanom na osnovu
rezultata molekularne analize. Nije uoc¢ena podudarnost u grupisanju genotipova III grupe
prema ocenjuju¢im osobinama i molekularnim podacima.

Ustanovljena je i delimi¢na podudarnost izmedu dendrograma za hemijske osobine
i molekularne podatke. Dva genotipa prve grupe i tri genotipa tre¢e grupe u dendrogramu
molekularnih podataka nasli su se u istim grupama i1 prema hemijski osobinama. Devet
genotipova IV grupe koji su se grupisali zajedno prema molekulranim podacima nalaze se
u istoj grupi (I) i prema hemijskim osobinama. Sedam genotipova IV grupe pripali su istoj
(III) grupi u dendrogramu konstruisanom na osnovu hemisjkih osobina.

Delimi¢na saglasnost u klasifikaciji genotipova prema molekularnim podacima i
klasifikaciji prema kvantitativnim, ocenjujué¢im i hemijskim osobinama moze biti posledica
broja molekularnih markera koris¢enih u ovom istrazivanju, kao i cinjenice da odabir
markera nije vrSen na osnovu veze marker-svojstvo. Delimi¢nu podudarnost u klasifikaciji
genotipova paradajza prema morfoloskim i molekuarnim (SSR) podacima ustanovili su i

drugi autori (Mazzucato i sar., 2008; Kwon i sar., 2009; Zhou i sar., 2015).
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6.2.3 Analiza molekularne varijanse (AMOVA)

U cilju ispitivanja raspodele geneticke varijabilnosti unutar i izmedu grupa
primenjena je analiza molekularne varijanse (AMOILA) (tab. 34). Ukupna varijansa je
podeljena na kovarijacione komponente unutargrupnih i medugrupnih razlika. Nivo
znacajnosti kovarijacionih komponenti procenjen je pomocu 1000 permutacija. AMOI”A4
je pokazala da je veci deo geneticke varijabilnosti utvrden unutar grupa (56,28%), dok je

izmedu grupa varijabilnosti bila manja (43,72%).

Tabela 34. Analiza molekularne varijanse (AMO1A)

Izvor Stepen Suma Komponente % objasnjene P
varijabilnosti slobode kvadrata  varijanse varijanse

Izmedu grupa 3 2.175 0.10989 1Va 4372 <0.01
Unutar grupa 24 3.394 0.14143 1b 56,28 <0.01
Ukupno 27 5.569 0.25132 100,00 <0.01

Fsz:0.437

Tabela 35. Matrica statisticki znacajnih F; vrednosti za cetiri formirane grupe

Grupal Grupa2 Grupa3
Grupa 1
Grupa 2 ns
Grupa3  0.491*  0.532%*
Grupa 4 0.464*F  0.524*  0.344**

U cilju utvrdivanja nivoa diferencijacije izmedju formiranih grupa izracunat je
indeks populacione diferencijacije (Fs#) (tab. 38). Na osnovu Fs# vrednosti po Wright-u
(1978) moze se zakljuciti da je ustanovljen veoma visok nivo diferencijacijacije s obzirom
da je Fst vrednost izmedu svih formiranih grupa bila > 0,25, dok izmedu prve i druge grupe
nije uvrden statisticki znacajan nivo diferencijacije. Najveca razlika ustanovljena je izmedu

druge i trece grupe, dok su najsli¢nije bile treca i cetvrta grupa.
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6.3 Banke gena i baze podataka

Biljni geneticki resursi, u Sirem smislu, predstavljaju celokupan biljni materijal u
svetu. U uzem smislu, biljni geneticki resursi ¢ine generativno ili vegetativno umnozen
biljni materijal, sakuplien u kolekcije (Prodanovié¢ i Surlan-Momirovié, 2006). Banke biljnih
gena predstavljaju mesto kolekcionisanja, cuvanja, umnozavanja, evaluacije i distribuiranja
biljnih genetickih resursa. ECPGR (The Eurgpean Cooperative Programme for Plant Genetic
Resonrces)  predstavlja Evropski kooperativni program za biljne genticke resurse

(http://www.ecpgr.cgiar.org). ECPGR ima za cilj da putem kolaborativhog programa

izmedu vecine evropskih zemalja obezbedi dugoro¢no cuvanje biljnih genetickih resursa, 1
olaksa njihovu upotrebu u Evropi. Ovaj kolaborativni program osnovan je 1980. godine, na
predlog Razvojnog programa Ujedinjenih nacija (United Nations Development Programme,
UNDP), Otrganizacije za hranu 1 poljoprivredu Ujedinjenih nacija (The Food and Agriculture
Onganization of the United Nations, FA0O) i Komiteta Evropske asocijacije za istrazivanje u
oblasti oplemenjivanja biljaka (The Genebank Committee of the European Association for Research
on Plant Breeding EUCARPLA). Republika Srbija je od 1979. godine ucesnik evropskog
kooperativnog programa za biljne geneticke resurse ECP/GR (Eurgpean Cooperative
Programme for Crop Genetic Resources Networks). Potpisnica je IX faze programa (2014-2018)
ECPGR mreze od 19.05.2014 godine.

Program se finansira od strane zemalja clanica, a funkcionise kroz radne grupe za
useve (18) i tematske radne grupe (3). U maju 2000. godine, formirana je radna grupa za
Solanaceae koja obuhvata divlje 1 gajene vrste roda: Solanum (plavi patlidzan), Capsicum spp.,
Lycopersicon spp., Physalis spp. 1 Cyphomandra spp. Prioritetni ciljevi ove radne grupe su:

e TFormiranje zaliha i pasoskih podataka za plavi patlidzan, paradajz, papriku i vrste

Cyphomandra spp. 1 Physalis spp.

e Identifikacija duplikata izmedu razlicitih kolekcija
e Harmonizacija deskriptora i protokola za primarnu karakterizaciju
e Harmonizacija protokola za regeneraciju i skladistenje semena
e Utvrdivanje taksonomskog statusa divljih vrsta kolekcionisanih u evropskim
bankama.
Skladisteni podaci o uzorcima iz kolekcija nazivaju se baze podataka. EURISCO je
online baza za pretrazivanje informacija o ex sz biljnim kolekcijama koje se odrzavaju u

Evropi. Trenutno, EURISCO sadrzi pasoske podatke za oko 1,8 miliona uzoraka. Uzorci
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poticu iz 43 zemlje, 375 Instituta i 41.642 biljne vrste (http://eurisco.ipk-gatersleben.de).
ECPGR baza podataka za paradajz  trenutno broji 20213 uzoraka vrste Lycopersicon

esculentum., od Cega je 49 poreklom iz bivse Jugoslavije.
Baze podataka sadrze pasoske podatke i evaluaciju po deskriptoru za datu biljnu vrstu.

Za paradajz se v1si ocena:
® tipa rasta, lista i cvasti
e  prisustva/odsustva zelene kragne ploda
e  oblika, mase 1 boja ploda
e prisustvo/odsustvo spojnog kolenca na drsci ploda
e broj komora u plodu

Znacajna germplazma paradajza 1 njegovih divljih srodnika postoji u mnogim
zemljama. Vecinu kolekcija ¢ine stare sorte, lokalne populacije i divlje vrste. Medutim, kako
navode Diez i Nuez (2008) u nekim kolekcijama, poput AVRDC (Asian 1 egetable Research
and Development Centre, Tajvan) nalaze se 1 interspecijes hibridi, dok TGRC (Tomato Genetics
Resource Center, Univerziteta Davis u Kaliforniji) raspolaze sa velikim brojem spontanih i
inducirani mutanata i linija nastalih ukr§tanjem sa razlicitim divljim srodnicima (IL
introgression lines).

Stvaranje kolekcije paradajza Instituta za ratarstvo i povrtarstvo u Novom Sadu,
pocinje od strane Dr Milana Dobrenova, prvog upravnik Odeljenja za povrtarstvo. Od
osnivanja Odeljenja 1946. godine, do danas, kolekcija se povecavala, zahvaljujuci i drugim
naucnim radnicima Instituta (dipl. inZenjer Jula Simi¢, dr Ljubomir Vislavski, dipl. inzenjer
Adam Takac ) i profesorima Poljoprivrednog fakulteta u Novom Sadu. Trenutno, u
kolekciji se nalazi 395 genotipova, medu kojima su divlji srodnici, polu kulturne forme,
stare sorte, populacije i noviji sortiment. Kolekcija se umnozava svake godine, a seme
uzoraka cuva se u hladnoj komori na + 5 °C.

Direktan znacaj biljnih genetickih resursa ogleda se kroz njihovo koris¢enje u
proizvodnji 1 kroz oplemenjivanje u cilju stvaranja novih sorti i hibrida (Prodanovi¢ i
Surlan-Momirovi¢, 2006). Indirektan znacaj podrazumeva potencijalnu eksploataciju
resursa u buduénosti. Rezultati dobijeni u ovom istrazivanju, karakterizacijom dela kolekcije
Instituta za ratarstvo i povrtarstvo u Novom Sadu, mogli bi biti od koristi u stvaranju baze

podataka i transferu istih ka drugim gen bankama. Ocuvanje, dostupnost i razmena uzoraka
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izmedu institucija 1 istrazivaca omogucice efikasniji pristup diverzitetu i njegovo koris¢enje

u programima oplemenjivanja.

6.4 Predlog roditelja za ukrStanje na osnovu analize gentickog

diverziteta

Uzimajuéi u obzir rezultate ovog i drugih istrazivanja, od velikog znacaja je

sakupljanje, karakterizacija i razmena genetickog materijala kao potencijalnog izvora

geneticke varijabilnosti paradajza. Ispitivanje gentickog diverziteta je od velikog znacaja za

oplemenjivace u fazi odabira roditeljskih parova za ukrstanje. Na osnovu rezultata

dobijenih u ovoj doktorskoj disertaciji, mogli bi se izdvojiti potencijalni roditeljski parovi za

ukrstanje, u cilju dobijanja novih sorti za upotrebu u svezem stanju ili industrijsku preradu.

U nastavku su predlozene neke od moguéih kombinacija ukrstanja:

U cilju izdvajanja rekombinacija sa povecanom masom ploda, sadrzajem suve
materije 1 kiselina, kao izvor gena za poboljsanje kvaliteta ploda za majke se
predlazu linije O15 i O14. Kao donor gena za povecanje mase ploda, kao
potencijalni ocevi predlazu se sorte: Backa (S§46), Sunny Brok (8§320), i Hode (5427).
Prostim ukrs$tanjem navedenih genotipova mogu se ocekivati rekombinacije sa
poveéanom masom ploda, poboljsanog kvaliteta ploda. Ocekuje se dobijanje linija
crvene i narandzaste boje ploda. U slucaju ukrs$tanja sa sortom Hode, moguce je
izdvojiti genotipove indeterminantnog i determinantnog tipa rasta.

Kao izvor gena za poveéanje broja plodova po biljci, kao potencijalni ocevi
predlazu se lokalna populacija Tetovski (S78) i sorta Alparac (S49). Prostim
ukrstanjem navedenih genotipova sa izvorima gena za povecanje sadrzaja suve
materije 1 kiselina, poput linije V9 ili stare sorte Golden jubilei (S306), moguce je
izdvojiti rekombinacije sa veéim brojem plodova poboljsanog kvaliteta. Takode,
moze se ocekivati i povecanje mase ploda. Ukritanje sa sortom Alparac moguce je
i¢i u pravcu izdvajanja linija determinantnog i indeterminantnog tipa rasta.
Ukrstanjem sa sortom Golden jubilei, ocekuje se dobijanje linija crvene i
narandzaste boje ploda.

Ukrstanjem linije V18 sa najdebljim perikarpom u ovom istrazivanju, sa sortama

Backa (S46) ili Hode (S427) koje bi posluzile kao ocevi, moze se ocekivati
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izdvajanje linija ve¢e mase ploda i sadrzaja suve matrije, debljeg perikarpa. Iz
ukrstanja sa sortom Hode moguce je ocekivati 1 povecan broj plodova po biljci.
Ukrstanje bi moglo i¢i u pravcu dobijanja sorti determinantnog i indeterminantnog
tipa rasta.

e Ukrstanjem sorti Rutgers (8340) ili Saint Pierre (S338), kao majcinskim
komponentama sa sortom Alparac (§49) moze se ocekivati izdvajanje
rekombinanata sa ve¢com masom i brojem plodova, poboljsanog kvaliteta. Moguce
je iéi u pravcu dobijanja determinantnih i indeterminantnih sorti. Ukrstanjem sa

sortom Rutgers mogle bi se izdvojiti sorte ranog i srednjeranog stasavanja.

Buduca istrazivanja i aktivnosti bi trebalo usmeriti na analizu veceg broja osobina i
genotipova, kao 1 prosirenje postojece kolekcije novim genotipovima, a u cilju ispitivanja i

povecanja diverziteta postojec¢e germplazme.
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7. ZAKLJUCAK

Na osnovu rezultata dobijenih u ovom istrazivanju mogu se doneti slede¢i zakljucci:

Dobijeni rezultati ukazuju na postojanje diverziteta u ispitivanom biljnom
materijalu. Analizom izvora varijabilnosti utvrdeno je da su se genotipovi razlikovali u svim
ispitivanim fenotipskim osobinama. Utvrdene su razlike medu genotipovima i u hemijskim
karakteristikama, odnosno kvalitetu ploda.

Analizom trogodis$njih rezultata poljskog ogleda ustanovljen je znacajan uticaj
godine, odnosno klimatskih prilika, na vrednosti svih ispitivanih kvantitativnih svojstva
osim na broj komora i prose¢nu masu ploda.

Utvrdeno je da nije postojala unakrsna interakcija izmedu genotipa 1 godine s
obzirom da se poredak suma rangova genotipova zadrzao tokom trogodisnjeg perioda u
svim ispitivanim osobinama.

Primenom klaster analize genotipovi su podeljeni u cetiri grupe pri ¢emu su
genotipovi unutar grupa medu sobom bili sli¢niji dok su se izmedu grupa genotipovi u
vecoj meri razlikovali. Grupisanje genotipova na ovaj nacin olaksava izbor potencijalnih
roditelja za ukrstanje u programima oplemenjivanja paradajza.

Nacin grupisanja genotipova dobijen klaster analizom potvrden je primenom
metode glavnih komponenti. Ovom multivarijacionom metodom utvrdeno je da je
varijabilnost ispitivanog materijala u najvecoj meri bila posledica razlika u prinosu ploda
prve etaze 1 njegovim komponentama: duzini i Sirina ploda, prose¢noj masi ploda i
prosecnom broju plodova po biljci

Izracunavanjem koefcijenata korelacije utvrdeno je nekoliko statisticki znacajnih
pozitivnih 1 negativnih meduzavisnosti.

Izdvojeno je 7 polimorfnih markera pomocu kojih je identifikovan najveci broj alela
unutar ispitivanog biljnog materijala. Izdvojeni markeri su umnozili ukupno 18 alela sa
prosecnom vrednoséu od 2,6 alela po lokusu.

Polimorfni lokusi su omogudili razlikovanje vecine genotipova primenom klaster
analize grupisanja.

Primenom mikrosatelitskih markera je u velikoj meri uocena pravilnost grupisanja
linija sa jednim od roditelja od kojih su nastale.

Rezultati dobijeni u ovom istrazivanju mogli bi biti od koristi u stvaranju baze

podataka i transferu istih ka drugim gen bankama.
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Kao potencijalni roditelji za ukrstanje izdvojeni su neki od genotipova koji se nalaze
u razli¢itim grupama u dendrogramima za kvantitativna i hemijska svojstva. Prostim
ukrstanjem predlozenih genotipova ocekuje se izdvajanje pozeljnih rekombinacija u cilju
stvaranja prinosnijih sorti poboljsanog kvaliteta ploda, namenjenih upotrebi u svezem

stanju i industrijskoj preradi.
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9. PRILOG

Tabela 6. Kruskal-W allis test sa sumama rangova genotipova za 2010. godinu

DPI SPl DPer
Genotip H (28 N=145) H (28 N=145) H (28 N=145)
=139,0694 p =,0000 =139,9687 p =,0000 =131,9063 p =,0000
1 586,0000 526,0000 103,5000
2 4495000 637,5000 123,5000
3 648,5000 563,0000 368,0000
4 358,0000 376,0000 55,5000
5 598,5000 602,0000 51,0000
6 376,0000 337,5000 171,5000
7 409,0000 469,5000 447 5000
8 388,0000 330,0000 650,0000
9 30,5000 675,0000 15,0000
10 436,0000 406,0000 146,0000
11 33,5000 19,0000 563,5000
12 631,0000 715,0000 215,5000
13 65,0000 36,0000 581,0000
14 136,0000 293,0000 2295000
15 92,0000 102,0000 502,5000
16 108,0000 80,0000 5225000
17 453,5000 403,5000 687,0000
18 256,5000 532,5000 288,5000
19 673,5000 144,0000 4825000
20 502,0000 88,0000 715,0000
21 178,0000 167,0000 376,5000
22 276,0000 266,0000 273,5000
23 220,0000 204,5000 550,5000
24 552,0000 514,0000 553,0000
25 213,0000 355,0000 4330000
26 230,5000 202,0000 415,5000
27 366,5000 296,5000 203,5000
28 604,0000 565,5000 413,0000
29 714,0000 679,0000 447 5000

Veza izmedu skracenih 1 punih naziva osobina data je uz tabelu br. 5
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Tabela 7. Kruskal-W allis test sa sumama rangova genotipova za 2010. godinu

BK SM PPPE
Genotip ~ H (28, N= 145) H (28, N= 145) F (28, N= 145)
=140,3654 p =,0000 =138,6579 p =,0000 =137,4650 p =,0000
1 442,5000 123,0000 439,0000
2 627,0000 130,5000 691,0000
3 528,5000 172,0000 446,0000
4 290,0000 42,0000 160,0000
5 664,0000 68,5000 617,0000
6 164,5000 359,0000 530,0000
7 418,5000 4295000 482,0000
8 472,5000 327,5000 484,0000
9 715,0000 50,5000 275,0000
10 188,5000 422,0000 528,0000
11 89,0000 197,5000 15,0000
12 686,5000 247,0000 709,0000
13 15,0000 405,0000 48,0000
14 393,0000 321,5000 112,0000
15 246,5000 518,5000 95,0000
16 46,5000 508,5000 59,0000
17 215,0000 606,0000 576,0000
18 578,5000 554,5000 4255000
19 83,5000 64,0000 192,5000
20 91,0000 563,0000 208,5000
21 322,0000 601,5000 178,0000
22 356,5000 715,0000 292,0000
23 322,0000 634,5000 287,0000
24 479,5000 304,5000 537,0000
25 522,5000 508,5000 333,0000
26 246,5000 (72,0000 230,0000
27 195,0000 266,0000 3995000
28 562,5000 584,5000 607,0000
29 623,0000 188,5000 629,0000

Veza izmedu skracenih 1 punih naziva osobina data je uz tabelu br. 5
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Tabela. 8 Kruskal-W allis test sa sumama rangova genotipova za 2010. godinu

UBPPE PMP BP/bil; DV
Genotip 1 (28N=145) H (28,N=145) H (28 N=145)  H (28,N=145)

=100,8761 =139,3473 =111,3553 =142,3807

p =,0000 p =,0000 p =,0000 p =,0000
1 432,0000 405,5000 412,5000 233,5000
2 427,5000 626,5000 434,0000 680,0000
3 40,0000 686,0000 36,5000 670,5000
4 20,0000 368,0000 23,0000 130,0000
5 201,5000 611,0000 241,5000 552,0000
6 369,5000 492,0000 372,0000 307,5000
7 226,0000 509,5000 241,0000 517,5000
8 248,0000 515,5000 207,5000 307,5000
9 352,0000 283,0000 302,0000 67,5000
10 434,5000 472,5000 450,0000 289,0000
11 536,0000 15,0000 523,0000 215,0000
12 60,0000 715,0000 60,5000 427,5000
13 562,0000 47,0000 562,5000 307,5000
14 411,0000 113,0000 420,0000 67,5000
15 323,0000 108,0000 266,5000 609,5000
16 566,0000 58,0000 569,0000 379,5000
17 446,0000 484,0000 465,5000 427,5000
18 280,5000 460,0000 220,0000 609,5000
19 530,5000 160,0000 602,5000 15,0000
20 603,5000 159,0000 608,5000 185,0000
21 179,0000 214,0000 185,0000 563,5000
22 464,0000 265,0000 527,0000 609,5000
23 530,5000 244,0000 510,0000 427,5000
24 141,0000 607,5000 120,0000 195,0000
25 464,5000 311,5000 485,0000 67,5000
26 516,5000 186,0000 536,5000 117,5000
27 566,0000 339,5000 579,5000 427,5000
28 535,5000 468,0000 522,5000 463,5000
29 118,5000 661,0000 101,5000 715,0000

Veza izmedu skracenih i punih naziva osobina data je uz tabelu br. 5
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Tabela 9. Kruskal-W allis test sa sumama rangova genotipova za 2011. godinu

DPI SP1 DPer
Genotip H (28, N= 145) H (28, N= 145) H (28, N= 145)
=135,7289 p =,0000 =140,3952 p =,0000 =136,8316 p =,0000
1 540,5000 448.0000 383,5000
2 599,5000 681,0000 278,5000
3 436,5000 410,0000 419,5000
4 392.5000 405,5000 240,5000
5 422.0000 400,0000 43,0000
6 168,5000 172,0000 67,5000
7 223.5000 273,0000 384,0000
8 625,5000 519,0000 638,5000
9 22,5000 683,0000 15,0000
10 176,0000 152,5000 101,5000
11 32,5000 15,0000 396,5000
12 406,0000 706,0000 176,5000
13 120,5000 40,0000 605,0000
14 88,5000 245.5000 117,5000
15 77,0000 101,0000 4525000
16 182,0000 165,5000 505,0000
17 509,0000 460,0000 667,0000
18 306,0000 585,0000 236,0000
19 674,0000 73,0000 561,5000
20 576,5000 101,0000 715,0000
21 309,5000 289,5000 384,0000
22 459,0000 428 5000 270,0000
23 4280000 341,5000 665,5000
24 642,5000 617,5000 487,5000
25 343,5000 521,0000 243,0000
26 189,0000 240,5000 614,5000
27 328,5000 306,0000 228.5000
28 683,5000 618,0000 182,0000
29 622,5000 586,5000 506,0000

Veza izmedu skracenih i punih naziva osobina data je uz tabelu br. 5
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Tabela 10. Kruskal-Wallis test sa sumama rangova genotipova za 2011. godinu

BK SM PPPE
Genotip  H (28, N= 145) H (28, N= 145) F (28, N= 145)
=138,9798 p =,0000 =139,5610 p =,0000 =138,6223 p =,0000
1 411,5000 594,5000 490,5000
2 655,0000 440,0000 715,0000
3 4490000 286,5000 511,0000
4 227,0000 52,5000 280,5000
5 638,5000 126,5000 438,0000
6 239,5000 291,5000 383,0000
7 394,5000 406,5000 234,0000
8 507,0000 650,5000 418,0000
9 715,0000 135,0000 295,0000
10 251,5000 194,5000 230,0000
11 86,0000 87,0000 15,0000
12 690,0000 220,5000 680,0000
13 15,0000 352,0000 70,0000
14 400,0000 218,0000 42,0000
15 252,0000 513,0000 117,0000
16 53,5000 590,0000 83,0000
17 162,0000 707,0000 657,0000
18 608,5000 549,0000 432,0000
19 93,0000 22,0000 140,0000
20 77,5000 395,5000 234,5000
21 348,0000 526,0000 271,0000
22 429,5000 691,0000 496,0000
23 292,0000 617,5000 521,0000
24 461,5000 374,5000 621,0000
25 534,0000 170,5000 328,0000
26 2490000 351,0000 166,5000
27 181,5000 399,0000 489,0000
28 557,5000 575,0000 625,0000
29 606,0000 48 5000 602,0000

Veza izmedu skracenih 1 punih naziva osobina data je uz tabelu br. 5
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Tabela 11. Kruskal-Wallis test sa sumama rangova genotipova za 2011. godinu

UBPPE PMP BP/bil; DV
Genotp 11 (28, N=145)  H(28,N=145  H(28N=145 H (28 N= 145)

=128,4956 =139,4651 =130,1416 =141,9765

p =,0000 p =,0000 p =,0000 p =,0000
1 265,5000 465,5000 294,0000 307,0000
2 470,5000 702,0000 517,5000 686,5000
3 120,5000 589,0000 127,5000 545,0000
4 148,5000 431,0000 133,5000 260,5000
5 89,0000 573,0000 93,5000 670,0000
6 582,5000 270,0000 598,0000 152,0000
7 208,0000 356,5000 187,5000 402,5000
8 26,5000 624,0000 25,0000 4445000
9 505,5000 255,0000 464,5000 126,0000
10 531,5000 209,0000 493,5000 416,5000
11 710,5000 15,0000 710,5000 197,0000
12 132,5000 703,0000 117,5000 260,5000
13 569,0000 46,0000 620,0000 181,0000
14 61,5000 117,0000 58,0000 86,0000
15 607,5000 94,0000 581,5000 636,0000
16 515,5000 68,0000 479,5000 322,5000
17 404,5000 533,0000 441,0000 472,5000
18 139,0000 532,5000 124,0000 597,0000
19 686,5000 125,0000 685,5000 15,0000
20 496,5000 221,0000 521,0000 79,0000
21 4595000 249,0000 422,5000 558,0000
22 420,5000 371,0000 455,0000 545,0000
23 500,0000 367,0000 538,0000 4445000
24 196,0000 625,5000 229,5000 370,5000
25 218,5000 402,5000 243,0000 40,0000
26 514,0000 167,0000 477,0000 181,0000
27 464,5000 350,0000 4295000 291,5000
28 286,0000 552,0000 274,5000 584,0000
29 255,0000 571,5000 243,0000 713,5000

Veza izmedu skracenih i punih naziva osobina data je uz tabelu br. 5
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Tabela 12. Kruskal-Wallis test sa sumama rangova genotipova za 2012. godinu

DPI SP1 DPer
Genotip H (28, N= 145) H (28, N= 145) H (28, N= 145)
=136,1796 p =,0000 =138,7476 p =,0000 =136,3046 p =,0000

1 462,0000 377,0000 50,0000
2 426,5000 570,5000 27,6000
3 623,5000 557,5000 83,5000
4 538,5000 450,0000 10,6000
5 350,5000 329,5000 39,5000
6 348,0000 392.0000 13,9000
7 547,0000 586,0000 89,5000
8 318,0000 363,5000 137,8000
9 15,0000 622,0000 3,0000

10 190,0000 200,0000 22,0000
11 87,0000 32,0000 95,9000
12 576,0000 714,0000 30,7000
13 88,0000 23,0000 114,9000
14 62,5000 183,0000 27,6000
15 72,5000 68,0000 83,9000
16 145,0000 123,5000 115,6000
17 370,5000 326,5000 122,3000
18 551,0000 665,0000 80,7000
19 640,0000 89,5000 128,0000
20 642.5000 155,0000 143,0000
21 277,0000 276,5000 52,4000
22 283,0000 280,0000 77,5000
23 335,0000 351,5000 114,8000
24 498,0000 474,5000 71,1000
25 264,0000 506,5000 77,5000
26 337.0000 411,5000 86,7000
27 166,0000 164,0000 36,8000
28 656,0000 602,0000 59,9000
29 715,0000 691,0000 120,3000

Veza izmedu skraéenih i punih naziva osobina data je uz tabelu br. 5
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Tabela 13. Kruskal-Wallis test sa sumama rangova genotipova za 2012. godinu

BK SM PPPE
Genotip ~ H (28, N= 145) H (28, N= 145) F (28, N= 145)
=140,1049 p =,0000  =139,0346 p =,0000 =139,8456 p =,0000
1 443,5000 282,5000 354,0000
2 654,0000 442,0000 692,0000
3 446,0000 552,0000 544,0000
4 241,0000 202,0000 483,0000
5 645,0000 72,5000 217,0000
6 221,0000 223,0000 506,0000
7 484,5000 561,5000 616,5000
8 485,0000 593,0000 473,0000
9 715,0000 106,0000 140,0000
10 215,0000 201,5000 430,5000
11 114,5000 91,5000 93,0000
12 690,0000 140,0000 635,5000
13 15,0000 368,0000 22,0000
14 393,5000 203,0000 90,0000
15 320,5000 505,0000 75,0000
16 41,5000 635,0000 45,0000
17 207,0000 699,0000 556,5000
18 606,5000 575,0000 675,0000
19 84,0000 15,0000 177,0000
20 70,0000 570,0000 191,0000
21 289,0000 395,5000 368,0000
22 381,5000 706,0000 352,0000
23 260,5000 443,5000 358,0000
24 457,0000 276,5000 402,0000
25 560,0000 291,5000 269,0000
26 266,0000 366,0000 238,0000
27 149,5000 441,0000 301,0000
28 527,5000 587,5000 621,0000
29 601,5000 40,0000 660,0000

Veza izmedu skracenih 1 punih naziva osobina data je uz tabelu br. 5
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Tabela 14. Kruskal-Wallis test sa sumama rangova genotipova za 2012. godinu

UBPPE PMP BP/bil; DV
Genotp 11 (28 N=145)  H(28,N=145  H(28N=145 H (28 N= 145)

=121,9274 =139,6121 =122,4647 =141,6024

p =,0000 p =,0000 p =,0000 p =,0000
1 297,0000 367,0000 290,5000 299,0000
2 488,0000 597,5000 472,0000 90,0000
3 56,5000 668,5000 48,5000 583,0000
4 288,5000 497,0000 333,5000 117,5000
5 49,0000 400,0000 43,0000 638,5000
6 450,5000 448,5000 503,5000 236,0000
7 305,0000 604,0000 278,5000 459,0000
8 316,5000 466,5000 294,0000 299,0000
9 261,5000 164,0000 301,5000 117,5000
10 696,5000 225,0000 (93,5000 299,0000
11 671,0000 52,5000 680,0000 205,0000
12 43,0000 715,0000 36,0000 315,5000
13 617,5000 27,0000 616,5000 87,5000
14 424,0000 99,0000 405,0000 117,5000
15 253,0000 117,0000 315,0000 652,5000
16 552,0000 46,5000 545,0000 381,0000
17 526,5000 482,0000 514,5000 445,0000
18 265,0000 651,5000 242,0000 582,5000
19 701,5000 124,0000 695,5000 15,0000
20 337,5000 201,0000 346,5000 102,5000
21 450,0000 325,5000 430,0000 487,0000
22 503,0000 297,0000 526,0000 569,0000
23 512,5000 299,5000 520,5000 473,0000
24 81,0000 537,0000 88,0000 348,5000
25 98,5000 398,0000 111,5000 72,5000
26 248,5000 261,0000 223,5000 236,0000
27 396,0000 292,5000 371,0000 459,0000
28 488,5000 557,5000 469,5000 582,5000
29 207,0000 663,5000 190,5000 715,0000

Veza izmedu skracenih i punih naziva osobina data je uz tabelu br. 5
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Tabela 15. Redni brojevi, oznake 1 nazivi ispitivanih genotipova paradajza

R.b.

Oznaka genotipa

Naziv genotipa

U N VU G VN GHEG NN
R R R T T N o e S BN Bl -

DD DN DDDNDNDDNDNDDNDN
O 001 ONUtph WD - O

02
S340
S359
S427
S367
S335
S338
S306
S99
S319
S78
S320
S29
S70
S13
013
S122
V9
S49
V18
015
014
010
O3
V2
V21
S33
S50
S46

Linija
Rutgers
Belgijski orijas
Hode
Morane
Valiant
Saint Pierre
Golden jubilei
Novosadski rani
Gloria di Milano
Tetovski
Sunny Brok
Devdelijski
Skopski rani
Bitoljski kasni
Linija
Pegaz
Linija
Alparac
Linija
Linija
Linija
Linija
Linija
Linija
Linija
Novosadski jabucar
Knjaz
Backa
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IIpuor 1.

N3jaBa 0 ayTopcTBY

ITornucanu-a ;.  Csetyana I'iioropan (poh. Konanh)

bpoj nHaekca nnum npujaBe JOKTOPCKE IUcepTaIyje:

10/8

HU3jaBbyjem

J1a je TOKTOpCKa ArcepTaliyja moj HacJIOBOM:

DeHOTUIICKA BAPHja0uIHOCT U noaumMopduzam SSR mapkepa y HC

KOJEKIH|M repMIjiazMe napajaajza

® pe3yJNITaT CONCTBEHOT UCTPAKUBAYKOT PaJia,

e J1a MpeIOKEHA JIOKTOPCKA JHCepTanrja y NSIWHA HHU y JeJIOBUMa HUje Onia
npeiokeHa 3a qo0ujame OUo Koje AUIIIOME MpeMa CTYIUjCKUM MporpaMuMa
JPYTUX BUCOKOIIKOJICKUX YCTAaHOBA

® J1a Cy pe3yaTaTH KOPEKTHO HaBEJIEHU U

e Jla HUCAM KpIIMO/Jla ayTopcKa MpaBa U KOPUCTHO/JIa UHTENEKTYyallHy CBOJUHY

JPYTUX JHLA.

IMornue nokTOpanga
VY Beorpany, 15.04.2016




IIpuuor 2.

I/I3jaBa 0 UCTOBCTHOCTHN LITAMIIAHEC M CJICKTPOHCKE

Bep3uje JOKTOPCKe JucepTamnuje

Wwme u ipe3ume aytopa Cgeraana I'iorosan (pol). Konanh)

Bpoj unmekca wiu npujaBe q0KkTopcke aucepranuje _10/8

Crynujcku nporpam ___Ilo/bonpuBpenHe Hayke- PAaTapcTBO M NOBPTAPCTBO

Hacnos JIOKTOpPCKE JUcepTaIyj DeHOTUIICKA BaApPUja0MJIHOCT "

noaumopduzam SSR mapkepa y HC koJieknmju repminjiasme napajaajsa
MenTop IIpod. 1p Tomucaas ?KupanoBuh

IMornucanu/a Ceer1ana ['norosart

UzjaBbyjeM [na je IITaMmaHa Bep3Hja Moje IOKTOPCKE JucepTaluje HCTOBETHA
EJIEKTPOHCKO] BEP3HMjH KOjy caM IMpeaao/ia 3a o0jaB/bUBamke Ha MopTaly JAUruTaaHor
peno3utopujyma YuuBep3urtera y beorpany.

Jlo3BosbaBaM ja ce 00jaBe MOjU JTUYHHU MMOJAIM BE3aHU 3a JIOOMjamke aKaJeMCKOT 3Bamba
JOKTOpa HayKa, Kao IITO Cy MMe U Mpe3nMe, ToAnHA U MecTo pol)erma 1 1atym of0OpaHe
pana.

OBM JMYHM MOAALM MOTY ce O00jaBUTH Ha MpPEXHHM CTpaHHUIaMa JUTHUTAIHE
O0ubnuoTeke, y €JIEKTPOHCKOM KaTalory W y nyOnukanujama YHHBEp3UTETa Y

beorpany.

IMornuce 1okTOpaHaa

VY Beorpany, _15.04.2016




IIpuaor 3.

N3jaBa o0 kopumhemy

Osnamhyjem YHuBepsutercky oubnmoreky ,,CBerozap MapkoBuh® ma y Jdururanau
peno3uToprjyM YHHUBEp3UTeTa y beorpamy yHece Mojy AOKTOPCKY TUCEPTAIU]y IO
HaCJIOBOM:

deHoTHCKAa BapujaouaHocr u  moauMopdusam SSR mapkepa vy

HC koJeknujy repMmiasMe napajaajsa

KOja je MOje ayTOPCKO JeIIO.

Jucepranujy ca CBUM MPUIO3UMA MPEAao/aa caM y eIeKTPOHCKOM (opMaTy TOTOHOM
3a TpajHO apXUBUPAHE.

Mojy IOKTOpCKY IUCEPTAIH]y MOXpambeHy Y JMruTaiHu peno3uTopujyM Y HUBEP3UTETA
y Beorpany Mory aa KOpucTe CBU KOjH MOIITY]y oapeade caapkaHe y 0J1a0paHOM THITY

munenne Kpeatusne 3ajeqauie (Creative Commons) 3a KOjy cam ce oJTy4quo/Ja.

1. AyropctBO

2. AyTOpCTBO - HEKOMEPIIHM]aTHO

3. AyTopcTBO — HEKOMEpLIMjaIHO — O€3 mpepajie

4. AyTOpCcTBO — HEKOMEPIIUJAITHO — JICIUTH I10J] UCTUM yCIIOBUMA
5. AytopcTBo — 0€3 mpepaje

6. AyTopcTBO — JENINTHU TIOJ UCTUM YCIOBUMa

(Monumo 12 3a0Kpy>KUTE CaMo jeHY OJ IIeCT NOHYeHUX JUMIEHIIH, KpaTaK OIHC

JUIEHIIN JaT je Ha Kpajy).

IMornuce 1okTOpaHga
VY Beorpany, __15.04.2016




1. AyropcTrBo - Jlo3BoJbaBaTe yMHOXKaBame, MUCTPUOYIHM]Y U JaBHO CAOIIITABAE
Jena, ¥ mpepaje, ako ce HaBele MMe ayTopa Ha HauuH oApeheH ol cTpaHe ayTopa Hiu
JlaBaolia JUIEHIIe, Yak M y KomeprnujainHe cBpxe. OBO je Hajciio00IHHja O CBHX
JIMIICHITH.

2. AyTopcTBOo — HekoMepuujanHo. J[03BoJbaBaTe YMHOXKABAWkE, TUCTPUOYIIHM]Y U jJaBHO
caolITaBame Jeja, ¥ mpepale, ako ce HaBele MMEe ayropa Ha HayuH onpehen of
CTpaHe ayTopa WM JaBaona juneHne. OBa JHUICHLIAa HE J03BOJbaBa KOMEPIUjaHy
ynotpeOy nena.

3. AyTopcTBO - HEKOMepHHMjaTHO — 0e3 mnpepazne. Jlo3BospaBaTe yMHOXKaBame,
IUCTpuOyLMjy W jaBHO CaoNINTaBamke [ena, 0e3 MpoMeHa, NpPeoOJIMKOBamba WIH
yrotpebe aena y CBOM Jelly, ako ce HaBeJe MMe ayTopa Ha HauuH ozapeheH ox cTpane
ayTopa WM JaBaona juneHne. OBa JIMIEHNA He J03BOJbaBa KOMEPLHjaIHy yIOTpeOy
nena. Y OZHOCY Ha CBE OCTase JIMIEHIIEe, OBOM JIMIIEHIIOM Ce OrpaHn4aBa Hajehu oOum
npaBa Kopuihema sena.

4. AyTOPCTBO - HEKOMEPIUjAITHO — JEITUTH IOJ HUCTUM yciioBuMa. [lo3BospaBate
YMHOXaBamwe, TUCTPUOYILIHUjy U jaBHO CAOMILITAaBamkE Jiela, U Mpepaje, ako ce HaBele
UMe ayTopa Ha HauWH oApeheH oj CTpaHe ayTopa WIM J1aBaolla JIMICHIE U aKo Ce
npepaga aucTpuOyHpa MOJ HMCTOM WM CIMYHOM JuieHnoM. OBa JuieHIa He
JI03BOJhaBa KOMEPIUjATHY YIIOTpeOy Jelia U mpepaja.

5. AyropctBo — 06e3 mpepane. Jlo3BojbaBaTe yMHOXKaBambe, TUCTPUOYLH]Y W jaBHO
caolIITaBame Jieia, 0e3 MpoMeHa, MPEoOIMKOBaka WIH YIIOTpeOe Jiena y CBOM JIely,
aKo ce HaBe/Ie MME ayTopa Ha HauuH oapeheH o1 CTpaHe ayTopa WU J1aBaolla JHIICHIIE.
Oga JHIIeHIIa J03B0JbaBa KOMEPIHjaIHY YIOTpeOy jaena.

6. AyTOpcTBO - [eNUTH TOJ HCTUM YycioBuMa. Jlo3BosbaBare yYMHOXaBambe,
TUCTpUOYLIU]Y U

jJaBHO caoIITaBame Jela, U mpepaje, ako ce HaBeJe MMe ayTopa Ha HauuH onapelhen ox
CTpaHe ayTopa WJIM JlaBaola JIMIEHIIE U aKo ce Mpepaaa AMCTpUOyupa moJ UCTOM WU
ciuyHOM JuieHnoM. OBa JMIIEHIIa J/103BOJbaBa KOMEpLHMjaJHY YHNoTpeOy aena u
npepana. CnuyHa je coPTBEPCKUM JUIEHIIaMa, OJTHOCHO JIMIIEHIIaMa OTBOPEHOT KO/Ia.



