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Whole genome association mapping identifies naked grain locus NUD as determinant of β-glucan content in barley 
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Abstract

ß-glucan content in barley grain is an important component in determination of seed quality and end use. While high ß-glucan content is considered beneficial for human food, it is undesirable in malting barley and feed. Association of ß-glucan content in grain of 89 barley accessions of Latvian origin including 22 hulless accessions with 1273 high quality genome wide Single Nucleotide Polymorphism markers was tested. P-values were calculated using mixed linear model combining Q matrix and K matrix by computer program Tassel. P-values were adjusted using Bonferroni correction. Significant associations were identified for three markers 1_0673 (114.58 cM), 2_0880 (116.68 cM) and 1_1445 (116.68 cM) on chromosome 7H bin 7. Recessive mutation in the NUD locus also located on chromosome 7H bin 7, which determines hulless barley phenotype and has been previously suspected to affect ß-glucan content, was also genotyped and included in the association analysis. A significant marker – trait association was found identifying NUD gene as a major source of variation for ß-glucan content in our association mapping panel. 
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Santrauka

Nustatant miežių grūdų kokybę ir paskirtį, svarbus elementas yra ß gliukanų kiekis. Nors didelis kiekis ß gliukanų laikomas naudingu žmonių maiste, jis yra nepageidaujamas salykliniuose miežiuose ir pašaruose. Tyrinėta 89 latviškos kilmės miežių genotipų ß gliukanų kiekio asociacija grūduose, taip pat ir 22 belukščiuose genotipuose, naudojant 1273 aukštos kokybės viso genomo vieno nukleotido polimorfizmo (SNP) žymenis. P vertės buvo apskaičiuotos kompiuterine programa Tassel, taikant mišrų linijinį modelį, jungiantį Q ir K matricas. P vertės koreguotos taikant Bonferroni korekciją. Chromosomos 7H dalyje bin 7 nustatytos trijų žymenų 1_0673 (114.58 cM), 2_0880 (116.68 cM) ir 1_1445 (116.68 cM) esminės asociacijos. Recesyvinė mutacija NUD lokuse taip pat buvo lokalizuota chromosomos 7H dalyje bin 7, kuri lemia belukščių miežių fenotipą ir, kaip buvo teigiama, veikia ß gliukanų kiekį, taip pat buvo genotipuota ir įtraukta į asociacijos analizę. Nustatyta svarbi žymens ir požymio asociacija, tyrinėtų genotipų rinkinyje identifikuojanti NUD geną kaip pagrindinį ß gliukanų kiekio variacijos šaltinį. 
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