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ISSR markerlorindan istifads etmoklo48 genotipdon ibarat madoni noxud kolleksiyasinin genetik miix-
tolifliyi todqiq olunmusdur. Oyranilon genotiplords 5 praymer iizra 18-i polimorf olmaqla, imumi-
likda, 32 band sintez olunmus, kolleksiyanin genetik baximdan az cesidli (GMI=0.43; PIC=0.21) olmasi
askar edilmisdir. Aparilan tadqgigatlar naticasinds noxud genotiplarinin ~65%-nin 6z aralarinda
eynilik taskil etmasi asas gotiiriilmoklo, 26 niimunadan ibarat ilkin 6zok Kkolleksiya yaradilmisdir. flk
dafs olaraq, genetik baximdan ¢ox farglonmis 7 noxud niimunasi ii¢iin molekulyar-genetik pasport

tortib edilmisdir.

Agar sozlar: Genetik miixtaliflik, 1SSR, noxud, ozok kolleksiya

GIRIiS

Yiiksok qidaliliq doayarina malik olan noxud
paxlali bitkilor arasinda ikinci genis becarilon bitki
olmagqla, inkisaf etmokds olan 6lkalar iigiin qiymatli
arzaq vo yem monbayi hesab olunur. Noxudun asas
miixtaliflik morkazi onun ilkin modonilosdirildiyi
Mohsuldar Aypara zonasidir. Bununla bels, 2000
ildon artiq miiddstds cografi yayilma naticasinda
Orta Avropa, Hindistan, Simal-Sorqi Afrika, hatta
Meksika vo Cili kimi olkalords bitkinin ikincili
miixtaliflik morkazlori amalo golmisdir (Kerem et
al., 2007). Uzun illor orzinde miixtalif ekoloji so-
raitlordo becarilmasino baxmayaraq, noxud bitkisi
otraf miihit amillorinin tosirino daha az moruz qal-
mis vo 0z genofondunu qoruyub saxlamigdir
(Varshney et al., 2010). Noxudungenetik ehtiyatla-
rmin qorunub saxlanilmasi, genetik potensialinin
askar olunmas1 yeni daha mohsuldar ve yiiksok key-
fiyyatli sortlarin yaradilmasi {ig¢lin zomin yaradir.
Lakin seleksiyanin miivaffoqiyyati tokco perspektiv
Vo yiiksok genetik potensiala malik kolleksiya ilo
deyil, ham do arzu olunan slamotlora gérs méveud
genofondun mogsadyonlii yaxsilasdirilmas: va go-
runmasi, hamginin, segmoa Vo giymatli genotiplorin
istifadasi ilo tayin olunur. Genetik polimorfizmin
dyronilmasi liglin morfoloji alamatlar, biokimyavi
markerlor vo s. kimi miixtolif metodlar istifado
olunmusdur. PZR-in kasfindon sonra genom saviy-
yasinds genetik variasiyalarin askar edilmasi tigiin
DNT marker texnologiyasi yaradilmis vo tokmillos-
dirilmisdir. DNT markerlor bitki seleksiyasi vo
genbank idaroetmasinds osas parametrlordon biri
olmagla, molekulyar saviyyads polimorfizmi askar

edir (Babayeva et al., 2009; lzzatullayeva et al.,
2014; Hajiyev et al., 2015). Polimorfizm praymer-
lorin birlosdiyi saytlarda bas veran noqtavi mutasi-
yalar vo ya amplifikasiya olunan ardicilliq daxilin-
doki struktur dayisilmalor, mas, insersiya, delesiya,
inversiya va s. sababindan yarana bilor (Singh et al.,
2014).

Oz-6ziino tozlanan va yiiksok inbriding effekti
niimayis etdiron noxud asagi genetik variasiyaya
malikdir. RAPD, ISSR, AFLP vo SSR kimi miix-
tolif DNT-marker sistemlarinin totbigi noxudun
minimal polimorfizm probleminin hall olunmasina
komok edir vo onun genomunu daha dagiq analiz
etmays imkan verir. On genis yayilmis tisullardan
biri olan ISSR DNT marker analizi (ISSR- inter
simple sequence repeat) bir-birino an yaxin, oks is-
tigamatlonmis sads ardicilliq tokrarlar1 (SSR) ara-
sinda olan regionlarin amplifikasiyasin1 nozarde
tutur (Singh et al., 2014).

Tadgigatimizda asas mogsad PZR asasli ISSR
markerlordon istifado etmokls, noxud kolleksiya-
sinda genetik miixtalifliyi vo gohumlugu qiymatlon-
dirmak, seleksiya tigtin giymotli sort vo niimunalori
miiayyanlosdirmokdan ibarstdir.

MATERIAL VO METODLAR

Tadgiqat materiali olaraq, Genetik Ehtiyatlar
Institutunun elmi-tocriibo bazasinda sopilmis 48
noxud (Cicer arietinum L.) genotipindan istifado
edilmisdir (codval 1).

Niimunslordon Rocersin toklif etdiyi (1985)
CTAB (setiltrimetilammonium bromid) protokolu

103



Babayeva va b.

osasinda DNT ekstraksiya edilmis (Rogers and
Bendich, 1985), Nanodrop vasitasilo (Thermo
Scientific, 2000) qatiligi vo keyfiyysti toyin olun-
duqdan sonra PZR reaksiyasinin aparilmasi ii¢tin 50
ng/pl qatihiga qodor durulasdirilmisdir. PZR reak-
siyast 2pul 10x PZR buferi, 1 pl 50 mM MgCly, 1 pl
10 mM dNTP, 2 ul 10 puM praymer, 0.1 pl5SU/pl
Taqg polimeraza va 2 pl 50 ng/ul DNT-don ibarot
olmagqla, timumilikds 20 pl toskil etmisdir. PZR
asagidaki temperatur soraitindo aparilmigdir (Cod-
val 2).

Amplifikasiya mohsullari 1XTBE (18 mM
Tris-HCI, 18 mM Bor tursusu, 100 mM EDTA, pH
8.0) buferinds 1.2%-li agaroz gelinds elektroforetik
analiz edilmis, “Gel documentation system”-i (Bio-
Rad) vasitasilo goriintiilonmisdir.

Cadval 1. Todgigatda istifado olunmus noxud
genotiplori

Ne  Noxud niimunalari Ne Noxud niimunslori
1 F.07-269 25 F.07-91
2 F.07-255 26 F.08-46
3 F.08-125 27 F.97-24
4 F.07-182 28 03 TH-16
5 F.08-90 29 F.07-47
6 F.08-145 30 F.04-20
7 F.08-154 31 Secma L.
8 F.08-142 32 F.03-34
9 F.07-213 33 F.05-22
10 F.04-25 34 F.07-39
11 F.05-83 35 Sultan
12 F.06-55 36 F.08-13
13 F.03-140 37 F.06-54
14 Iridonli 38 03 TH 165/1-06
15 F.09-23 39 F.03-36
16 F.09-21 40 F.09-105
17 F.05-8 41 F.09-313
18 F.06-16 42 CIAR-6
19 F.05-158 43 CIAR-55
20 F.03-141 44 CIAR-356
21 F.05-156 45 CIAR-38
22 F.03-130 46 CIAR-31
23 F.05-56 47 Narmin
24 03TH 45/1-04 48 Camila

Qeyd: 6zok kolleksiyaya daxil edilmis niimunalor yagh vo kur-
siv griftlo verilmisdir.

Cadval 2. PZR reaksiyasi

PZR temperaturu  Davam etma miiddati Tsikl
94 °C 3dog 1
94 °C 40 san
Tm-3 40 san 38
72 °C 2.daq
72°C 5 dog 1

ISSR bondlor 1 (var) va 0 (yoxdur) kimi ndm-
rolonarak binar matris tortib edilmisdir. Genetik
Miixtoliflik indeksi Weir diisturu osasinda hesab-
lanmigdir (Weir, 1990). ISSR praymerlorin noxud
niimunalorinin genetik analizi igiin effektivliyini
miioyyan etmoak moagsadilo polimorf informasiya
tutumu PIC (Roldan-Ruiz et al., 2000), effektiv
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multipleks omsali EMR, marker indeksi MI (Powell
et al., 1996), goriintiilomoa gabiliyysti RP (Prevost
and Wilkinson, 1999) vs orta goriintiiloma qabiliy-
yati MRP kimi statistik parametrlor dyronilmisdir.
Praymerin i-ci lokusunun PIC-ni ifados edoan PIC;
Roldan-Ruiz tarafindon toklif edilmis formul osa-
sinda asagidaki kimi hesablanmigdir: PICi=2fi(1-f;).
Burada fi amplifikasiya olunmus fragmentlorin, 1-f;
iso amplifikasiya olunmamus (band yoxdur) frag-
mentlarin rastgalmo tezliyini ifado edir.Bu zaman
praymerin PIC-i har bir praymerin biitiin lokuslar
tiglin hesablanmig orta PIC gostaricisina barabar
olacaqdir. EMR=NpX(Ny/Ntar), burada N, polimorf,
Niotar imumi bandlarin sayini ifads edir. Ml = EMR
x PIC. Cozim giicii (RP) Prevost vo Wilkinson
diisturu osasinda asagidaki kimi hesablanmisdir:
RP=%BlI, burada BI bandinin formativliyi olub Bl =
1—(2x|0.5—p|). P bond olan genotiplarin nisbatini
gostarir. MRP = 1/Np2_Bl.

Darvin statistik program paketinin vasitasilo
Cakkard genetik mosafo matrisi asasinda UPGMA
metodu ilo dendrogram tortib edilmisdir (Sneath
and Sokal, 1973).

NOTICOLOR VO ONLARIN MUZAKIROSI

Biitiin diinyada noxud bitkisinin yiiksok gida
Vo yem ohamiyyatina malik olmasi yeni, daha moh-
suldar vo davamli sortlarin yaradilmasini, sonuncu
iSo 6z ndvbasinda, seleksiya ti¢lin qiymatli baglan-
gic formalarin secilmosini tolob edir. Genetik ma-
terialin molekulyar markerlarlo giymatlondirilmosi
kolleksiyada movcud olan miixtaliflik haqqinda
informasiya vermoklo yanasi, mofoloji baximdan
oxsar nimunslori bir-birindon farglondirmoys vo
genotiplor arasinda genetik yaxinliq daracasini
giymatlondirmaya imkan verir. Bu magsadls, noxud
nimunoslori tigiin 10 PZR osaslhi ISSR markeri ilo
PZR reaksiyas1 qoyulmus, bununla belo Spraymer
tizro tam monomorfluq miisahido edilmis va ana-
lizlor yalniz polimorf vo aydin bandlor veran digor
5 (Cadval 3) ISSR praymeri ilo davam etdirilmisdir.

Oyronilon noxud kolleksiyasinda 5 praymer
tizra 18-i polimorf olmaqgla, timumilikds, 32 band
sintez olunmugdur (Coadval 3). Amplikonlarin &l-
clisii 0.2-1.5 kb arasinda doyismisdir. Hor praymera
diison band say1 6.4 odad toskil etmis, oan ¢ox am-
plikon UBC 827, an az amplikon say1 isos UBC 810
praymeri ilo aldo olunmugdur (Sokil 1). Polimorf
bondlorin say1 1-5 arasinda doyismis, orta hesabla
3.6 odad taskil etmisdir. Dinukleotid tokrarlar arasin-
da kolleksiya ti¢lin maksimum polimorfizm (80%)
(CA)sGardicilligr ilo geyds almmusdir (sokil 2).
Alman naticalor adabiyyat molumatlari ilo uygun-
lug toskil edir. Masalan, 5 anonavi noxud sortunun
identifikasiyasi zamani 5 ISSR praymerlo timu-



milikdo 33 bond sintez olunmus, hor praymera
diison band say1 6.6 odad toskil etmisdir (Tahir and
Karim, 2011). Miolliflor genetik mixtalifliyin
analizindo ISSR markerlorin RAPD markerlorlo
miiqayisodo daha informativ olmasini gostormislar.
Aggarwal vo omokdaslar1 125 niimunadon ibarat
kolleksiyanin analizi zamani 26 ISSR markerindon
istifado etmis vo 213-ii polimorf olmagla 232 band
oldo etmoyos miivoffoq olmuslar (Aggarwal et al.,
2015). Todgigatimizda oldugu kimi, UBC 827
praymeri yiiksok allel say1 ilo forqlonmisdir. Rao vo
omokdaslar1 15 madani va 5 yabani noxud niimunos-
si izorinds apardiqlar todqigatlar zamani 10 ISSR
praymerindan yalniz 6-s1 polimorf olmus, kollek-
siya Uglin polimorfizm gostoricisi 56.3% toskil
etmisdir (Rao et al., 2007). Bizim todgigatlarda
praymerlor {izra polimorfizm godstaricilori 25-80%
arasinda doyismis, orta polimorfizm 55,8% toskil
etmisdir.

Marker sisteminin dyranilon kolleksiya {igiin
effektivliyini giymotlondirmok mogsadilo bir sira
statistik parametrlor todqiq edilmisdir. Polimorf
lokus fraksiyasina osaslanan effektiv multipleks
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omsalinin (EMR) on yiiksok giymsti UBC 818
praymeri ti¢iin alda edilmis (3.2), hor praymer ii¢iin
orta gostorici 0.44 togkil etmisdir. Praymerlar {izra
marker indeksinin giymoti 0.05-0.86 arasinda do-
yigmis vo orta hesabla 0.48 vahid olmusdur.

Coziim giicti(RP) se¢ilmis praymerin genotip-
lori bir-birindoan farglondirma (diskriminasiya) po-
tensialin1 gostorir. Cari todgigatda noxud genotip-
lori tiglin ¢6ziim giictiasag1 olmagqla, 0.29-1.21, orta
¢ozlimgiicii (MRP) iso 0.07-0.42 arasinda doyis-
migdir.

On mihiim statistik parametrlordon hesab
olunan polimorf informasiya tutumu (PIC) mono-
morf markerlor ticiin minimim (0)vo genotiplarin
50%-ds olan, digar 50%-ds iss olmayan markerlor
tigtin maksimum (0.5) qiymat alir. Tocriibalori-
mizds ISSR praymerlor ii¢iin maksimum PIC UBC
835 (0.29), minimum PIC iso UBC 827 (0.11) pray-
meri ilo geyds alinmigdir. Gortindiyii kimi, geno-
tiplor ticlin PIC orta vo asagi giymatlorlo saciyyo-
lonir ki, bu da bir daha kolleksiyada polimorfizmin
asag1 soviyyada oldugunu gostarir.

Cadval 3. ISSR praymerlari ilo noxud genotiplorinds toyin olunmus polimorfizm va genetik miixtaliflik 6lgtilori

g ° £ o
gz =
Pray- =5 &, £, %55 L, ¢ o _
Praymer adi | merardicilhgi, S = 5 7 SIS 28 2 = > @ & S
NI N E & = o ¥ g o ] S
5~3 L @ g = o= e
£ “ S o E
7 o o
UBC 810 (GA)sT 4 1 25 0.26 0.21 0.25 0.29 0.29 0.05
UBC 818 (CA)G 5 4 80 0.67 0.27 3.2 0.42 1.67 0.86
UBC 827 (AC)sG 10 5 50 0.26 0.11 25 0.07 0.34 0.28
UBC 834 (AG)sYT 7 4 57 0.24 0.18 2.3 0.15 0.58 0.41
UBC 835 (AG)sYC 6 4 67 0.70 0.29 2.7 0.3 1.21 0.78
Umumi 32 18
Orta 6.4 3.6 55.8 0.43 0.21 0.44 0.25 0.82 0.48
Qeyd Y=C, T
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Sakil 2. UBC 818 praymeri ilo noxud genotiplarinds sintez olunmug amplifikasiya moahsullari.
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Sakil 3. UBC 834 praymeri ilo noxud genotiplorinds sintez olunmus amplifikasiya mohsullar1 vo ~1200 n.c.
uzunlugunda unikal allel (oxla gosterilmisdir).
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Sakil 4. UBC 835 praymeri ilo noxud genotiplorinds sintez olunmus amplifikasiya mohsullar1 vo unikal allellor
(oxla gostarilmisdir).

UBC 810 praymeri ilo 48 noxud genotipinds 2,
UBC 834, UBC 818, UBC 827 vo UBC 835 pray-
merlari ilo iso 5 forgli patern (bondlorin kombinasi-
yast) oldo edilmisdir. Bundan olave, UBC 834
praymeri ilo ~1200 n.c. uzunlugunda 1, UBC 827
praymeri ilo ~ 510 vo 950 n.c. uzunlugunda 2 vo
UBC 835 praymeri ilo ~ 280, 630 vo 700 n.c. uzun-
lugunda 3 unikal allel qeyds alinmusdir (Sakil 3, 4).
Todqiq olunmus 5 mikrosatellitlor arasi lokusun
timumi naticalorine gora 5, 8, 9, 25, 31, 36, 39 vo 47
némrali genotiplor unikal genotiplor kimi giymot-
londirilmislor.

ISSR profillorin rast galmo tezliyi ssasinda
noxud kolleksiyasi tigiin genetik mixtaliflik (GM)
omsali hesablanmigdir (Codval 3). Noxud kollek-
siyasinda todqig olunan 5 praymerdan 3-ii genetik
miixtoliflik indeksinin (GMI) asag1 (0.24-0.26), 2-i
iso orta giymati ilo saciyyslomisdir. Biitiin pray-
merlor iizro orta GMI 0.43 vahid toskil etmisdir.

ISSR markerlor yiiksok polimorf olub, genetik
miixtaliflik, genlorin skriningi, filogenez, genom
xaritalonmasi vo tokamiil biologiyasi tlizro todqi-
gatlarda genis sokilds istifads olunur (Tahir and
Karim, 2011). ISSR molumatlar asasinda miiayyon
olunmus genetik qohumluq mofoloji molumatlarla
uzlasir va bu ISSR marker sisteminin effektivliyini
bir daha tasdigloyir (Rajesh et al., 2003). Malum-
dur ki, ISSR markerlor spesifik olmayib, bir ¢cox
bitkilords moévcud genetik miixatlifliyin giymat-
landirilmasinds istifade olunur. Qeyd olunmalidir
ki, todqiq etdiyimiz ISSR markerlor paralel olaraq,
bir ¢cox bitkilards, o ctimladan marcimoak, pomidor,
yemis, ¢ovdarva S. bitkilords istifado olunmus va
yiiksok polimorfizm askaretmisdir. Noxud kollek-
siyasinda 5 praymera goro GMI vo PIC-in asag
giymoti vo noxud genotiplarinin todgigata colb
olunmug digor praymerloro goro tam monomorf
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olmasi, ISSR markerlorin qgeyri-effektivliyini de-
yil, &yronilon kolleksiyanin genetik baximdan az
cesidli olmasini demoys asas verir. Todqiqatmizda
miisahido olunan polimorfizm vo genetik miixto-
liflik bozi todqgigatgilar torofindon alinmis noti-
colordan daha agagidir (Hosanova, 2015; Collard et
al., 2003). Bununla bels, bir ¢ox mialliflor Cicer
arietinum L. ndviino aid modani noxud genotip-
lorinda genetik variasiyanin asagi olmasi hagqinda
fikirlor irali stirmiisdiir. Aggrawal vo amokdaslart
125 modoni noxud niimunasindan ibarot genis
kolleksiya ii¢iin 40 ISSR markeri ilo GMi-nin
0.213 vahid toskil etdiyini agkar etmisdir ki, bu da
bizim naticalorlo miiqayisodo ¢ox asagi gostori-
cidir (Aggarwal et al., 2015). Iruela vo amakdaslari
52 RAPD va ISSR markerindan istifado etmokils,
Cicer arietinum L. novii daxilindo genetik varia-
siya Vo gohumlugu qiymotlondirmigdir. Cakkard
oxsarliq indeksi 0.19-0.97 arasinda doyismis,
sintez olumus 234 fragmentdon yalniz 31-i poli-
morf olmusdur (lruela et al., 2002). Sudupak 6
SSR paraymeri ilo Cicer cinsina daxil novler ara-
sinda va har bir névdaxilinds niimunalarin genetik
yaxinliq dorocasini todqiq etmisgdir (Sudupak,
2004). Novlor arasinda C. arietinum on asagi va-
riasiya doracasine malik olmusdur. Tadgiq olunan
6 ISSR lokusdan yalnmz 3-ii modoni noxud nii-
munalarinds polimorfizm agkar etmisdir.
Todqgigatimizda da miisahide olundugu kimi,
noxud genotiplorinds genetik miixtalifliyin azligi
bir torafdon onun miitloq 6z-6ziino tozlanan bitki,
digar torofdon iso genomunun daha ¢ox monoton
quruluslu olmasi ilo olagedardir (Aggarwal et al.,
2015). Belo ki, madoni noxud 10.000 il avval ilk
seleksiyagilar torofindon ehtimal olunan acdad: C.
reticulatum noviindan segilorkon genetik daralmaya
(bottleneck) moruz galmigdir (Mohan et al., 2013).
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Sakil 5. Noxud kolleksiyasinda genetik qgohumlugu oks etdiron dendrogram.

Bir ¢ox odobiyyat molumatlarinda modani no-
xudun méveud riseym plazmasinin agagi genetik
variasiya niimayis etdirmasi vo DNT polimorfiz-
minin agkalanmasi tiglin daha ¢ox markerin yoxla-
nilmasinin vacibliyi geyd olunur. Bizim todgigat-
larda istifads olunan praymerlor arasinda UBC 818
vo UBC 835 noxud kolleksiyasinda polimorfizm
va genetik miixtalifliyin analizi ti¢iin daha effektiv
hesab edils bilor. Qeyd olunan praymerlor Ml, RP,
MRP kimi statistik gostoricilorin nisbi yiiksok
giymati ilo do saciyyslonmisdir.

Noxud genotiplori arasinda genetik qohum-
lugu giymatlondirmok moqgsadils, paternlor asasin-
da binar matris tortib olunmus vo Darvin program
paketindoan istifads etmokls dendrogram qurulmus-
dur. Nimunalor haqqinda dolgun informasiya
(mansayi, toplanma yeri va s.) olmadigindan, klas-
ter analizindo asas mogsad yalniz genetik baxim-
dan divergent, seleksiya tigiin shamiyyatli forma-
larin miiayyanlagdirilmasindan ibarat olmusdur.

Noxud genotiplorinin genetik yaxinliq dere-
cosini oks etdiron dendrogramda 7 osas Klaster
ayird edilmisdir. Gozlonildiyi kimi, niimunslarin
boyiikk hissesi 0z aralarinda eynilik (Genetik
mosafs = 0) niimayis etdirmisdir (Sakil 5).

9 vo 46 nomrali iki genotip miistaqil klaster
(miivafiq olarag, IV va VI) omoalo gotirmisdir.

Toadgigata calb edilmis iki sort (Narmin va Comils)
Il klasterds birlosmis vo genetik baximdan yaxin-
lig niimayis etdirmisdir. Qeyd olunan genotiplar
arasinda genetik mosafo indeksi 0.33 vahid toskil
etmigdir. VII klaster, I klasterin dord, Il vo V
Klasterin iso iki subklasteri todgiq edilon biitiin
lokuslara goro bir-biri ilo 100% oxsarliq niimayis
etdiran genotiplori 6ziinds birlogdirmisdir.

Genetik qohumluq haqqinda moalumat va nii-
munalor arasinda moveud olan genetik divergen-
siya valideyn formalarin segilmoasi li¢lin praktik
informasiya vermokla, noxud tizra seleksiya prog-
ramlarinin istiqgamatlondirilmasine vo progqnozlas-
dirtlmasina imkan verir.

Molumdur ki, har bir niimunanin genbankda
saxlanilmas1 miioyyon maliyys vasaiti hesabina
basa galir. Genbanklarda effektiv gorunub saxlan-
mant tomin etmok mogsadilo 6zok Kkolleksiyalar
yaradilir. Ozok kolleksiyalar hesabina bir torafdon
golocak seleksiya proqramlart iiciin méveud ge-
netik miixtalifliyi tam sokildo goruyub saxlamag,
digor torofdon iso maliyya Xxorclorini azaltmaq
miimkiindiir. Bu kolleksiyalar, homginin, genetik
materialin miasir seleksiya proqramlarmda daha
genis vo effektli istifadosine imkan yaradir. Ozok
kolleksiya biitov kolleksiyada olan genetik miix-
talifliyin on az1 70%-ni 6zlinda oks etdirmolidir.
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Cadval 4. Genetik baximdan farglonan noxud niimunalarinin ragemsal identifikasiya kodu

Ragomsal 22 Z¢ Fd T9 g9 g¢ 2 JY ¢

Niimunalor identifikasiya ~ Og O S O S O S O S O S 0g O S O S

kodu 59 53 52 S8 38 355 o 58 38
F.08-90 010000001 0 1 0 0 0 0 0 0 1
F.08-142 000011010 0 0 0 0 1 1 0 1 0
F.07-213 100010010 1 0 0 0 1 0 0 1 0
iridonli 110000010 1 1 0 0 0 0 0 1 0
Se¢mo L. 010000110 0 1 0 0 0 0 1 1 0
Sultan 001100010 0 0 1 1 0 0 0 1 0
Narmin 101100011 1 0 1 1 0 0 0 1 1

Aparilan todgigatlar naticosinds noxud genotiplo-
rinin ~65%-nin 6z aralarinda eynilik togkil etmasi
miioyyan edilmisdir ki, bu da oxsar niimunalori
cixdas etmoklo, todgiq etdiyimiz noxud kolleksiya-
sindaki niimuns saym 48-don 26-ya godor azalt-
maga imkan verir. Qeyd olunan 26 niimuns 5
praymerlo sintez olunmus 22 allelin hamisim
oziindos birlogdirir va belaliklas, biitév kolleksiyada
olan miixtolifliyi oks etdirir. Russell vo omokdas-
lart 101 arpa bitkisindon ibarot kolleksiyani 28
SSR lokusu iizro analiz etmokls, sintez olunmus
imumi allellorin 72%-ni 6ziinda comloasdiron 19
niimunadan ibarat 6zok kolleksiya yaratmaga nail
olmuslar. Niimuna sayini 44-o godor artirmaqla iso
kolleksiyadaki biitiin allelori ohato etmak miimkiin
olmusdur (Russell et al. 2000). Todgiqatimiz nati-
casinda yaradilmis ilkin 6zok kolleksiya allellorlo
yanagi, biitiin allel kom-binasiyalarin1 da (patern-
lori) 6ziindo birlogdirir. Yalniz biitiin paternlors
gbro tam eynilik niimayis etdiron niimunolor ¢ix-
das edilmisdir. Yaradilmus ilkin 6zok kolleksiya
miixtalif istigamotli seleksiya proqramlarinda ¢ar-
pazlagdirma magsadils istifado oluna bilor (Cadval
1). Kolleksiyaya daxil olan 8, 23, 25, 36, 46 va s.
niimunalor genetik baximdan ¢ox fargli, 9 vo 31
nomrali genotiplar iso tam divergent formalar kimi
giymotlondirilmisdir. Belo ki, bu genotiplarlo kol-
leksiyanin biitiin digor niimunslori arasinda ge-
netik mosafo indeksi 0.6-1.0 arasinda doyismisdir.
Golocakds ilkin 6zok kolleksiya da daxil olmagla,
genbankda saxlanilan biitiin noxud niimunalarinin
molekulyar marker vo morfoagronomik alamatlor
osasinda qgiymaotlon-dirilorok 6zok kolleksiyanin
tokmillosdirilmasi planlagdirilir.

Molekulyar markerlorin digear totbiq sahs-
larindon biri niimunslorin pasportlasdiriimasidir.
Molekulyar-genetik pasportlasdirma (DNT “dak-
tiloskopiya™) sortlarin, ayri-ayri genotiplorin, ya-
bani formalarin miislliflik hiiququnun gorunmasin-
da, onun har hansi bir 6lkeys moxsuslugunun ta-
ninmasinda miithiim rolo ynayir. Genomun asagi
variabelliyi noxud genotiplarinin tayininds g¢atinlik

108

yaradir.Bununla bels, torofimizdon kolleksiyaya
daxil olan bazi genotiplorin identifikasiyasi hoyata
kegirilmigdir. Genetik pasportlagdirilmanin aparil-
mast bir ne¢o isulla hoyata kegirilir. Bunlardan
biri bir nego sortu eyni zamanda forglondira bilon
praymerlordoan istifado etmokls, polimorf lokuslar
tizro hor hansi bir bandin olub-olmamasina gors
rogomsal pasportlarin tortib edilmasidir (Liu et al.,
2012). Belo ki, 3 praymerls olds olunmus unikal
vo nadir allellor nazars alinmagla, 7 niimunanin 9
lokus {izro pasportlagdiriimasi aparilmigdir. Pas-
port verilon 7 niimunanin rogomsal kodu kollek-
siyanin heg bir digar niimunasi ilo tist-listo diigmiir
Vo unikaldir (Cadval 4).

Beloliklo, cari tadqgigat isindo ISSR markerlor-
don istifads etmoklo, noxud niimunalorinds genetik
miixtaliflik todqiq edilmisdir. Analizlorlo niimuns-
lor arasinda genetik variasiyanin asagi olmasi as-
kar edilmis, bununla bels, kolleksiyada genetik ba-
ximdan forgli, divergent formalar miiayyan edil-
misdir. Tk dofo olarag, noxud bitkisinde 26 niimu-
nadoan ibarat ilkin 6zok kolleksiya yaradilmis vo 7
nimunanin molekulyar-genetik pasportu tortib
edilmisdir. ISSR molumatlardan sldo olunmus bu
genetik informasiya noxud niimunalarinin sis-
temlogdirlmasi vo morfoloji slamatlor osasinda
aparilan genetik todqiqatlari nizamlamaq magse-
dilo istifado oluna bilor.
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MouiekyasipHo-reneTudeckuii Anaau3 I'eneTnyeckoro Paznoo6pasus UHTPoAyuMpOBaHHbBIX
" Mectabix O6pa3zuos Hyra (Cicer arietinum L.)

C.M. Ba6aesal, 3.U. Aknapos?, JI.A. AMupos*? K.B. Illuxaanesa’,C.I'. 'acanosa’,3.C. Myxraposa®?®,
I'.C.AcaanoBal, M.A. A66acoB’?

Y Unemumym cenemuveckux pecypcos HAHA
2 Azepbatiodcanckutl HAyYHO-UCCTO08AMENbCKUTI UHCIUNTYI 3eMAe0eNUs
¥ Bakunckuii 2ocydapcmeennblii yHusepcumen

Wzyueno reHernueckoe pasHooOpaszue 48 KylIbTUBHPOBAHHBIX T€HOTHIIOB HyTa C HMcHojb3oBaHueM ISSR
MapKkepoB. B memom, ¢ mpuMeHEHHEM S5-TH MpaitMepoB OBUIO CHHTE3MPOBAHO 32 aMIDIMKOHA, U3 KOTOPHIX 18
OKa3aJuch MONUMOPQHBIMU. BBISBIEHO HH3KOE TEHETHYEeCKOEe pa3HooOpasve B HM3YYCHHOU KOJUICKIUH
(UI'P=0.43; PIC=0.21). B pe3ynbraTe mpoBeICHHBIX HCCIENOBaHUI 65% H3yueHHBIX TEHOTHIIOB HYTa OKa-
3aJIUCh MICHTUYHBIMH, YTO CTAJI0O OCHOBOH JJISl CO3IaHUs KO-KOJUIEKIIMH, COCTOAMIEeH 3 26 00pasnos. Bep-
Bble ObliIa MIPOBEEeHAa MOJEKYJIIPHO-TeHETHUECKas MaclopTH3auus 7-Mu o0pasloB HyTa, HanboJee TeHeTH-
YCCKU OTINMYUMBIX CPEAr I/I3Y‘I€HHOI>1 KOJIJICKIINU.

Knroueswie cnosa: I’ enemuuecxoe pasnoobpasue, |SSR, Hym, ko-xonnexyus

Molecular-genetic Analysis Of Genetic Diversity In Introduced And Local Chickpea
(Cicer arietinum L.) Accessions

S.M. Babayeval, Z.1. Akparovi, L.A. Amirov*?, K.B. Shikhaliyeval,S.G. Hasanoval, Z.S.
Mukhtaroval?, G.S.Aslanoval, M.A. Abbasov*?

1Genetic Resources Institute, ANAS
Azerbaijan Research Institute of Crop Husbandry
Baku State University

Genetic diversity of 48 cultivated chickpea genotypes has been studied using ISSR markers. In total, five
primers generated 32 bands, among which 18 were polymorphic. Low genetic diversity (GDI = 0.43; PIC =
0.21) was revealed among the studied collection. As a result of the study, 65% of chickpea genotypes were
found to be identical that enabled the creation of core collection, consisting of 26 accessions. For the first
time, molecular-genetic passportization was carried out for 7 most genetically distinguishable chickpea ac-
cessions.

Key words: Genetic diversity, ISSR, chickpea, core collection

110



