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Цель. Работа посвящена молекулярно-

генетической оценке генотипов 110 образцов 

мягкой пшеницы из различных регионов Азер-

байджана. Методы. Молекулярно-генетический. 

Результаты. С применением 8 ISSR маркеров 

уровень генетического полиморфизма у изучен-

ных генотипов составил 72%. Выводы. Прайме-

ры UBC 112, UBC 841, UBC 857 и UBC 873 бы-

ли определены как наиболее эффективные для 

идентификации образцов мягкой пшеницы. Был 

вычислен индекс генетического разнообразия 

для изученной коллекции, который был равен 

0,91. Среди образцов богатое генетическое раз-

нообразие было установлено для разновидности 

var.erythrospermum (ИГР=0,90). В результате 

анализа GGE-бипилот была создана признако-

вая коллекция путем отбора 20 образцов мягкой 

пшеницы с широкой генетической вариацией. 

Генетически различные генотипы с положи-

тельными хозяйственно-ценными признаками, 

включенные в созданную признаковую ко-

коллекцию, могут быть использованы для соз-

дания исходного селекционного материала с 

новыми трансгрессивными свойствами. 

Ключевые слова: Triticum aestivum Desf., генети-

ческий полиморфизм, ISSR маркеры. 

 

Азербайджан представляет собой большое 

разнообразие в отношении рельефа, почв и кли-

мата. Здесь встречаются все переходы – от хо-

лодного климата высокогорных снеговых вер-

шин Большого и Малого Кавказа и умеренно-

холодных предгорных до сухого, умеренно-

теплого, континентального и субтропического 

климата. Так же разнообразны почвы Азербай-

джана. Здесь имеются горно-луговые, лесные, 

тугайские почвы; черноземы сменяются кашта-

новыми, сероземными и желтоземными почва-

ми; между ними – значительные пространства 

солончаков, солонцов и мест с обнаженными 

выходами горных пород. 

Такое разнообразие почвенно-климати-

ческих условий способствовало иск-

лючительному богатству и своеобразию расти-

тельного мира как в дикорастущей, так и в 

культурной флоре [1]. Агроэкосистемы, имею-

щие более разнообразный сортовой состав, пол-

нее используют ресурсы среды и характеризу-

ются более высоким и широким адаптивным 

потенциалом. Поэтому и неудивительно, что 

здесь встречаются самые различные виды и ти-

пы растительности.  

Разнообразие и богатство природных ус-

ловий Азербайджана обусловили усиленное 

прохождение формообразовательного процесса 

у растений. Основные зоны Азербайджана от-

личаются многокультурным и многоотраслевым 

характером ведения сельского хозяйства [2]. 

Проблема сбора, сохранения, изучения и рацио-

нального использования генетических ресурсов 

культурных растений и их диких родичей явля-

ется государственной, стратегически важной, 

непосредственно связанной с обеспечением как 

национальной, так и глобальной продовольст-

венной, биорессурсной и экологической безо-

пасности [3]. 

Пшеница, являющаяся одной из ведущей 

культур в Азербайджане, возделывается ниже 

уровня моря и поднимается до высоты в 2000 м. 

Она выращивается в низменных, равнинных, 

предгорных, горных и высокогорных зонах, ко-

торые делятся на специфические районы и мик-

рорайоны, различающиеся почвенными и кли-

матическими условиями. 

Мягкая пшеница широко распространена 

в республике и выделяется исключительным 

полиморфизмом. Она доминирует в посевах 

равнинных, предгорных и горных районов от 

субтропических зон с влажным, теплым кли-

матом до сухих и жарких континентальных на-
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горных степей. В долинах и предгорьях преоб-

ладают озимые формы, в горных и высокогор-

ных районах – сорта с полуозимым и яровым 

образом жизни. По числу разновидностей мяг-

кой пшеницы Азербайджан занимает одно из 

первых мест в Закавказье. 

Одной из основных задач фундаменталь-

ных исследований и селекции является анализ 

биологического разнообразия, выявление взаи-

моотношений как между различными видами, 

так и между отдельными генотипами, а также 

создание систем для планомерного использова-

ния генофонда. Расширение методов решения 

этих задач с помощью маркирования генофонда 

посредством ПЦР амплификации ДНК с произ-

вольными [4], а впоследствии и со специфич-

ными праймерами дало ряд возможностей для 

изучения геномов [5]. В настоящее время моле-

кулярные ДНК-маркеры прочно укрепили свою 

позицию в современной науке – генетике, фило-

генетике, селекции и в других областях биоло-

гии. Появляется и успешно внедряется все 

большее количество молекулярных маркеров, 

основанных на полиморфизме ДНК.  

Известно, что ISSR-метод используется 

для выявления генетического разнообразия рас-

тительного материала, для идентификации гене-

тического полиморфизма видов растений с раз-

личными целями. Метод ISSR основан на ис-

пользовании в качестве праймеров коротких (8 

повторов – 16 п. н.) синтетических микроса-

теллитных последовательностей и, следователь-

но, позволяет изучить организацию в геноме 

более коротких микросателлитов. ISSR-метод 

используется для выявления генетического раз-

нообразия растительного материала, для иден-

тификации генетического полиморфизма видов 

растений [6]. Он был успешно использован для 

оценки степени генетического разнообразия, 

идентификации и паспортизации на меж- и 

внутривидовом уровне в широком диапазоне 

видов сельскохозяйственных культур. Исполь-

зование маркеров [7, 8], несомненно, является 

весьма перспективным для научной практи-

ки [9]. 

Целью данной исследовательской работы 

явилось изучение генетического разнообразия 

генотипов мягкой пшеницы, произрастающих в 

различных почвенно-климатических условиях, с 

использованием методов молекулярно-генети-

ческого анализа. 

 

Материалы и методы 

В качестве объекта исследования были 

взяты 110 коллекционных образцов мягкой 

пшеницы (Titicum durum Desf.) из различных 

зон Азербайджана, включающие разновидности 

var.аlbidum, var.barbarossa, var.erythroleucon, 

var.erythrospermum, var.ferrugineum, var.graecum, 

var.lutescens, var. Meridionale, var.milturum, 

var.outessa, var.velutinum, и сорта Рузи 84, Мир-

башир 128, Екинчи 84, Гобустан, Шеки1, Гыр-

мызы бугда, Гюнешли, Шафаг, Егана, Азери, 

Аземетли 95, Перзиван 2.  

Изучение генетического разнообразия ге-

нотипов мягкой пшеницы оценивалось с помо-

щью ISSR маркеров. Экстракция ядерной ДНК 

была проведена согласно СТАВ протоколу 

(Rocers, 1985). Концентрацию и степень чисто-

ты молекулы ДНК определяли с помощью на-

нометра (Thermo, NANO DROP, 2000). Ампли-

фикацию ДНК проводили в реакционной смеси 

объемом 20 мкл, содержащей 2 мкл 10×ПЦР-

буфера, 2 мкл смеси dNTP (5 мM), 1,5 мкл 

MgCl2 (50 мM), 2 мкл каждого праймера 

(15 пмоль/мкл), 0,1 мкл фермента Taq_полиме-

разы (1 U/мкл) и 2 мкл выделенной ДНК 

(50 нг/мкл). В результате проведенной оптими-

зации были выбраны следующие условия ам-

плификации: предварительная денатурация при 

температуре 94°C в течение 5 мин, последую-

щие 35 циклов – денатурация 94°С (1 мин), тем-

пература отжига в зависимости от использован-

ного праймера (45 с), синтез – 5 мин при 72°C, 

финальный цикл элонгации при температуре 

72°C в течение 10 мин. Амплификацию прово-

дили в программируемом термоциклере T100 

(Applied Biosystems, USA) мультилокусного 

межмикросателлитного анализа, были апроби-

рованы 8 полиморфных ISSR праймеров длиной 

15–18 нуклеотидов. Электрофорез ПЦР продук-

тов проводили в 2%-ном агарозном геле с до-

бавлением этидиум бромида и визуализировали 

под ультрафиолетовым светом с использовани-

ем гельдокументирующей системы BioRad. 

Анализ аплифицированных фрагментов был 

проведен с помощью компьютерной программы 

PAST [10]. Для выявления уровня полиморфиз-

ма маркеров между изученными генотипами 

данные были представлены в виде матрицы со-

стояний бинарных признаков, в которых «нали-

чие» или «отсутствие» ПЦР фрагментов одина-

ковых по размеру ампликонов соответствовало 

значениям 1 и 0.  

В качестве показателей генетического 
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разнообразия определялись число и доля поли-

морфных локусов и индекс генетического раз-

нообразия. Коэффициент генетического разно-

образия вычислялся согласно формуле Вей-

ра [11]: 

H= 1 −Σpi2, 

где H – индекс генетического разнообразия, 

pi– частота встречаемости аллелей. 

 

Результаты и обсуждение 

В результате анализа 8 случайных прай-

мера длиной 18 нуклеотидов при амплификации 

с геномной ДНК мягкой пшеницы было выявле-

но 178 ПЦР-фрагментов (табл. 1). На основании 

анализа экспериментальных данных, получен-

ных при использовании праймеров UBC112, 

UBC841, UBC857, UBC873, установлено на-

ибольшее количество амплифицированных фра-

гментов ДНК. Основная зона распределения 

фрагментов располагалась в диапазоне 500–

3000 п. н.  

Так, например, с помощью праймера UBC 

112 было синтезировано 8 фрагментов длиной 

250–2200 п. н. Наличие первого фрагмента это-

го праймера отмечено у четырех, десятого 

фрагмента – у 58 исследованных генотипов 

пшеницы. Третий фрагмент был синтезирован у 

12 образцов, из которых 5 являлись генотипами 

var. Lutescens; 13-ый фрагмент отмечен у трех 

генотипов, из которых 2 также относятся к var. 

lutescens. У генотипов var. erythroleucon (6274) и 

var. meridionale (6276), собранных на террито-

рии Апшерона, длина синтезированного фраг-

мента равнялась 280 п. н. (рис. 1). 

Длина 20 фрагментов, синтезированных 

праймером UBC 841, находилась в пределах 

150–1100 п. н. Синтезированные им фрагменты 

по-разному распределились у исследованных 

генотипов: наиболее часто встречается 18-ый 

фрагмент, в наименьшем количестве – 3-ий 

(рис. 2). 

С помощью праймера UBC 857 было син-

тезировано 19 фрагментов длиной 100–2200 п. 

н., при этом только у генотипа var. 

erythrospermum (6290), произрастающего на 

Апшероне, была отмечена длина фрагмента, 

равная 2200 п. н. (рис. 3). 

 

Таблица 1. ISSR-праймеры и их статистические параметры 

Прай-

меры 

Последо- 

ватель-

ность 

(5/-3/) 

Коли-

чество 

фраг-

ментов 

Поли-

морф-

ные 

фраг-

менты 

Про-

цент 

поли-

морф-

ности 

Rp PIC EMR MI MRp 

Индекс 

гене-

тичес-

кого 

разно-

обра- 

зия 

UBC112 (GA)4(CA)4 13 10 77 6,88 0,31 7,69 2,4 0,52 0,92 

UBC808 (AG)8C 18 13 72 5,80 0,32 9,39 3,0 0,32 0,94 

UBC811 (GA)8C 19 10 53 2,78 0,20 5,26 1,1 0,14 0,69 

UBC827 (AC)7C 15 15 100 5,79 0,36 15,0 5,4 0,38 0,83 

UBC841 
G(ACA)4 

(GC)3C 
20 13 65 6,02 0,29 8,45 2,5 0,30 0,96 

UBC857 (AC)8TT 19 14 74 5,87 0,29 10,32 3,0 0,30 0,98 

UBC864 
TAG(GT)6G

AA 
22 13 59 6,79 0,25 7,68 1,9 0,30 0,98 

UBC873 (GA)4(CA)4 10 9 90 4,10 0,41 8,10 3,3 0,41 0,96 

Тотал   97 -      - 

Средний 

показа-

тель 

  17 74 5,37 0,30 9,22 2,9 0,33 0,91 

Примечания: Rp – показатель разрешающей способности; EMR – эффективное мультиплексное отноше-

ние; MI – маркерный индекс, MRp – средний показатель разрешающей способности. 
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Рис. 1. ПЦР-профили генотипов пшеницы с применением праймера UBC112. Стрелка указывает на нали-

чие специфического фрагмента. 

 

 
 

Рис. 2. Фрагменты ДНК, амплифицированные праймером UBC 841. 

 

 
 

Рис. 3. ПЦР-профили генотипов пшеницы с применением праймера UBC 857. 

 

У 12-го исследованных генотипов отмеча-

ется наличие третьего фрагмента, у 4 образцов 

var. erythrospermum. – 12-го фрагмента, у 95 об-

разцов – синтез 15-го фрагмента. Два генотипа 

var. lutescens (7050 и 6280), собранные на терри-

тории Гобустана и Апшерона, характеризова-

лись синтезом одного фрагмента, длина которо-

го составила соответственно 15000 и 800 п. н. 

Частота распределения фрагментов у ис-

следованных 110 образцов мягкой пшеницы ко-

лебалась в пределах 0,01–0,87. Средний показа-

тель частоты встречаемости фрагментов соста-

вил 0,27. Частота встречаемости 29 фрагментов 

отмечена ниже 0,1, и только 2 фрагмента у бо-

лее чем 90 образцов характеризовались часто-

той встречаемости 0,87.  

Из 136 фрагментов 6 фрагмента, частота 

встречаемости которых была ниже 1%, включе-

ны в группу редких; 61 фрагмент, частота 

встречаемости которого колебалась в пределах 

1–20%, отнесен к общим; 68 фрагментов с час-

тотой встречаемости более 20%, отнесены к 

часто повторяющимся (табл. 2). Часто повто-

ряющиеся и общие фрагменты в основном вы-

явлены во всех локусах. Величина вариации 

первой группы колебалась в пределах 2–13, вто-

рой – 1–14. Лишь у 6 локусов отмечено наличие 

6 редких фрагментов.  

 

Выводы 

Таким образом, с применением 8 ISSR 

маркеров уровень генетического полиморфизма 

мягкой пшеницы составил 72%. Праймеры 

UBC112, UBC841, UBC857 и UBC873 опреде-

лены как наиболее эффективные для идентифи-

кации образцов разновидности мягкой пшеницы. 

Индекс генетического разнообразия коллекции 

вида T. aestivum равен 0,91. Среди исследован-

ных образцов пшеницы богатое генетическое 

разнообразие было установлено для разновид-

ности var. erytrospermum (ИГР=0,90). 
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Таблица 2. Аллельный состав локусов 8 ISSR маркеров 110 генотипов мягкой пшеницы 

Праймер 

Уникальные 

аллели; 

≤1 % 

Общие аллели; 

1–20 % 

Часто повторяющиеся 

аллели; >20 % 

UBC112 - 9 4 

UBC808 - 10 9 

UBC811 1 14 2 

UBC827 - 5 11 

UBC841 1 10 9 

UBC857 1 5 13 

UBC864 3 8 11 

UBC873 - 1 9 

Вариабельность 1-3 1-14 2-13 

Среднее число 1,5 7,75 8,5 

Всего 6 62 68 

 

В результате анализа GGE-биопилот была 

создана признаковая коллекция из 20 образцов, 

характеризующихся широкой генетической ва-

риацией. Кроме того, была создана ко-

коллекция, объединяющая в себе самые отда-

ленные генотипы и отражающая генетическое 

разнообразие всех изученных образцов. Генети-

чески различные генотипы с положительными 

хозяйственно-ценными признаками могут быть 

использованы в селекционной практике.  
Данная работа выполнена при финансовой 

поддержке Фонда развития науки при Президенте 

Азербайджанской Республики (грант № EIF-2012-

2(6)-39/03/3). 
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USE OF DNA MARKERS FOR STUDYING THE GENETIC POLYMORPHISM OF THE BREAD WHEAT 

(TRITICUM AESTIVUM DESF.) GENOTYPES OF AZERBAIJAN 

Aim. The study was devoted to molecular-genetic evaluation of 110 bread wheat genotypes collected from different 

regions of Azerbaijan. Methods. Molecular-genetic. Results. The mean polymorphism level for the studied genotypes 

of bread wheat, using 8 ISSR markers, was 72 %. An index of genetic diversity calculated for the studied collection of T. 

aestivum specie was equal to 0.91. Among the bread wheat accessions, the highest genetic diversity was established for 

botanical variety var. erythrospermum (GDI=0.90). Conclusions. Primers UBC 112, UBC 841, UBC 857 and UBC 873 

were identified to be more effective in identification of bread wheat accessions. As a result of the GGE biplot analysis, 

a trait collection was created by selecting 20 bread wheat samples with broad genetic variation. А core collection of 

bread wheat was created, which coversthe most distant genotypes and represents the genetic diversity of all 110 acces-

sions studied. 

Keywords: Triticum aestivum Desf., genetic polymorphism, ISSR markers. 
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ВИКОРИСТАННЯ ДНК-МАРКЕРІВ ДЛЯ ВИВЧЕННЯ ГЕНЕТИЧНОГО ПОЛІМОРФІЗМУ 

ГЕНОТИПІВ М’ЯКОЇ ПШЕНИЦІ (TRITICUM AESTIVUM DESF.) АЗЕРБАЙДЖАНУ 

Мета. Робота присвячена молекулярно-генетичній оціні генотипів 110 зразків м’якої пшениці з різних регіонів 

Азербайджану. Методи. Молекулярно-генетичний. Результати. Із застосуванням 8 ISSR маркерів рівень ге-

нетичного поліморфізму у вивчених генотипів становив 72 %. Висновки. Праймери UBC 112, UBC 841,  

UBC 857 і UBC 873 були визначені як найбільш ефективні для ідентифікації зразків м’якої пшениці. Був обчис-

лений індекс генетичної різноманітності для вивченої колекції, який дорівнював 0,91. Серед зразків багату ге-

нетичну різноманітність було встановлено для різновиду var. erythrospermum (ИГР = 0,90). У результаті аналізу 

GGE – біпілот була створена признакова колекція шляхом відбору 20 зразків м’якої пшениці з широкою гене-

тичною варіацією. Генетично різні генотипи з позитивними господарсько-цінними ознаками, включені в ство-

рену признакову ко-колекцію, можуть бути використані для створення вихідного селекційного матеріалу з но-

вими трансгресивного властивостями. 

Ключові слова: Triticum aestivum Desf., генетичний поліморфізм, ISSR маркери. 


