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Yumsaq Bugda (Triticum aestivum L..) Genotiplarinds 7dicDRF1 Geninin Tak
Nukleotid Polimorfizmlori (TNP) 9sasinda Miiqayisali Tadqiqi
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Tadqiqat isindo 48 payizliq yumsaq bugda genotipindo TdicDRF1 (ABA- asili olmayan) transkripsiya
faktorunu kodlasdiran genin skrininqi aparilmis va bir hissasinin sekvenslonmasi yerina yetirilorak tok
nukleotid polimorfizmlorino gors miiqayiso edilmisdir. Tadqiq olunan niimunslorin amplifikasiya
olunmus gen fragmentinds iimumilikda, 94 tak nukleotid polimorfizmi (TNP) miioyyon olunmusdur
ki, onlardan 48-i tranzisiya, 27-si is9 transversiya tipli TNP-loro aid olub, umiimi polimorfizmin

miivafiq olaraq 51 va 29%-ni toskil etmislor.

Acar sozlar: TNP, sekvens, transkripsiya amili, abssiz tursusu, TdicDRF'1

GIRIiS

Quraqliq on siddetli stres amillorinden olub,
bitkilorin, demak olar ki, biitiin funksiyalarina tasir
gostarir. Bitkilordo quraqliq stresine qarst cavab
reaksiyasinda igtirak edon gen mohsullar1 2 osas
grupa ayrilir: funksional va tenzimlayici ziilallar.
Birinci qrupa aid olan genlorin asas funksiyasi stresa
tolerantligr tomin edon ziilallart sintez etmokdir (su
kanal proteinlori, osmotik qoruyucularin biosinte-
zindos igtirak edon enzimlor, LEA (gec embriogenez)
ziilallar1 va s.). Ikinci grupa isa streso garsi cavabda
rol oynayan, genlorin ekpresiyasinin va siqnal Stiiriil-
mosinin tonzimlonmosini hoyata kegiron proteinki-
nazlar, transkripsiya amilleri (bZIP, MYC, MYB and
DREB) va s. ziilallar daxildir (Sliyev va b., 2014;
Shinozaki and Yamaguchi 1997).

Bitkilorin quraqliq stresino reaksiyasinin trans-
kripsiya soviyyasindo tonzimlonildiyi malumdur.
Bu stres amilinin tesiri zamani transkripsiya so-
viyyasinds tanzimloanmanin abssiz tursusundan asili
(ABT asil1) vo yaxud asli olmayan (ABTasili ol-
mayan) vo DREB ~ziilallar1 vasitosilo icra olunan
(dehydration-responsive element binding protein) 2
osas tsikli induksiya olunur (Irada et al., 2010;
Hikmet et al., 2013).

Molumdur ki, abssiz tursusu (ABT) bitkilorin
inkisaf proseslorinds istirak etmoklo, streslo alagali
yollar1 induksiya edan bitki hormonudur. O, su stre-
si soraitinde sintez olunur ve quraqlifa qars1 tole-
rantligda ohomiyyatli rol oynayir (Hikmet et al.,
2013). ABT-nin quraqhiga davamhiligi artirdigy,
yaslasmani gecikdirdiyi, fizioloji vo ya miihit qu-
raqliginda bitkilorin canli galmasini tomin etdiyi
todgiqatlarla siibut edilmisdir (Shinozaki and Ya-
maguchi, 2000).

ABT-dan asili yolda osason antioksidlogdirici
vo osmotik qoruyucular istirak etdiyi halda, ABT-
dan asili olmayan yolda asas rolu qoruyucu ziilalar
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oynayir. ABT-dan asili olmayan yol hom do DREB
vasitali yol adlanir vo osason suzuzluga cavabdeh
elementlori birlogdiron (DREB)/C-tokrarlari motiv-
lori (CRT) ziilallarmi 6ziindo comlayir. Onlardan
DREBI transkripsiya faktoru asasen soyuq stresina,
DREB? isa quraqliq stresins qarsi reaksiyada istirak
edir (Agarwal et al., 2006). Onlar transkripsiya
amillorinin ERF (ethylene responsive element bin-
ding factors) qrupuna mexsusdurlar. Arabidopsis
bitkisinda 124-don ¢ox ERF ziilallar1 oldugu miioy-
yan edilmigdir (Riechmann et al., 2000). DREB2-
nin homoloqu olan 7dicDRF transkripsiya faktoru
ilk dofs yabani bugdalarda (7. turgidum ssp. Dicoc-
coides)miioyyan edilmis, klonlagdirilmis vo xarak-
terizo edilmisdir (Lucas et al., 2011). Quraqliq
stresing hassas vo davamli genotiplorin miiqayisasi
naticesinde TdicDRFI transkripsiya amilinin miix-
tolif clir ekspresiya olundugu miioyyan edilmisdir.
Beloliklo, homin transkripsiya amilinin quraqliq
stresino cavab reaksiyasinda rolu nozoro alinaraq
quragliga tolerant bugda sortlariin yaxsilagdiril-
masinda istifado oluna bilor (Hikmet et al., 2013;
Lucasetal., 2011).

Molumdur ki, tok nukleotid polimorfizmlori
(TNP) istonilon ndviin fordlori arasinda miisahido
edilon on timumi polimorfizm néviidiir (Brookesg
1999; Deschamps and Campbell, 2010). TNP-lorin
kosfi, onlarin genetik marker kimi istifadosi yiiksok
keyfiyyatli analizlorin aparilmasina vo TNP-lor va-
sitasilo genotipik qiymstlondirme platformalarinin
inkisafina sobab olmusdur (Edwards et al, 2008;,
Ganal et al., 2009; Varshney et al., 2009).

Tadqiqat igindo osas magsad 48 miixtalif mon-
soli yumsaq bugda genotipinds quraqliga davaml
TdicDRF1 transkripsiya amilini kodlagdiran genin
mdveudlugunun yoxlanilmasi va gends tok nukleo-
tid polimorfizmlorinin (TNP) miioyyon edilmosin-
doan ibarat olmusgdur.



MATERIAL VO METODLAR

Todgiqat materiali Bugda vo Qargidalinin
Yaxsilagdirilmast  iizro  Beynolxalq Morkozdon
(CYMMIT) oldo olunmus miixtalif mongali 48 pa-
yizliq yumsaq bugda genotipindon (sort vo yaxsilag-
dirilmis xatlor) ibarst olmusdur (Cadval 1). Bugda
niimunslorindon DNT-nin ayrilmas: Varsava Tabiot
Elmlori  Universitetinin  (SGGW)  “Molekulyar
biologiya” laboratoriyasinda, Thompson vo Murray
toklif etdiyi va sonradan modifikasiya olunmus
CTAB (Cetyltrimethyl ammonium bromide) proto-
kolu osasinda yerinayetirilmisdir (Murray and
Thompson, 1980).Ayrilmis DNT-nin keyfiyysti vo
qatihigr Nanodrop 2000 cihazi ilo toyin edilmis va
tolob olunan qatiliq tizra durulasdirilmigdir (5 ng/pl).

PZR reaksiya qarigiginin iimumi hocmi bir
niimuns t¢lin 15pl olmugdur. Har reaksiya qarigig
Sng/ul DNT, 1XPZR (IX Green GoTaq® Reac-
tion Buffer) buferi (0,5 mM MgCl,, 0,2 mM dNTP-
lar, 0,2 mM diiziina, 0,2 mM oksina praymer, 0,02
U/ul Taq polimeraza fermentindon ibarat olmugdur.
Zoncirvari Polimeraza Reaksiyasi: (APPLIED, Gene
Amp., PCR System 9700) aparatinda 3 mearhsladen
vo 37 tsikldon ibaret progqram osasinda yerino
yetirilmisdir.

PZR reaksiyasi tamamlandiqdan sonra reak-
siya mohsulu 1%-li aqaroza gelinds vo 220 V gor-

Yumsaq Bugda (T. aestivum L.) genotiplarinda

ginlikdo, 40-45 doqiqs miiddatinds elektroforez
olunmusdur. Gellor Molecular Imager®Gel Doc™
XR system (Bio-Rad) cihazi vasitasilo UV giialari
altinda goriintiilonmigdir.

TdicDRF transkripsiya amilina miivafiq pray-
merlorin dizayn olunmasi {i¢iin hamin genin NCBI
(Milli Biotexnologiya Informasiya Morkazi) molu-
mat bazasinda mdvcud olan mRNA ardcillhigindan
(GenBank: HMO015905.1) istifads olunmusdur.
Tadqiq olunan geni tam shats etmok {iglin Primer3
(http://primer3.ut.ee) proqraminin istifadasi ilo bir-
birinin izorini drton (overlapping) 3 miixtolif pray-
mer dizayn edilmigdir. Dizayn olunmus praymer-
lorin keyfiyysti Oligoanalyzer (https://www.idtdna.
com/calc/analyzer) vo Primer Stat (http://www.
biomol.unb.br/sms2/pcr_primer_stats.html)  prog-
ramlart ilo yoxlanilmigdir. Sorti olaraq 1ABA,
2ABA vo 3ABA adlandirilmig praymerlor Geno-
med sirkatinden olde edilmis vo protokola uygun
olaraq durulasdirilmusdir. Istifade olunmus pray-
merlorin siyahist Cadvel 2-ds verilmigdir.

Genin 3ABA praymeri vasitosilo amplifikasiya
olunmus 3’ sonluguna yaxin fragmenti Genomed
sirkatinda, Sanger metodu ils sekvens olunmusdur.
Oldo olunmus naticolor Chromas LITE 2.1.1,
CAP3, MEGAG®6, Tassel 5 va BioEdit kimi bioinfor-
matik proqramlarin kémayilo analiz edilmisdir.

Cadval 1. Tadqiqat isindo istifade olunmus 48 payizliq yumsaq bugda genotiplori

Ne Niimunalor Mbonsayi | Ne Niimunolor Monsayi
1. |SG-U 8069 CczZ 25.|COMP1/5/BEZ//TOB/8156/4/ON/3/TH*6/KF//LEE TCI
*6/K/6/TAST/SPRW../7/ALTAY/8/BURBOT-6
2. |GOBUSTAN AZB 26.|AGRIU/NAC//ATTILA MX-CIT
3. |KRASNOVODOPADSKAYA 211 KAZ 27.|DESTIN RO-FL
4. [PROSTOR BG 28..DEMIR TR-ANK
5. |GEREK TR-ESK  [29..DYUOPEBUSA MOL
6. |UBILEYNAYA 100 RUS-KR  [30.[0K00421 USA-OK
7. |BAYRAKTAR TR-ANK |31.|ALTAY TR-ESK
8. |HAMSI-1 MX-TCI |32.|AKINCI-84 AZB
9. |BEZOSTAYAI TR-ESK  [33./GRS1201/TAM202 US-ARS-Lincoln
10.,KARAHAN TR-KON |34.MIMA BG
11..MVMA/MV12//F2098 HU-MV |35, INIKONIYA UKR-OD
12.[STARSHINA RUS-KR  [36.|LC924/PETJA UKR-OD
13.|CO 970547-7 USA-CO [37.PODOIMA BG-SAD
14.|ZUBKOV KYR 38.|STEKLOVIDNAYA24 MOL
15.\MV06-02 HU-MV__ [39.|DALNITSKAYA KAZ
16.|GLORIA RO-FL  [40.|VITA UKR
17.|LC 909 MIMA BG-KC  [41..KHARKOVSKAYA107 RUS-KR
18.|TX96V2847 US-TX  |42.|AZERI AZB
19.|U1254-1-8-1-1/TAM-202 USA-TX [43.]453 KAZ
20.[SONMEZ TR-ESK  [44.|SG-S1915 CZ
21.[ARLIN/'YUMA USA-KSU |45.MADSEN/MALCOLM OSU
22.|ERITR 9945 KYR 46.|7C/CNO//CAL/3/YMH/4/VP... OSuU
23.|GRUIA RO-FL  [47.]ID 80-628/3/CER/YMH... OSuU
24.MV DALMA HU-MV  148.|U1254-7-9-2-1/TX86A5616//RINA-6 TCI
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Cadval 2. Dizayn edilmis praymerlar va onlarin asas gostaricilari

GenBank: HM015905.1

Triticum turgidum subsp. dicoccoides DRE-binding transcription factor 1.3 mRNA, complete cds

Praymer: 1ABA

Praymer Baslandigi mévge | uzunluq Ty GC% Ardialhgq 5'- 3’
Diiziino praymer 2 22 67.77 59.09 TGACGGTAGATCGGAAGGACGC
Self dimer Delta G: -4,62 kkal/mol
Oksino praymer 333 [ 22 ] 6355 | 50.00 CCTCTTTGAACCCTGTGGATCA
Self dimer Delta G: -4,62 kkal/mol
Hetero dimer Delta G: -4,67 kkal/mol
Tlgok omolo gotirmir

Praymer: 2ABA
Praymer Baslandig1 mévge | uzunluq Ty GC% Ardialhq 5'- 3’
Diiziino praymer 312 22 63.55 50.00 TGATCCACAGGGTTCAAAGAGG
Self dimer Delta G: -4,62 kkal/mol
Oksino praymer 751 [ 22 ] 6010 [ 50.00 CATCTGGCTGGGAGTAAATCTC
Self dimer Delta G: -3, 17 kkal/mol
Hetero dimer Delta G: -5,02 kkal/mol
Tlgok omolo gatirmir

Praymer: 3ABA
Praymer Baslandig1 mévge | uzunluq T, GC% Ardicalhq 5°- 3
Diiziino praymer 730 22 60.10 50.00 GAGATTTACTCCCAGCCAGATG
Self dimer Delta G: -3,17 kkal/mol
Oksina praymer 1150 | 21 ] 6000 | 47.62 ACTCGCTCATCTCAGCATCAT
Self dimer Delta G: -4,74 kkal/mol
Hetero dimer Delta G: -6,6 kkal/mol
Tlgok omolo gotirmir

NOTICOLOR VO ONLARIN MUZAKIROSI

Molum oldugu kimi hazirda genomiks hag-
gqinda molumatlar miixtolif agiq girigli-ictimai va
girisi mohdudlagdirilmig fordi melumat bazalarin-
da saxlanilir. ©n ¢ox istifads edilen va ictimaiyyast
ticlin ac1q olan melumat bazas1 Milli Biotexnolo-
giya Informasiya Morkozi (MBIM-NCBI) torofin-
don idars olunur. Tadqiqat isindo, ilk ndvbads Oy-
ronilon genin amplifikasiyast moqsadile bugdanin
Triticum turgidum subsp. dicoccoides yarim-no-
viiniin 7dicDRF I transkripsiya amilinin 1167 nuk-
leotid ciitiinden ibaret olan mRNT-nin ardicillif
(GenBank: HM015905.1) MBIM molumat baza-
sindan yiiklonilmis vo {i¢ hissoyo ayrilaraq miioy-
yon saholordo bir-birinin iizorini 6rton (overlap-
ping) li¢ ciit praymer dizayn edilmisdir (Codval 2).
Molumdur ki, hor bir PZR reaksiyasinin somorali-
liyi vo hassaslig istifads olunan praymerin keyfiy-
yatindan ¢ox asilidir. Belo ki, praymerlorin uzun-
lugu, birlogmo temperaturu, GC torkibi vo ardi-
cillig1 va s. asas gostaricilar hesab olundugundan,
onlarin dizayn edilmosi zamani biitiin qeyd olu-
nanlar nazors alinmig, diiziine vo oksine praymer-
lorin 6zlori (self dimer) va ya bir-birlari ilo (hetero
dimer) dimer, hamginin ilgok (hairpin) smalo go-
tirms ehtimallar1 yoxlanilmigdir (Singh and Ku-
mar, 2001). Tlkin olaraq praymerlor 10 odod miix-
tolif mongali bugda genotiplorinds tadqiq olunan
genin amplifikasiyas: iiciin istifado edilmis vo
aqaroza gelindo alinmis naticalors osason 1ABA
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paymeri vasitasilo sintez olunmus fragmentlorin
uzunlugunun 2000-3000 n.c., 2ABA vo 3ABA
praymerlari vasitosilo sintez olunmus fragmentlo-
rin uzunlugunun isa 300-400 n.c.-o barabar olmasi
miisyyanlosdirilmisdir. Bu ise birinci fragmentin
hom intron va ekzonlardan ibarat oldugunu soyle-
moya osas vermigdir. Digor sintez olunan frag-
mentlorin uzunlugu iso praymerlarin dizayn edil-
mosi zamani gozlonilon uzunluga borabor, yoni
yalniz mRNT-ds tomsil olunan miiayyan bir hisss-
yo uygun olmusdur ki, bu da onlarin yalnmz genin
hor hansisa bir ekzonuna aid hissoni shato etmosi-
ni gosterir. Novbati merhslods todqiq olunan 48
niimunsnin hamisinda hor {i¢ praymerin istifades-
silo TdicDRF'Igeninin olub-olmamas: yoxlanilmig
vo noticoado biitiin genotiplords qeyd edilon genin
amplifikasiyasinin getmosi miisahido edilmisdir.
Biitiin  toadqiq olunan bugda genotiplorinds
TdicDRFI geninin mévcudlugu askar edildikdon
sonra genin 3’ sonlugundaki toxminon 424 n.c.
uzunluqlu fragmentinin Sanger tisulu osasinda hor
iki istigamotds (diiziine va oksine zoncirlerin her
biri) sekvenslonmasi hoyata kegirilmisdir.

Alinmis xromatoqramlardahoqiqi polimorfizm
ilo sekvensin xatast Chromas LITE 2.1.1 kompyuter
programi vasitasilo miisyyonlogdirilmisdir. Bels ki,
sekvens iiclin istifads olunmus DNT-nin keyfiyyati
vo ya miqdari agagi olduqda, yaxud oxunugda hor
hanst bir xota bas verdikdo bu proses xromato-
gramdaki dalgalarda olavo simvollar goklinds 6z
oksini tapir (mosalon N, Y va s.).
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Sakil 1. 3ABA praymeri vasitosilo amplifikasiya olunmus franqmentlor.
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Sakil 2. Tok nukleotid polimorfizminin (TNP) miioyyon edilmosi, TASSEL 5.0.8.

Daha sonra fragmentin diiziina vo oksina isti-
gamoatdo oxunmus eyni fragmentlori FASTA forma-
tina salinaraq CAP3 proqramindan istifads edilmak-
la kontigler (contigs-contiguous sequences) alde
olunmug vo biitiin niimunalorin kontiglori BioEdit
Sequence Alignment Editor proqrami vasitasilo
diizlondirilmisdir (alignment). Sonra TASSEL 5.0.8
bioinformatik proqraminin istifadasi ils biitiin dyrs-
nilon genotiplorin eyni gen fragmentindo tok nuk-
leotid polimorfizmlori (TNP) miisyyan edilmigdir.
Tok nukleotid polimorfizmlarino daha cox geno-
mun kodlasdirmayan hissslarindo rast golinsa da,
kodlagdirict va ya tonzimlayici funksiyali regionlar-

da da misahido olunurlar. Gendoki yerino gors
TNP-lor exon, intron vo promotor TNP-lor kimi
forglandirilir. Kodlasdirici1 sahalardaki bu ciir miix-
tolifliklor ise sinonim va qeyri-sinonim TNP-lor
kimi tosniflogdirilir. Qeyri-sinonim TNP-lor ziilal
ardicilliginda homin kodonun kodlagdirdigi amin
tursularinin doyismasina sabab olur va bu doyisiklik
amin tursularinin xarakterindan asili olaraq konser-
vativ vo geyri-konservativ olur. Qeyri-konservativ
dayisiklik yaradan polimorfizm, ziilallarda struktur
doyisikliyina sabab ola bilor ki, bu da naticado
onlarin funksiyasini dayisir. Sinonim tipli mutasi-
yalar zamani yaranan polimorfizm ziilalda amin
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tursularin doyisilmasine sabob olmur. Nuk-leotid-
larin variasiyasina asasan iso TNP-larin 2 ndvii me-
lumdur: tranzisiya vo tranversiya. Tranzisiya zama-
n1 purinlar puring (A — G), primidinlor iss primidine
cevrilir (C — T). Transversiya tipli doyisilmo zama-
nisa (A-C,A-T,G-C, G-T) purinlor primi-
dina, primidinlar iss purins gevrilir.

3ABA praymeri vasitasilo amplifikasiya olun-
mus 424 n.c.-don ibarat gen fragmentindo limumi-
likdo 94 TNP miioyyan edilmisdir (Cadval 3, ixti-
sarla). Bunlardan 48-i tranzisiya tipli TNP-lors aid
olub umiimi polimorfizmin 51%-ni, 27-i iso trans-
versiya tipli TNP-lara aid olub 29%-ni toskil et-

misdir. Homginin dyronilon fragmentin 342 vo 369
n.c. mévgelorinde 2 InDel (insersiya va yaxud
delesiya), 17 halda iss bir nukleotidin 3 forqli nuk-
leotidlo avoz olunmasi miisahido olunmusdur (mas.
A/T/C). Nozoriyyado qeyd olunur ki, nukleotid
transversiyalarinin sayi tranzisiyalarin sayindan 2
dofo ¢oxdur, oksins tranzisiyalarin rastgalms tezliyi
1,5-2,5 adad transversiyalarin tezliyindon yiiksok-
dir. Bu isa CpG dinukleotidlorinds 5-metilsitozinin
timidino gors yiiksak spontan deaminlogmo (amin
grupunun logv edilmoasi) saviyyesi ilo izah oluna
bilor (Khlestkina and Salina 2006).

Cadval 3. Gen fragmentindo miioyyon edilmis Tok Nukleotid Polimorfizminin (TNP) movqeyi (ixtisarla)

TNP-nin névii va| - TNP-lorin rast Genotiplar iizra nukleotid avazedilmalori
movqeyi galmo tezliyi
T/A (1) 27/21 T-
G2;4;,5,6;7,9;10; 11;12; 13; 14; 15; 16; 18; 19; 21; 23; 24; 27; 30; 34; 35; 36; 38; 41;
42;48
56% T A
44% A G 1;3;8;17;20;22; 25, 26; 28; 29; 31; 32; 33; 37; 39; 40; 43; 44, 45, 46; 47
T/G (2) 31/17 T-
Gl1;2;7;9;10; 14; 15; 17; 19; 20, 21; 25; 26; 27, 28; 29; 31; 34; 35; 36; 37, 39; 40, 41, 42,
43; 44; 45; 46; 47; 48
65% T G
35% G G3;4;5;6;8; 11; 12; 13; 16; 18; 22; 23; 24; 30; 32; 33; 38
T/C (10) 43/5 T-
G 1-10; 13-19; 21-29; 31-33; 35-48
90% T C
10% C G11; 12; 20; 30; 34
G/T (17) 45/3 G-
G 1-2; 4-7; 9-37; 39-48
94% G Tr1
6% T G3,8;38
5 8
o] g & &
& 9
% 2N fes < & &
%
>
Gs3> Q) o
G " o2t
G3q 7o G.?s G16
G12
G6
Géfa o G18
G'\gGA’b G35~ Gy
P [S3 Gy,
O&\ OVQ 2 O’v
& gevx 2 5%
é’) d
g

Sokil 3. TNP-lor osasinda 48 yumsaq bugda genotipinin
klaster analizi vasitasilo qruplagdirilmasi
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MEGAG6 bioinformatik proqrami vasitasila gen
fragmentindo miioyyon edilmis TNP-lor asasinda
Kimura 2-parameter metodundan istifado edilmokla
genetik mosafo matrisi qurulmugdur. Neighbor-
Joining metodu vo klaster analizinin naticosindo
tadqiq olunmus 48 yumsaq bugda genotiplorinin
424 n.c. uzunluqlu sekvesnlorinds movcud olan
TNP-lor niimunolori 2 asas va 5 yarim-klasters
ayrrmisdir.

1-ci yarimqrup klaster miixtalif mongali 13
genotipi birlosdirarak, imumi genotiplorin 27,1%-
ni toskil etmisdir. Bu qrupda genetik mosafo in-
deksino gora genetik oxsarliq amsalinin minimum
vo maksimum qiymetlori miivafiq olaraq 0,012-
0,061 arasinda doyismisdir. Bels ki, yarimqrup da-
xilinds genetik mosafs baximindan on yaxin
genetik oxsarlig 0,012 giymatindo 6-c1 (Ubiley-
naya 100) genotiplo 24-cii (Mv Dalma) genotip
arasinda, on uzaq genetik mosafs iso 0,061-0 bara-
bor genetik mosafods 5-ci (Gerek) genotipla 33-cii
(Grs1201/Tam202) genotip arasinda askar edilmis-
dir. Genetik mosafo baximindan bir-birino oxsar (vo
ya yaxin) olan miinunalerin nukleotid ardicilligina
va TNP torkibine nazer saldiqda, 24 némrali geno-
tipla 6 nomrali genotipin miiqayisali analizi zamani
5 TNP (3 transversiya - 60%, 2 tranzisiya - 40%)
miloyyan edilmisdir. Gostarilon genotiplorin 424
n.c. uzunluqlu fragmentlorinds eyni nukleotid mév-
gelorindo tok nukleotid avozlonmosi (TNP) homin
nimunoslori eyni klasterdo birlogdirorok onlarin
genetik oxasarligimi gostormisdir. Genetik mosafo
indeksina asason bir-birinden uzaq olan miinunslor
TNP-lorin sayma gora daha ¢ox forqlonmislor. Belo
ki, 5-ci genotiplo 33-cii genotip arasinda 24 TNP
miioyyon edilmig-dir. Bunlardan 70,8%-nin (17)
transversiya, 29,2%-nin (7) ise tranzisiya tipli TNP-
lor oldugu miiayyan edilmigdir. 2-ci yarim qrup
timumilikds 10 genotipi shats etmisdir ki, bu da 48
genotipin 21,7%-ni togkil etmisdir. 3-cli yarim qrup
genotiplorin 8,3%-ni toskil edorak, comi 4 niimu-
nadon (G20, G28, G35, G41) ibarat an kigik klaster
kimi qiymsatlondirilmigdir. Yarimqrup daxilindos
genetik oxsarliq 0,012-0,024 saviyyslarinde doyis-
migdir. Qeyd etmok lazimdir ki, bu yarimqrupda
genis hiidudlu variasiya miisahide edilmomis, belo
ki, genotiplor bir-birindon ¢oxda forqlonmomisdir.
Homginin yarimqrupa daxil olan digar genotiplarin
nukleotid ardicilligin1 miiqayise etdikde do miivafiq
olaraq 6-7 TNP (tok nukleotid avazlonmasi) miisa-
hido edilmisdir. 4-cii yarimqrup 8 genotipden ibarat
olmagla, iimumi dendrogramin 16,7%-ni, 5-ci ya-
rim-qrup is9 13 genotipi ohato etmakls, dendroqra-
min 27,1%-ni togkil etmisdir. Belalikls, klaster ana-
lizi genotiplori TNP-lorin say1 osasinda qruplas-
dirmigdir. Bels ki, TNP-lorin miqdarinin (tok nuk-
leotid ovozlonmosi) azligi genotiplori oxsar, ¢ox
olmasi ise onlar1 uzaq genotipler kimi ayirmigdir.

Yumsaq Bugda (T. aestivum L.) genotiplarinda

Golacok tadgiqatlarimizda biz miisyyen etdi-
yimiz TNP-lordon istifado edorok TNP asashi pray-
merlor dizayn eds bilar vo homin praymerlordon qu-
raqliga davamli bugda sortlarinin qiymatlondirilme-
sinda, eyni zamanda seleksiya programlarinda isti-
fads edo bilarik.
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CpasnurensHoe U3ydyenne I'ena TdicDRF1 Pasiaununbix I'enorunos Msirkoii ITimeHnusl
(Triticum aestivum L.) Ha Ocnoe Onnonykiaeoruanbix Iomumopgpusmos (OHII)

. Mypcagnosa, 3.U. Aknapos
Hncmumym eenemuueckux pecypcoe HAH Azepbatioscana
48 reHOTHIIOB MATKOM O3MMOM MIIEHUIIB OBLIM NOABEPTHYTHl CKPUHUHTY Ha mpucyTcTBrue reHa TdicDRF1,
Koaupytomero ¢axkrtop TtpaHckpurin (ABA-He3aBucuMblii). [lociie 4acTHYHOTO CEKBEHUPOBAHUS WX
CpaBHHUBAIM Ha OTHOHYKICOTHIHBIN momuMopdusM. B amminduuupoBaHHBIX (parMeHTax T'eHa HCCIeAy-
eMBIX 00pa3loB B OOIIEH CIIOKHOCTH OBUIO BEISBICHO 94 OJMHOYHBIX HYKJICOTHIHBIX MOJIMMOpGhU3Ma
(OHII), 48 u3 KOTOPBIX MPUHAIJISKAIH K TPAH3UIIMOHHOMY, a 27 - K TPAaHCBEPCHOMY THUIIaM, IPEACTaBIs-

FOLIIM COOTBETCTBEHHO 51% 1 29% ot o01ero monumopdusma.

Knrwueswvie cnosa: OHII, cexeenuposanue, mpaHckpunyuounslii paxmop, adcyuzosas kucioma, TdicDRF1

Comparative Study Of Different Soft Wheat (Triticum aestivum L.) Accessions Based
On The Single Nucleotide Polymorphism (SNP) Of The TdicDRF1 Gene

J. Mursalova, Z.1. Akparov
Institute of Genetic Resources, Azerbaijan National Academy of Sciences
In this study 48 genotypes of bread winter wheat were screened for the presence of the gene TdicDRF1
(ABA-independent) coding the transcription factor and after the partial sequencing they were compared by
single-nucleotide polimophism. In total, 94 single nucleotide polimophisms (SNPs) were identified in the
amplified gene fragments of the studied samples and 48 of them belonged to transition, 27 to transversion

type of SNPs, representing accordingly 51% and 29% of the total polimophism.

Key words: SNP, sequence, transcription factor, abscisic acid, TdicDRF']

104



