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Todgiqatda Moarakes, Efiopiya, Tiirkiya, Livan, Qazaxistan, Cin va Mongolustan mansali
41 bork bugda niimunasi arasmdaki filogenetik alagalor 15 ISSR (Inter-Simple Sequence
Repeats - daxili sada takrarlanan ardicilliglar) praymeri vasitasila amplifikasiya olunmusg niiva
genomu fragmentlori asasinda analiz edilmisdir. Amplifikasiya olunmus DNT fragmentlarinin
“klaster” va “principle component” analizlari naticasinda tadqiq olunan bugda materialinin
genetik miixtalifliyinin niimunalorin cografi paylanmasina uygun oldugu askar edilmisdir. Ge-
notiplarin ISSR patternlari asasinda har bir populyasiya ii¢iin hesablanmis genetik miixtaliflik
indekslorinin miiqayisali tadqiqi Tiirkiya, Livan, Marakes va Efiopiya populyasiyalarinda ge-
netik miixtalifliyin daha yiiksok oldugunu gostormisdir. Bork bugda kolleksiyalarmda moveud
olan polimorfizmin bels yiiksok saviyyasi Miinbit Aypara va Afrikanin bazi hissalorinin bu
niimunalorin miimkiin ilkin miixtaliflik morkazi olmasi iddiasini tasdiglamaya imkan verir.

Acar sozlor: Triticum durum, ISSR markerlori, “klaster” vo “principle component”
analizlori, genetik miixtoliflik, cografi vo genetik diferensiasiya

Diinyada on ¢ox yayilmis vo genis totbiq sahosi olan modoni bugdalar
heksaploid yumsaq bugdalar vo ya ¢orok bugdalar: (Triticum aestivum L.) va
tetraploid bork bugdalardir (T. durum L.) [10]. Bark bugdalar, anonavi olaraq,
Araliq donizi sahili 6lkolorindo becorilmis vo hazirda da onlarin yarisindan
coxu Italiya, Ispaniya, Fransa, Yunanistan, Qorbi Asiya vo Simali Afrika 6lko-
lori tarafindon yetisdirilmoakdadir [7, 11].

Populyasiyalar daxilindo vo arasinda movcud olan genetik miixtoliflik
haqqinda informasiyalarin oldo olunmasi genetik resurslarin saxlanmasi {i¢iin
miinasib idareetma strategiyasinin formalagdirilmasinda oshamiyyatli rol oyna-
yir [8]. Qeyd etmok lazimdir ki, son dovrlordo bitki névlori daxilindo vo
arasinda movcud olan genetik miixtalifliyin kasadlagma tohliikasi yaranmigdir.
Populyasiya Olgiilorinin ciddi reduksiyasi naticosindo yabanmi novlorin genetik
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miixtalifliyinin itma tohliikasi yarandigi halda, madanilasdirilmis populyasiyalarda
genetik miixtolifliyin yox olma tohliikasinin mévcudlugunu mohdud genetik
materiala osaslanan miixtolif seleksiya proqramlarinin aparilmasi ilo izah etmok
olar [3]. Genetik miixtalifliyi miixtalif Gisullar vasitasi ilo qiymotlondirmok miim-
kiindiir. Hazirda bugda bitkisinin genetik xiisusiyyatlorinin 6yronilmasi vo genom
xaritasinin tartibinds daha ¢ox molekulyar markerlorden istifado olunur [1, 5, 6].
Molekulyar markerlor morfoloji markerlorlo miiqayisado yiiksok polimorfizmi
askar etmok qabiliyystine malik olduqglarindan, homginin otraf miihit amillorinden
vo bitkilorin fizioloji vaziyystindon asili olmadiglarindan, genetik analizlordo,
seleksiya istiqgamotinds aparilan todqiqatlarda, o ciimlodon abiotik vo biotik stres-
loro davamliliq faktorlarmin skrininginds, genetik miixtolifliyin giymotlondiril-
masinds, madoni niimunslorlo onlarin yabani ocdadlart arasinda qohumluq slaqge-
lorinin todqiqinds, hamginin genom xaritolorinin tortibindo {istiin texnologiyalar
kimi intensiv sokilda vo ugurla tatbiq olunurlar [2].

Cari todqgigat isindo moqsad mikrosatellit lokuslarinda vo mikrosatellit
lokuslar1 arasinda polimorfizmi askar edon, dominant xarakterli ISSR pray-
merlorindon istifado etmoklo, miixtolif mongali bark bugda populyasiyalar1 da-
xilinds genetik miixtoalifliyi qiymatlondirmak, populyasiyalararasi genetik dife-
rensiasiyant miioyyon etmok olmusdur.

Material vo metodlar

Tadgiqat obyekti kimi ICARDA-da (International Center for Agricultural
Research in the Dry Areas - Quraq Orazilordo Kond Toesarriifati Toadqiqatlart
lizro Beynolxalq Morkoz) alinmis Morakes, Efiopiya, Tiirkiyos, Livan, Qaza-
xistan, Cin vo Mongolustan mongali 41 bark bugda niimunasindon (cadval 1)
istifado olunmusdur.

Total hiiceyro DNT-si MS (culture medium-orta kultura) miihitinds 20°C
vo 13 saat miiddotindo isiqlandirilmaqla yetisdirilmis cavan bitkilorin [9] 0.4 q
yarpaq materialindan Dellaporta vo omokdaslari torafinden toklif olunmus [4]
metod osasinda ekstraksiya edilmisdir. Ekstraksiya olunmus DNT-lor 100 pl
ddH,0-da hall edilmis vo -20°C-da saxlanilmigdir.

DNT-lorin miqdar spektrofotometrls toyin edilmis, keyfiyyati 2%-li aga-
roza gellorinds elektroforez edilmoklo yoxlanilmig vo qatiliglart 50 ng/ul ol-
magla ddH,0O ilo durulasdirilmisdir. Hocmi 20 ul toskil edon 1 PZR (poli-
meraza zoncirvari reaksiyasi) 2 pl 10x reaksiya buferi, 1.5 pl 50 mM MgCly, 2
uM 10 mM dNTP, 2 pl 10 mM praymer vo 0.1 ul Tag DNT polimeraza fer-
mentindon ibarst olmusdur. Amplifikasiya, 1 dog. 94°C, 1 dog. 55-60°C, 1 doq.
72°C, 5 dog. 72°C temperatur soraitindo aparilmaqla, 45 tsikldon ibarat olmus-
dur [13]. Amplifikasiya mohsullar1 2%-1i aqaroza gellorindo fraksiyalara ayril-
migdir. Gellor 0.5 ug/ml qatiligh etidium bromid mohlulu ilo ronglonmis, gel-
lords fraksiyalara ayrilmis amplifikasiya moahsullart UB transilliiminatoru vasi-
tosilo askar edilmisdir. Istifado olunmus 20 ISSR praymerindon 15-i (cadval 2)
ilo amplifikasiya olunmus DNT fraqmentlori aydin tozahiir etmoklo analizlors
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daxil edilmisdir.
Cadval 1
Tadgigatda istifado olunmus bark bugda niimunslari va onlarin
moxsus olduqlar1 bolgalor

Genotiplor Toplandig1 bolga Uzunluq dairasi En dairosi
Turkeyl Van 37°49' N 42°52'E
Turkey?2 Batman 37°43'N 41°14'E
Turkey3 Van 37°45'N 43°02'E
Turkey4 Shirnak 37°45'N 42°53'E
Turkey5 Diyarbakir 37°46' N 40°55'E
Turkey6 Siirt 37°46' N 41°44'E
Ethiopial East Shewa 9°04'N 39°43'E
Ethiopia2 Jimma 8°04'N 37°16'E
Ethiopia3 East Gojjam 10°18'N 38°22'E
Ethiopiad Bale 7°15'N 39°32'E
Ethiopia5 Shinile 9°31'N 41°16'E
Ethiopia6 Bale 6°53'N 38°59'E
Lebanonl Touline 33°14'N 35°26' E
Lebanon2 Ynouh 33°15'N 35°18'E
Lebanon3 Nabatieh 33°28'N 35°26'E
Lebanon4 Roumine 33°28'N 35°26' E
Lebanon5 Kfar Melki 33°29'N 35°29'E
Lebanon6 Rihane 33°26' N 35°33'E
Moroccol Taza 33°59'N 4°07' W
Morocco?2 Jerada 33°48'N 2°10'W
Morocco3 Taourirt 33°58' N 2°58' W
Morocco4 Khenifra 32°49' N 4°54' W
Moroccob5 Sefrou 33°38'N 4°30' W
Morocco6 Boulemane 33°07'N 4°29'W
Mongolial Buren 46°34' N 105°13'E
Mongolia2 Khuld 45°15'N 105°30' E
Mongolia3 Manlai 44°22' N 107°17'E
Mongolia4 Zagiin us 44°35' N 106°38' E
Mongolia5 Dornogovi 46°16' N 108°51' E
Mongolia6 Burd 47°08' N 104°04' E
Kazakhstanl Shet District 46°31'N 71°59'E
Kazakhstan2 Balkhash District 45°42' N 74°20'E
Kazakhstan3 Moiynkum District 45°02' N 73°55'E
Kazakhstan4 Moiynkum District 44°35' N 72°00'E
Kazakhstan5 Shet District 46°50' N 73°23'E
Chinal Tibet 29°46' N 84°01'E
China2 Tibet 29°58' N 84°30'E
China3 Tibet 31°04' N 85°12'E
China4 Tibet 30°44' N 86°30' E
China5 Tibet 28°42' N 85°18'E
China6 Tibet 29°21'N 87°32'E
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ISSR markerlori 41 tetraploid bugda niimunasinin haor biri tigtin amplifi-
kasiya fragmentlorinin varligi (1) va ya yoxlugu (0) asasinda miioyyon edilmisdir.
Niimunolor arasinda genetik mosafoni toyin edon Cakkard oxsarliq omsalini he-
sablamaq ti¢lin ISSR binar molumat matrisindon istifado olunmusdur. Klaster
analizi tam ilisiklilik metodu asasinda NTSYS-pc [12], “principle component”
analizi isa SPSS kompiiter proqgramindan [14] istifade olunmagqla aparilmisdir.

Cadval 2
Tadqgiqatda istifado olunmus ISSR praymerlorinin
nukleotid ardicilliglar: va birlosma temperaturlar
Praymerlor Ardicilligr (5°-37) Birlosmo temperaturu (°C)
UBC818 (CA)sG 54
UBC807 (AG)sT 54
UBC808 (CA),G 54
UBC840 (GA)gY*T 54
UBC825 (AC),T 55
uUBC848 (CA)R*G 54
UBC857 (AC)sYG 57
UBC864 (ATG)s 53
UBC855 (AC)sYT 56
UBC816 (CA)sT 53
UBC 827 (AC)G 58
UBC 812 (GA)sA 53
UBC 834 (AG)sYT 55
UBC 844 (CT)sRC 56
UBC 820 (GT)sC 55

Qeyd: *Y - Cvoaya T, R - A vo ya T nukleotidlorini ifads edir.

Naticalor vo onlarin miizakirasi

[lkin olarag, 20 ISSR praymeri 41 bugda genotipinde polimorf patternlori
amplifikasiya etmok xiisusiyyotlori osasinda skrining olunmusdur. Daha sonra
onlar arasindan biitiin genotiplorde aydin tozahiir edon vo yiiksok soviyyads tok-
rarlanan DNT fragmentlorini amplifikasiya etmis 15 praymer secilmis vo ana-
lizlara bu praymerlorls amplifikasiya olunmug ISSR markerlori daxil edilmisdir.

Tadgigat obyekti kimi se¢ilmis miixtolif monsoli bork bugda genotiplori
vo populyasiyalar1 arasinda filogenetik olagoalori aragdirmaq moagsadilo tam
ilisiklilik metodunun (complete linkage method) totbigino vo ISSR binar gos-
taricilorine asaslanan Cakkard oxsarliq matriksi tortib etmoklo “klaster” analizi
aparilmigdir. UPGMA (unweighted pair group with arithmetic average - riyazi
orta qiymatli 6l¢listiz grup cltl) metodu ilo miiqayisads tam iligiklilik metodu
vasitasilo oldo olunmus dendroqram yiiksok kofenetik korrelyasiyaya malik
olmus vo qruplarin zoncirvari gokildo bir-birlorini gapamasi (chaining — zon-
cirvarilik problemi) miisahido olunmamusdir (sokil 1). Todqiq olunmus nii-
munolor oxsarliq indeksinin 1=0.24 qiymaotindo dord forqli qrupda klasterlos-
miglor. Birinci qrup Mongolustan mangali bes, Tiirkiyo monsali bir genotipi
comlomisdir. Qazaxistan, Livan vo Efiopiya mongali genotiplorlo yanasi, Tiir-
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kiyo mongali bir, Morakes mongoli iki niimuno iso ikinci klasterdo lokallag-
misdir. Cin mongali bork bugda genotiplorinin 83%-don ¢oxu iiclincli qrupda
(A subgrupu) birlosdirilmisdir. Bu natico populyasiyalar daxilindo niimunslorin
olduqca yiiksok oxsarligindan xobar verir. Eyni noatico Qazaxistan mongali bork
bugda populyasiyasi li¢iin do miisahido olunmusdur; bels ki, bu populyasiyanin
bes genotipindon dordii ticiincii klasterin B subqrupunda qruplagmisdir. Todqiq
olunan biitliin genotiplorin 61%-ni comloyan tiglincli qrup A voa B sub-
gruplarindan slavo, Tiirkiyo mangali 2, 3, 4 ndmroali, Efiopiya monsoli 1, 4, 5, 6
nomrali, Livan monsali 1, 2, 3 ndmrali, Marakes monsali 1, 2, 3 vo 4 ndémrali
genotiplori, ham¢inin Cin vo Mongolustan mongoli niimunolori ohato edir.
Dordinct grupa Tiirkiys vo Livan mangali 6 ndmrali genotiplor daxildirlor. Bu
niimunolorin ayrica qrupda yerlosmosi onlarla digor genotiplor arasindaki
genetik mosafonin ohomiyyatli doeracado bdyiik oldugunu gostorir.

Similarity
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Sak. 1. ISSR markerlori osasinda miixtolif monsali 41 bark bugda genotipi arasinda filogenetik
slageni oks etdiron dendrogram

Tadqiq olunan niimunalar “principle component” analiz metodunun tot-
biqi ilo “scatter plot” (ikili miistovi) tortib edilmoklo klassifikasiya olunmuslar
(sokil 2). Klaster analizi ilo miiqayisado “principle component” analizi nati-
cosindo genotiplor dord deyil, 5 qrup daxilindo toplanmigsalar da, yalniz 4 ge-
notip istisna olmaqla, “principle component” va klaster analiz qruplarinin nii-
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mund torkibi eyni olmusdur. Klaster analizi naticasindo birinci grupda lo-
kallasmig Tiirkiyo monsoli 1 ndmrali, Mongolustan mongsli 6 némrali vo iigiin-
cli qrupda yerlosmis, Efiopiya mongali 6 nomrali genotip “principle compo-
nent” analizi naticosinds besinci qrupda birlosdirilmisdir. Besinci qrupun digor
nlimayondosi olan 5 némrali genotip klaster analizi naticosindo ikinci qrupda
yerlosdirilmisdir.
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Component 1
Sok. 2. Bork bugda genotiplorinin ISSR markerlori asasinda tortib olunmus “scatter plot”

Seleksiyanin he¢ bir iisulu hibridlosmo gader genetik miixtolifliyin arti-
rilmasinda, yeni rekombinant variantlarin oldo olunmasinda, komiyyot vo
keyfiyyot olamatlorinin yaxsilagdirilmasinda effektiv deyildir. Homginin nazors
almaq lazimdir ki, genetik uzaq iki individuumun carpazlasdirilmasi heterozis
effektinin omalo golmasing sobab olacaq genotiplorin yaranmasi ilo noticolona
bilor. “Klaster” analizinin osas tstiinliiklorindon biri genotiplor arasindaki ge-
netik mosafolorin agkarlanmasidir. Niimunolor arasindaki genetik mosafolora
osaslanmagla, ugurlu ¢arpazlagmalar ii¢lin miinasib valideyn formalarin1 identi-
fikasiya etmok va iistiin hibridlorin yaradilmasina nail olmaq miimkiindiir.

Nei genetik mosafo indeksinin giymotlondirilmasi ilo populyasiyalar ara-
sindaki genetik mosafslorin dyronilmasi naticasindo genetik mosafa indeksinin
0.06, 0.065 vo 0.069-a borabor giymotlori asasinda, uygun olaraq, Tiirkiys vo
Livan, Efiopiya vo Marakes, Efiopiya vo Tiirkiyo monsoali bork bugda popul-
yasiyalarinin genetik cohatdon olduqca yaxin, genetik moasafs indeksinin 0.445
va 0.441 giymatlori asasinda iso uygun olaraq, Monqgolustan vo Cin, Mongo-
lustan vo Qazaxistan mongali bugda populyasiyalarinin uzaq olmasi askar
edildi (cadval 3). Umumiyyatls, populyasiyalar arasinda yiiksok genetik miix-
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taliflik Mongolustan niimunaloari ilo tadqiq olunan digor bark bugda populya-
siyalar1 arasinda miioyyon edilmisdir (sokil 3).
Cadval 3
ISSR markerlari ssasinda tadqiq olunan populyasiyalar arasinda toyin
olunmus Nei genetik masafs indeksinin qiymoatlori

Populyasiyalar ~ Cin  Efiopiya Qazaxistan Livan Monqolustan Morakes Turkiyo

Cin 0.000

Efiopiya 0.149  0.000

Qazaxistan 0.071 0.106 0.000

Livan 0.135 0.071 0.121 0.000

Mongolustan 0.455 0.225 0.441 0.258 0.000

Maorakes 0.115  0.065 0.093 0.081 0.282 0.000

Tiirkiya 0.175  0.069 0.122 0.060 0.207 0.096 0.000

. Mongolia

Kazakhstam

/
Ethiopia
0l

Sak.3. ISSR markerlorinin polimorfizmi asasinda bark bugda populyasiyalar
arasinda genetik mosafoni gdstoran dendroqram

ISSR markerlorinin polimorfizmi osasinda populyasiyalar daxilinds ge-
netik miixtolifliyin qiymotlondirilmasi noticosindo on yiiksok genetik miixto-
lifliyin, genetik miixtsliflik indeksinin 0.810-a barabor qiymati vo patternlorin
5.67-0 borabar orta qiymoti asasinda Afrika mongali bork bugda genotiplorino
(Marakes vo Efiopiya) moxsuslugu miioyyan edildi. Homginin Tiirkiys va Li-
van nimunslori genetik miixtaliflik indeksinin, uygun olaraq, 0.806 vo 803-0
barabar giymatlori, homginin patternlorin 5.67 vo 5.47-0 borabor orta qiymatlori
osasinda genetik miixtolifliyi yiiksok olan populyasiyalardir. Beloliklo, Afrika
va qarbi Asiyadan sorqi Asiyaya dogru harokat etdikca populyasiyalarin gene-
tik miixtolifliyinin shomiyyatli dorocodo daraldigl miisahido olunur (codval 4).
Belo ki, Qazaxistan vo Mongqolustan mangali bork bugda niimunslori miix-
toliflik indeksinin, uygun olaraq, 0.549 vo 0.414-0 borabor, patternlorin iso
uygun olaraq, 3.13 va 2.53-0 barabar orta qiymatlori osasinda Afrika vo qorbi
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Asiya mongali bugda populyasiyalari ilo miiqayisods nisboton zoif miixtolifliklo
sociyyalanirlor. Homg¢inin Cin kimi uzaq sorqi Asiyaya moxsus olan niimunslor
muxtoliflik indeksinin 0.348-9, patternlorin 2.27-0 borabor orta qiymotlori
osasinda on zoif miixtolifliklo secilmislor.

Cadval 4
7 cografi bolgays maxsus bork bugda populyasiyalar1 daxilinds genetik
miixtalifliyi toyin edon ISSR patternlorinin sayi

Tiirkiyo Livan Morakes Efiopiya Cin Mongolustan Qazaxistan

Markerlor PS GM PS GM PS GM PS GM PS GM PS GM PS GM
UBC818 6 0.832 5 0.777 6 0.832 6 0.832 2 0.278 2 0.278 4 0.72
UBC807 4 0.666 6 0.832 6 0.832 4 0.666 3 0.499 2 0.278 2 0.32
UBC808 6 0.832 6 0.832 6 0.832 6 0.832 3 0.499 2 0.278 3 0.56
UBCB840 6 0.832 6 0.832 6 0.832 6 0.832 4 0.722 3 0.611 5 0.8
UBC825 6 0.832 5 0.777 5 0.777 6 0.832 3 0.499 2 0.278 2 0.32
UBC848 6 0.832 5 0.777 5 0.777 5 0.777 1 0.000 3 0.499 2 0.32
UBC857 5 0.777 5 0.777 6 0.832 6 0.832 2 0.278 2 0.278 2 0.32
UBC864 6 0.832 5 0.777 6 0.832 6 0.832 2 0.278 3 0.499 4 0.72
UBCB855 6 0.832 6 0.832 6 0.832 6 0.832 2 0.278 3 0.499 4 0.72
UBC816 6 0.832 5 0.777 4 0.666 5 0.777 2 0.444 3 0.611 4 0.72
UBC827 6 0.832 6 0.832 5 0.777 6 0.832 1 0.000 2 0.278 3 0.56
UBC812 6 0.832 6 0.832 6 0.832 6 0.832 2 0.278 4 0.666 3 0.56
UBC834 4 0.666 5 0.777 6 0.832 5 0.777 2 0.278 2 0.278 2 0.32
UBC844 6 0.832 5 0.777 6 0.832 6 0.832 2 0.278 2 0.278 3 0.56
UBC820 6 0.832 6 0.832 6 0.832 6 0.832 3 0.611 3 0.611 4 0.72
Orta 567 0806 547 0803 567 0810 567 0810 227 0348 253 0414 313 0.549

Qeyd: PS-patternlorin sayini, GM-genetik miixtaliflik indeksini ifads edir.

Molumdur ki, boylik genetik miixtaliflik niimunslorin monge ve made-
nilogdirmo morkozlorindo mévcud ola bilor. Halo kegon osrdo Vavilov apardigi
todgigatlar naticosindo Orta, Yaxin Sorqo moxsus regionlarin vo Simali Afrika
orazilorinin bork bugda niimunslorinin monso vo miixtoliflik morkozlori oldu-
gunu gostormisdir [15]. Yuxarida sadalanan dolillors asaslanaraq, Sorqi Asiya
arazilorinin bark bugda niimunslorinin miithiim miixtaliflik morkozlarindon biri
olmasini iddia etmok geyri-miimkiindiir. Oksing, cari tadqiqatin naticalari mo-
lekulyar-genetik soviyyads Qarbi Asiyadaki arazilorin (Miinbit Aypara), hom-
¢inin simali vo sorqi Afrika orazilorinin, ehtimal olundugu kimi, bugda bit-
kisinin osas miixtoliflik moarkozlorindon olduglarini tasdigloyir.
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W3YYEHUE ®UJIOTEHETUYECKHUX CBSA3EN MEXKIY TEHOTUIIAMHA
TBEPOU NIIEHUILBI PA3JINYHOT' O ITPONCXOXKIEHUSA
HA OCHOBE MOJIEKYJISIPHBIX MAPKEPOB

I'.A.IIUXCENJOBA, P.A.KY.IUEB,
Tk M.OJIKATH, C.J:x.CAJTAEBA, D.M.AXYH/IOBA

PE3IOME

JIst mosrydeHnst 00beKTUBHOW KapTHHBI T€HETHIECKOTO pa3sHOOOpas3us TBEPIOW TIIIIe-
HHIBI U U3YYEHUs MIPOIECCOB €ro (hOPMHUPOBAHMS HCIIOIb30BAIACh MOJIEKYJIIPHO-MapKepHas
TexHonorus, B yactHoctd, ISSR mapkeprl. OObEKTOM M3y4YeHUs! SIBUJIMCH T€HOTHIIBI TETparl-
JIOUJTHOM MIIEeHUIBI pazauyHoro npoucxoxaenus (Typrwus, Mapokko, Dduonus, JIusan, Ka-
3axcraH, Kuraii, Monroxnus). Ha ocHOBe aMIuiMduKanupoBaHHBIX sJIEpHBIX T€HOMHBIX (par-
MeHTOB ¢ 15 ISSR npaiiMepaMu onpenensnoch reHeTUYEeCKOe CXOACTBO U TeHETUYECKOe pac-
CTOSIHHE MEXy reHoTunaMu. [Ipu momomnm «xiactepHOro» U «principle componenty aHanuza
ampimduuupoBanHbix ISSR ¢parmMeHTOB OBLTO BBIIBICHO, YTO FEHETHYECKOE pa3HOOOpasue
pacTeHHil COOTBETCTBYET WX TIeorpauiecKOMy pacHpOCTPaHEHUIO. PacTeHMS MNIIEHHUIBI
CTPYIIIUPOBAINCH, COOTBETCTBEHHO, MX TeorpaMIecKOMy paclpoCTPaHEHHUIO, T.€. OBUIN BbI-
SBJICHBI (PMIJIOTEHETHYECKHE CBSA3M MEXIy reHotunamu. CpaBHUTENbHOE M3YyYeHHE T€HEeTHde-
CKOTO pazHO00Opa3us reorpadpuyecku pa3HBIX MOMYJSIIIUN TBEpAOH MIIEHUIBI, Ha ocHOBe ISSR
MIATTEPHOB C Y4E€TOM HMHIEKCAa T€HETHYECKOTO pa3HooOpas3us, Mokaszano 0ojee BBICOKHH ypo-
BEHb T€HETHUYECKOTO pasHooOpasus B momyisiuusax Typrouu, JluBana, Mapokko u Dduonum.
YcTaHOBNIEHHBIH BBICOKUN MOJUMOPGU3M TMOMYJISNMN TBEPAON MIIEHHIBI B 3TUX PErHOHaX
MO3BOJISICT MOATBEPIUTh PAHHEE BBIABUHYTYIO THIIOTE3Y O IEPBUYHOM LICHTPE IIPOUCXOKAC-
HUS TBEPJIOH MIICHUITBI.

KumroueBsie caoBa: Triticum durum, ISSR mapkepsl, “kiactep” u “principle compo-
nent” aHamM3bl, TEHETHYECKOE pa3zHooOpasue, reorpaduyeckas W reHeTHueckas auddepeH-
RN
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INVESTIGATION OF PHYLOGENY BETWEEN DURUM WHEAT ACCESSIONS
FROM DIFFERENT ORIGINS BY MOLECULAR MARKERS

G.A.SHIKHSEYIDOVA, R.A.GULIYEV, J.M.OJAGHI,
S.J.SALAYEVA, EM.AKHUNDOVA

SUMMARY

The paper analyzes the phylogeny of 41 durum wheat accessions from Morocco, Ethi-
opia, Turkey, Lebanon, Kazakhstan, China, and Mongolia through amplificated ISSR (Inter
Simple Sequence Repeats) fragments of nucleus genome. The cluster and principle component
analysis of ISSR markers indicated that the observed genetic diversity in wheat material under
study is geographically structured. The results also indicated that the genetic diversity index
based on ISSR markers was higher for Turkey, Lebanon, Morocco, and Ethiopia accessions
than for other countries. The high level of polymorphism in these collections of durum wheat
would agree with the suggestion that Fertile Crescent and some parts of Africa are first possi-
ble diversity centres for this crop.

Key words: Triticum durum, ISSR markers, cluster and principle component analysis,
genetic diversity, geographical and genetic differentiation
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