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PZR-GBS va ya amplikonlarm sekvenslonmasi selektiv praymerlarin istifadasi ilo genom miirak-
kabliyinin azaldilmasmn alternativ iisulu olub bitki seleksiyas1 vo genom tadgigatlar: ii¢iin avazo-
lunmaz vasitadir. Tadgiqat isinds ilk dafa olaraq bugda genomunu (A, B va D) ahats edan 830 pray-
merdan ibarat PZR-genotiplasdirma paneli yaradilmisdir. Filtirloma naticasinds yeni yaradilmis
panel 401 yiiksok keyfiyyatli markerdan taskil olunmusdur. U¢ bugda genomu arasinda B genomu
an yiiksak (151 tok nukleotid polimorfizmi (TNP)), D genomu isa (88 TNP) an asag1 marker sixhgi-
na malik olmusdur. 21 xromosom arasinda 1B va 3B xromosomlari an ¢ox, 3D va 4D xromosomlari
isa an az TNP ila saciyyalanmislor. Tranzisiya (Ts) tipli TNP-larin rastgalma tezliyi (84%b), transver-
siya (Tv) tipli TNP markerlardan (16%0) kifayat godar yiiksak olub, Ts/Tv nisbati 5,3 vahid taskil et-
misdir. Yeni yaradilms panel yumsaq bugda (T. aestivum L.) kolleksiyasinda yoxlamilms, 69 yum-
saq bugda niimunasi iigiin genetik miixtaliflik amsal va polimorfizm informasiya tutumu, miivafiq
olaraq 0,252 va 0,205 vahid taskil etmisdir. On yiiksok polimorfizm var. ferrugineum va var. miltu-
rum, an az miixtaliflik isa var. hostianum névmiixtalifliyi iiciin qeydo alinmusdir. PCoA analizi ilk ii¢
koordinant variasiyanin 22,5%-ni izah etmisdir. Genotiplosdirma panelina daxil edilmis TNP mar-
kerlar unikal profilo malik genotiplari askar etmaya va biitév kolleksiyada genetik miixtalifliyi qiy-
matlandirmays imkan vermisdir.

Agar sozlor: Yumsaq bugda genomu, PZR-genotiplosdirma, amplikon sekvensi, multipleksloma, TNP,

tranzisiya, transversiya

GIRIS

Bugda (T. aestivum L.) hazirda diinya tizro
an ¢ox becarilon va istehlak olunan biki olub 220
milyon hektardan ¢ox sahada becarilmokls shalini
giindalik 15% kalori ilo tomin edir (Balfourier et
al., 2019). Durmadan artan diinya ohalisinin ¢oro-
ya olan talabatinin 6danilmasi ti¢lin bugda istehsa-
lin da miintazom sakilds artirilmasi talab olunur
(Ray et al., 2013). Okins yararl torpaqlarmn az ol-
dugu miiasir dovrdo bugda bitkisinin mohsuldarli-
ginin artirtlmasi yalniz “ikinci yasil inqilab” —
mdveud tabii resurslarin va genetik miixtalifliyin
askarlanmasi vo daha diizgiin istifadosi hesabina
alds oluna bilar (Lynch, 2007). Bugda bitkisinin
boyiik ol¢iilii (17Gb), kompleks genomu yiiksok
sixlighh TNP (tok nukleotid polimorfizmi) xarite-
lasdirms islarini ¢atinlogdirsa do bugdalarin diinya
ohalisinin qida rasionunda 6nomli paya sahib ol-
mast onlar lizorindo miitomadi olaraq, genetik tad-

qiqatlarin vo seleksiya islorinin aparilmasini zoru-
ri edir. Yeni Nasil Sekvens (YNS) texnologiyala-
rinin kasfi vo siiratli inkisafi, miixtalif YNS geno-
tiplogdirma iisullarinin (GBS, RAD-seq, DArT-
seq) totbiqi heksaploid bugda genomunun
(AABBDD) oxunmasina vo minlorlo TNP mar-
kerlorin agkarlanmasina imkan vermisdir (Appels
et al., 2018).

YNS genotiplagdirmo yeni tok nukleotid po-
limorfizmlorinin agkar edilmasi, genetik variasi-
yanin qiymatlondirilmesi, genetik vo assosiativ
xaritalarin qurulmasi kimi maqsadlar ii¢iin hayata
kegirilon genetik skrininq iisulu olub, asag1 varia-
siyaya vo bugda kimi miirokkob genoma malik
populyasiyalarin tadqiqi ti¢iin ucuz va siratli {isul
kimi giymatlandirilir. Multipleks PZR va barkod-
lagsmanin kosfi fonunda YNS texnologiyalar ara-
sinda eyni anda yiizlarla genotip tizarinds yiizlorlo
TNP markeri aldo etmoys imkan veran amplikon
sekvens iisulu daha etibarli vo effektiv hesab edi-
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lir. Amplikon sekvenslomo vo ya PZR-GBS selek-
tiv praymerlorin istifadosi ilo genom miirokkobli-
yinin azaldilmasinin alternativ {isulu olub bitki se-
leksiyasi vo genom tadqigatlari iiglin avozolunmaz
vasitadir. Amplikon sekvens tisulu PZR mohsulla-
rin (amplikonlarin) sekvensi yolu ilo genomun
spesifik hissalorindoki genetik variasiyalar todqiq
etmayo imkan verir (Ogiso-Tanaka et al., 2019).
Usul lazim olan genom hissalorinin hodeflonmasi
va ohato olunmasi iigiin dizayn olunmus oligonuk-
leotid problarin istifadasi ilo PZR-1n aparilmasi vo
daha sonra YNS metodlar1 ilo sekvensino osasla-
nir. Amplikon sekvensi nadir somatik mutasiyala-
rin toyini ti¢lin oldugca samorali olub, {isulun an
miihiim dstiinlityli multipleksloma vasitosils yliz-
lorlo genin bir dovrads sekvens edilmosidir. Sek-
vens kitabxanalar1 comi 5-8 saata hazirlana vo 17-
32 saata sekvens oluna bilar.

AmpliSeq texnologiyasi insan genetik xosto-
liklorinin todqiqi ilo yanasi, arpa (Tanaka et al.,
2019), qargidali (Jamann et al., 2017), diiyii (Gao
et al., 2018) voa soya (Ogiso-Tanaka et al., 2019)
kimi bir sira bitkilorde do ugurla tatbiq olunmusg-
dur. Bugda bitkisindo amplikon sekvensi paneli-
nin yaradilmasi boyiik hacmli genomun tam re-

sekvenslonmasini hayata kecirmodon hodoflonmis
mohdud regiondan yeni, tesorriifat shamiyyatli
TNP-lori agkar etmayo, bu yolla zamana vo maliy-
y9 xarcloring gonast etmoys imkan verar.

Todqiqgat isindo osas mogsad diinyada ilk do-
fo olaraq bugda bitkisindo genetik variantlarin da-
ha effektli toyini iigiin PZR-genotiplosdirmo pane-
linin yaradilmasidir.

MATERIAL VO METODLAR

Tadgiqat isinde Milli Genbankdan slds olun-
mus yumsaq bugdanin (Triticum aestivum L.)
miixtolif ndvmiixtslifliklorine aid 69 niimunasin-
don istifads edilmisdir (Cadval 1).

Bugda bitkisinin amplikon sekvenslonmasi
Schnable laboratoriyasinin 2015-ci ilds togdim et-
diyi protokol osasinda yerino yetirilmisdir
(Schnable, 2015). Tadqigatda ilk dofs olaraq bug-
da genomu (A, B vo D) iizro 830 praymer dizayn
edilmisdir (Sigma arrive @ 100 uM). Praymerlor
100 uM qatiliga goder durulagdirildigdan sonra
har grupda orta hesabla 30 TNP (30 praymer) ol-
magqla bir ne¢as qrupa boliinmiisdiir.

Cadval 1. istifado olunmus yumsaq bugda (T. aestivum L.) niimunalori

Ne Novmiixtalifliyi Ne Novmiixtalifliyi Ne Novmiixtalifliyi
6921 v. graecum 6964 v. ferrugineum 7027 v. hostianum
6923 v. graecum 6965 v. ferrugineum 7028 v. hostianum
6926 v. graecum 6966 v. ferrugineum 7029 v. hostianum
6927 v. graecum 6968 v. ferrugineum 7032 v. meridionale
6936 v. milturum 6969 v. ferrugineum 7033 v. meridionale
6937 v. milturum 6970 v. ferrugineum 7034 v. leucospermum
6938 v. milturum 6971 v. ferrugineum 7036 v. velutinum
6939 v. milturum 6972 v. ferrugineum Qiymotli -2/17 v. velutinum
6941 v. milturum 6983 v. lutescens Qrekum -75/50 v. graecum
6942 v. milturum 6985 v. lutescens Arzu -

6943 v. milturum 6987 v. lutescens Giirgono-1 v. erythrospermum
6944 v. erythrospermum 6989 v. lutescens Qarabag -

6945 v. erythrospermum 6992 v. lutescens Zordabi -

6946 v. erythrospermum 7008 v. albidum Mirbogir -128 v. erythrospermum
6847 v. erythrospermum 7010 v. albidum Giinogli v. erythrospermum
6948 v. erythrospermum 7011 v. albidum Ozomoatli -95 v. graecum
6949 v. erythrospermum 7012 v. albidum Ruzi- 84 v. graecum
6950 v. erythrospermum 7014 v. albidum Qobustan v. graecum
6959 v. alborubrum 7016 - Azoari v. lutescens
6960 v. alborubrum 7017 - Safaq v. lutescens
6961 v. alborubrum 7019 v. barbarossa Qirmiz1 giil-1 v. erythrospermum
6962 v. alborubrum 7020 v. barbarossa Yegano v. lutescens
6963 v. alborubrum 7023 v. barbarossa Soki-1 v. ferrugineum

70



AmpliSeq texnologiyasi asasinda bugda bitkisi iictin genotiplasdirma panelinin yaradilmasi

TNP spesifik PZR praymerlor tigiin CS1 (5°-
ACACTGACGACATGGTTCTACA-3’) va CS2
(5’-TACGGTAGCAGAGACTTGGTCT-3”)
adaptorlarindan (Fluidigm) istifade olunmusdur.
Hor bir niimunays aid gDNT-si (10-50 ng/pl, 1.5
ul) 96 yuvaciglt PZR gabmin ayri-ayri yuvaciqla-
rina yerlogdirilmis, hor bir yuvaciga 3.5 pul PZR
master qarisigt (100 nM praymer qarisigl, 1X Life
Technologies sirkotinin Platinum® Multiplex
PCR Master Mix mohlulu) slave edilmisdir. PZR
programi asagidaki kimi tortib olunmusdur: 1)
94°C — 10 dag; 2) 10 tsikl 94°C — 20 san, 64-56
°C - 1 doq (temperaturu har tsikilde 0.8°C asag1
salmagla); 3) 20 tsikl 94°C - 20 san, 57 °C - 60
san, 68 °C - 30 san; 4) 72 °C — 3 daq; 5) 4 °C.
Novbati marholods bir niimunoys aid biitiin amp-
likonlarin birlasdirilmasi hoyata kegirilmigdir. Bu-
nun Ti¢iin hor bir PZR reaksiyasindan 5 pl gotiirii-
larak yeni PZR gabinin yuvaciqglarina kogiiriilmiis,
eyni gDNT-ys malik olan niimunslarin PZR reak-
siyalar1 1 yuvaciqda birlesdirilmisdir. Daha sonra
PZR mohsullardan 2 pl gotiirtilerok yeni PZR qa-
bina kogiiriilmis, barkodlagma ti¢iin har bir yuva-
ciga 2 pm barkod praymerindon 1 pl olave edil-
misdir. Umumi hocmi 5 pl olan PZR qarisigt
(1.25X Standart NEB Taq Buferi, 500 uM dNTP,
100nM Universal ©ksino Praymer, 1U/rxn NEB
Taq polimeraza) hazirlanaraq yuxarida gostorilmis
program iizra amplifikasiya hoyata kegirilmisdir.
Kitabxana bir yera comlogdirildikdon (birlosdiril-
dikdon) sonra PZR saflagdirma siitiinlarindan isti-
fads etmoklo PZR amplikon toplusu tomizlonmis,
PZR-GBS kitabxanasinin amplifikasiyasi hoyata
kecirilmigdir. Amplifikasiya olunmus kitabxana
~3 pg/ pl qatiliga godor durulasdirilmis, PGM
OneTouch sisteminds (Life Technologies) Ion
PGM HI-Q View Template Kit vasitasils istehsal-
c¢ilari protokoluna uygun qaydada emulsion PZR
apartlmigdir. Zanginlagdirilmis ISP (Ion Sphere
Particles) kiiraciklori Ion PGM platformasinda
(Life Technologies) Ion 318 ¢ipi va sekvens kiti
(Ion PGM Hi-Q Sequencing Kit; Life Technologi-
es) vasitasilo 200 n.c. uzunlugunda tok sonluglu
oxunma konfiqurasiyasina uygun sokilds sekvens
olunmusdur.

Sekvensin naticalori vo TNP c¢agirist TAS-
SEL 3.0 bioinformatik analiz proqram dastinin bir
hissasi olan UNEAK (Universal Network Enabled
Analysis Kit) GBS analitik tochizat sistemi (pipe-
line) vasitasilo hoyata kegirilmisdir (Bradbury et

al., 2007). Asag keyfiyyot gostoricisine malik
oxunmalar kenarlagdirilmis vo heteroziqotlugu <
10%, minor allel tezliyi > 1% vo ¢atigmayan (mis-
sing) markerlari < 20% olan TNP-lor sonraki ana-
lizlar {icilin istifade olunmusdur. Oxunmalarin re-
ferens (istinad) genomuna uygun nizamlanmasi
BLASTRn analizi ilo hoyata kegirilmisdir.

AmpliSeq verilonlori osasinda Ney genetik
masafs indeksinin tayini, klaster analizi, osas ko-
ordinant analizi (PCoA) vo NJ (Neighbour-joi-
ning) dendroqraminin tortibi DARwin 6.0 (Perrier
and Jacquemoud-Collet, 2006) program paketi ilo
yerina yetirilmigdir.

NOTICOLOR VO ONLARIN MUZAKIiROSI

Bugda genomu {i¢iin yaradilmis ilk PZR-ge-
notiplosdirmo paneli biitiin genomu (A, B vo D)
ohato edon 830 praymerdon togkil olunmusdur.
Sekvens {i¢iin 11 kitabxana hazirlanmis, 11 mil-
yon yuvaciga malik 318 ¢ipinin doldurulma faizi
65-78%, bir dairado oxunmalarin say1 iso 3.8-
4.5x10° arasinda doyismisdir (Sakil 1).

Sakil 1. Yiiklonma faizini gostoran Ion 318ty v2 ¢ipi-
nin psevdo-rangli sakli. Qurmizi rong 100% yiliklonmo-
ni, gdy rong iso o hissadaki yiiklonmoyan yuvaciqlari
gostorir. Hor bir 318 ¢ipi 11 milyon yuvaciga malikdir.

Umumilikda, kolleksiya ii¢iin 830 genetik
variant askar olunmus, TNP markerlori arasindan
monomorf markerlor (praymerlor) ¢ixdas edilmis-
dir. Genetik miixtalifliyin tadqiqi iiglin marker
keyfiyyatinin yaxsilasdirilmasi moaqsadilo yalniz
minor allel tezliyi 10%-don yuxar1 olan TNP-lor
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nazars alinmis vo analizlords istifads olunmusdur.
Beloliklo, filtirlomo noticesindo yeni yaradilmis
panel 401 yiiksok keyfiyyatli markerdon togkil
olunmusgdur. Olds olunmus 18 markerin genom
lokalizasiyast miioyyon edilmomis (Nm) (Cadval
2), qalan TNP-lorin A, B, D genomlar1 vo xromo-
somlar iizro paylanma xarakteri sokil 2-do tagdim
olunmusdur.

Ug bugda genomu arasinda B genomu on
yiiksok (151 TNP), D genomu iso (88 TNP) on
asagl marker sixligina malik olmusdur. A vo B
genomunda xaritologdirilmis TNP-lorin sayinin D
genomu ilo miigayisada 1.6 va 1.7 dofs yiiksak ol-
mast geyds alinmigdir. D genomu, bugdanin toka-
miilii prosesinds formalagsmis i genom arasinda
on goncidir. Nisboton gqodim genomlarin poliplo-
idlogsma zamani gen duplikasiyasina moruz qalma-
st va polimorfizmla naticolonan ¢ox sayda mutasi-
yalar toplamasi giiman olunur. T. aestivum va
onun tetraploid acdadi T. turgidum (AABB) ara-
sinda shamiyyatli doracads gen axini bag vers bil-
diyi halda, heksaploid bugda vo Ae. tauschii (DD)
arasinda bu proses bas vermomisdir. Bu iss, 0z

novbasindas, miixtslifliyin vo variasiyanin A vo B
genomlarinda D genomuna nisbatan daha ¢ox top-
lanmasina sabob olmusdur (Dvorak et al., 2006;
Berkman et al., 2013).

21 xromosom arasinda 1B va 3B xromosom-
lar1 on ¢ox, 3D vo an kicik bugda xromosomu
olan 4D iso on az TNP ilo saciyyslonmislor. Alin-
mis noticolor Edae vo amokdaslarinin (2015) tod-
qgiqatlari ils uzlasir. A genomu daxilinds 4 A xro-
mosomu mimimum sayda TNP-lors malik olmus-
dur. 4A xromosomunda yerloson molekulyar mar-
kerlorin saymin azligi bu xromosomlarda bas ve-
ron qodim, geyri-homoloji translokasiyalarla ola-
gadar ola bilar.

Tranzisiya tipli TNP-lorin rastgolms tezliyi
(84%) transversiya tipli TNP markerlordon (16%)
kifayat qadar yiiksok olub, Ts/Tv nisbati 5.3 vahid
toskil etmisdir (Codval 2). Tranzisiya va transver-
siya nisbatinin yliksok olmasi bugda bitkisinde
poliploidlagsms zamani1 metillosmo tezliyinin art-
masi ilo do olagadar ola bilor. Tranzisiyalar ara-
sinda on ¢ox rastgalinon C/T (177 TNP), transver-
siyalar arasinda isa G/T avazetmalaridir.
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Sakil 2. PZR-genotiplosdirms panelino daxil olan TNP markerlorin A, B vo D genomu (A) vo
xromosomlar (B) boyunca paylanmasi
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Cadval 2. Bugdanin ii¢ homeoloji genomu iizra tok
nukleotid ovozetmolorinin tipi vo paylanmasi

Genom .. .

Parametrlor A B D Nm Umumi
TNP say1 144 | 151 88 18 401
Tranzisiya 119 | 130 75 13 337
A/G - - - 1 1
C/T 54 71 46 6 177
G/A 65 59 29 6 159
Ts% 82.6 86 85.2 84
Transversiya 25 21 13 5 64
G/T 12 13 6 - 31
C/A 12 7 5 2 26
A/C - - - 2 2
A/T - - - 1 1
T/A - 1 - - 1
C/G 1 - 1 - 2
G/C - - 1 - 1
Tv% 174 14 14.8 16
Ts/Tv 4.8 6.2 5.8 5.3

Hazirlanmis panel 69 niimunadon ibarat
yumsaq bugda (T. aestivum L.) kolleksiyasinda
yoxlanilmigdir. Analizlor 105 yiiksok keyfiyyatli
TNP-lorlo hoyata kecirilmisdir.

Har bir genom daxilinds 4-cii homeoloji qrup
xromosomlart on az marker say1 ilo xarakterizo
olunmusdur. TNP markerlarden 2-si (C/T va G/A)
tranzisiya vo 3-ii (C/A, G/T va T/A) transversiya
tipli olmus, tranzisiyalar imumi TNP-lorin 84%,
transversiyalar iso comi 16%-ni togkil etmisdir.

105 TNP markeri iizro genetik miixtaliflik
omsali (GMO) 0.014-0.50, polimorfizm informa-
siya tutumu (PIC) ise 0.014-0.375 arasinda doyis-
mis, kolleksiya iiglin orta gostarici, miivafiq ola-
raq, 0.252 vo 0.205 vahid toskil etmigdir. TNP
markerlorin 43%-i {i¢iin gqeyd olunan parametrlor
cox asag1 (0.01-0.1) giymeatlarls saciyyslondiyin-
doan (Sakil 3) bu, imumi orta gostaricilarin do asa-
g1 olmasina gatirib ¢ixarmigdir.

Yumsaq bugda novmiixtolifliklori arasinda
on yiiksok polimorfizm var. ferrugineum va var.
milturum, on az miixtaliflik iso var. hostianum
iclin geydo alinmigdir (Cadval 3).

69 T. aestivum niimunasi ti¢iin 105 marker
osasinda hesablanmig Ney genetik masafo indeksi
0.01-0.49 arasinda dayigmokls, orta hesabla 0.24
vahid olmusdur. AmpliSeq naticalorinin analizi
asasinda ikiden ¢ox niimuns sayi ilo tomsil olunan
11 novmiixtalifliyi arasinda var. erythrospermum
va var. ferrugineum, homginin var. milturum vo
var. ferrugineum-un genetik baximdan yaxin, var.

albidum va var. hostianum-un isa genetik baxim-
dan uzaq olmasi miiayyon edilmisdir (Cadval 4).
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Sakil 3. 69 T. aestivum genotipindo 105 TNP markeri
tiglin genetik miixtaliflik amsali va PIC dayerinin
paylanmasi

Cadval 3. 69 yumsaq bugda niimunssindon ibarot
kolleksiyada ndvmiixtalifliklori tizrs polimorfizm
informasiya tutumu

Novmiixtalifliklori Niimun? say1 PIC
var. albidum 5 0.123
var. alborubrum 5 0.134
var. barbarossa 3 0.121
var. erythrospermum 11 0.171
var. ferrugineum 9 0.192
var. graecum 8 0.172
var. hostianum 3 0.075
var. lutescens 8 0.174
var. meridionale 2 0.127
var. milturum 7 0.192
var. velutinum 2 0.111
Umumi kolleksiya 69 0.205

Klaster analizi ilo tortib olunan dendroqram-
da 69 yumsaq bugda genotipi 5 klasterds qruplas-
misdir (Sokil 4). Klasterlordo genotip say1 4
(Kklaster 4) - 23 (klaster 1) arasinda doyismisdir.

Miioyyon subklasterlordo eyni ndvmiixtalif-
liklaring aid genotiplorin birgs qruplagmasi miisa-
hido olunmusdur. 5 var. alborubrum niimunosin-
don 4-ii I klasterds yer almis, onlardan ii¢ii (6959,
6960 va 6961) homogen qrup amals gatirmisdir.

Oxsar qruplasma 8 var. graecum tgiin do
geydoa alinmus, I klastera diison 4 genotipden 3-ii
kicik qrup soklinde birlogmisdir. Todgiqata calb
olunmus 3 var. hostianum niimunasinin iso hamisi
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(7027, 7028, 7029) 1II klasterds bir-birina genetik
baximdan ¢ox yaxin mosafods yerlosmisdir. GBS
analizinds oldugu kimi, Giinasli, Soki 1 vo Ruzi
84 sortlarinin da birgs qruplagsmasi miisahids olu-

nur. Umumilikda, niimunolorin dendroqramda bir-
birina nazoran yerlosmo xarakteri GBS analizi ilo
uygunluq toskil etmisdir.

Cadval 4. Yumsaq bugda névmiixtslifliklori arasinda Ney genetik mosafs indeksi

Novmiixtalifliklari 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
1. var. albidum 0.000
2. var. alborubrum 0.088
3. var. barbarossa 0.137| 0.121
4. var. erythrospermum 0.065| 0.076]  0.089
5. var. ferrugineum 0.068| 0.071] 0.095| 0.035
6. var. graecum 0.065| 0.067| 0.115 0.046| 0.040
7. var. hostianum 0.252| 0.215| 0.130{ 0.177| 0.179| 0.203
8. var. lutescens 0.067| 0.064| 0.091| 0.043] 0.040| 0.044| 0.179
9. var. meridionale 0.114| 0.122| 0.171] 0.098| 0.085| 0.085] 0.226| 0.097
10.var. milturum 0.070| 0.084| 0.106] 0.064| 0.035| 0.056] 0.194| 0.047| 0.080
11.var. velutinum 0.177| 0.188| 0.200] 0.121] 0.116] 0.135] 0.205| 0.111 0.170| 0.134
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Sakil 4. Amplikon sekvenslomo TNP verilonlori asasinda 69 T. aestivum niimunasi arasinda genetik qohumlugu oks
etdiron dendroqram. Miixtalif ronglor ndvmiixtslifliklorinin gostorir.
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Factorial analysis: (Axes 1 / 2)
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Sakil 5. Ampliseq verilonlori osasinda PCoA analizi ilo 69 yumsaq bugda niimunasinin koordinant miistavisi
tizarinds paylanmasi

PCoA analizi ils ilk li¢ koordinant variasiya-
nin 22.5%-ni izah etmisdir (Sakil 5). Qrekum
75/50 vo Soki 1 sortlarinin ¢ixmaq sortilo, qalan
biitiin sortlar koordinant miistavisinin sol hissasin-
do gruplasmigdir. ICARDA/CIMMYT Beynoslxalq
seleksiya morkozi materiallarindan aldo olunmus
Qiymatli 2/17, Ozomatli 95, Qobustan kimi sortla-
rin da genetik baximdan yaxin olmasi vo miistovi-
do yaxin mosafads yerlogmasi miisahids olunur.

Yumsaq bugda kolleksiyasinda yeni yaradil-
mis amplikon sekvensi (PZR-genotiplosdirma) pa-
neli vasitasilo genetik miixtolifliyin vo qohumlu-
gun qiymstlondirilmasi panelin effektivliyini tos-
diq etmis oldu. Genotiplosdirma panelina daxil
edilmis TNP markerlor hom niimunalar arasindan
unikal profilo malik genotiplori askar etmoys,
hom ds biitév kolleksiyada genetik miixtalifliyin
Umumi monzarasini yaratmaga imkan verir. TNP
paneli biitiin niimunslori differensiasiya etmis va
onlar1 genetik yaxinliq doracslorine gora diizgiin
sokilds qruplagdirmigdir. Alinmig naticolorin GBS
analizi ilo uzlagsmasi panelin etibarliligin1 daha da

artirir. Hazirlanmig panel bark vo yumsaq bugda
bitkisi iizra aparilacaq genotiplosdirms todqiqatla-
rinda va golacak genotip-fenotip assosiasiya ana-
lizlorinds yiiksak etibarli metod kimi istifads olu-
na bilar.
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Co3nanne naHe I reHOTUNMUPOBAHUS /sl MIIEHUIBI HA OCHOBe TexHoJiornn AmpliSeq
M.A. AdGacoB
Hucmumym cenemuueckux pecypcos HAH Azepbationcana, baxy, A3epbaiioscan

ITIP-GBS wnnu cexBeHUpOBaHWE aMILTHKOHOB C MCIOJIB30BAHUEM CEJIEKTHUBHBIX MPaMEpPOB - 3TO ajlb-
TEPHATUBHBIN METOJ CHWKEHHSI CJIOKHOCTH I'€HOMAa M HE3aMEHHUMBIM MHCTPYMEHT AJIS CEJIEKLIUU pacTe-
HUM W TEHOMHBIX HcCCiIe[oBaHMH. BrepBble B uccienoBanuu Obuia paszpaborana mnaHenb [IIP-
TEHOTHIMPOBAHHUS, OXBaThIBaromas reHoM mmieHUIsl (A, B m D) u coctosmas u3 830 mpaiimepos.
ABHeIlb, CO3JJaHHAas B pe3ynibTare QuibTpanuy, coctosuia u3 401 BeicokokauecTBEHHOTO Mapkepa. Cpean
TpeX TeHOMOB MIICHUIBI, TeHOM B oGsiagan camoii Beicokod (151 oqHOHYKICOTHIHBIX MOTUMOpPhU3Ma
nim OHII), a rerom D (88 OHII) - camoii HU3KO# MIIOTHOCTHIO MapkepoB. Xpomocomsl 1B u 3B xapak-
TepusytoTcs HanbompmuM, a 3D 1 4D - naumenbmuM konmaectBoM OHIL. YacroTa BcTpeuaemoctrn OHIT
MapkepoB TpaH3umoHHOTO (Ts) Tumna (84%) Obuta 3HaYMTENHHO BhIIIE, 4eM y OHIIT MapkepoB TpaHcBep-
cuonHoro (Tv) Tuma (16%), B cootHomennu Ts/Tv, paBroit 5,3 enunun. HanexxHOCTh HOBOH MaHeNu re-
HOTUIIMPOBAHUs Oblja IPOBEPEHa B KOJUICKIMK Mrkoi minenuiisl (1. aestivum L.). Koadduimenr rexe-
THYECKOTO pazHoOOpa3us W BeIMYMHA WHPOPMALUOHHOTO MojauMopdusma ajst 69 oOpa3loB MIIEHULBI
cocraBisum 0,252 u 0,205 egunun cooTBeTcTBeHHO. CaMblii BBICOKHH MOIUMOP(HU3M ObUT BBISBIEH y
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Pa3HOBUIHOCTEH var. ferrugineum W var. milturum, camoe HHU3KO€ pa3HOOOpasne OmMpeesIeHo /s var.
hostianum. C nomomipio PCoA ananmsa ObITH MaHBI pasbsicHeHUsS 22,5% Bapualuii MEpBBIX TPEX KOOp-
muHat. Takum obpazom, OHII mapkepsl, BKIIFOUCHHBIC B TAHETh TEHOTUITUPOBAHHSI, TTO3BOJIWIIN BISBIISTH
TCHOTUIBI C YHUKAJTLHBIMU POGUWISIMHU, a TAKKE CO3/1aTh OOIIYI0 KapTHHY TeHETUYECKOTO pa3Hoo0pasus
BO BCEU KOJUIEKLUU.

Knroueswvie cnosa:. I'enom msiexou nuenuyvi, 11L[P-GBS, cexsenuposanue amniukonos, myasmuniexcu-
posanue, OHII, mpanszuyus, mpauceepcus

Development of genotyping panel for wheat using AmpliSeq technology
M.A.Abbasov
Genetic Resources Institute, Azerbaijan National Academy of Sciences, Baku, Azerbaijan

PCR-GBS or multiplexing amplicon sequencing is an alternative method for reducing genome complexity
with the use of selective primers and is an indispensable tool for plant breeding and genome research. In
the research work, for the first time, a PCR-genotyping panel comprising 830 primers spread across the
wheat genome (A, B and D) was developed. After filtration, the newly created panel consisted of 401
high quality markers. Among the three wheat genomes, the B genome had the highest (151 single nucleo-
tide polymorphism (SNPs)), and the D genome (88 SNPs) had the lowest marker density. Out of 21
chromosomes, 1B and 3B were characterized with the highest, and chromosomes 3D and 4D with the
least SNPs. The frequency of transition-type SNPs (84%) was significantly higher than transversion-type
SNP markers (16%), with Ts/Tv ratio equal to 5.3. The reliability of the new genotyping panel was tested
in the bread wheat (T. aestivum L.) collection. The genetic diversity coefficient and polymorphism infor-
mation content for 69 bread wheat accessions were 0.252 and 0.205, respectively. The highest polymor-
phism was observed for var. ferrugineum va var. milturum, and the least variation was for var. hostianum.
Using the PCoA analysis, 22.5% of the variations of the first three coordinates were elucidated. Thus,
SNP markers included in the genotyping panel allowed identifying genotypes with unique profiles, as
well as to generate a general picture of genetic diversity in the whole collection.

Keywords: Bread wheat genome, PCR-GBS, amplicon sequencing, multiplexing, SNP, transition,
transversion
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