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PZR.-(:‘.I?S va ya amplikonlarin sekvenslonmasi selektiv praymerlarin istifadasi ilo genom miirak-
kabliyinin azaldilmasinin alternativ iisulu olub bitki seleksiyasi va genom tadgiqatlan iiciin avazo-
lunmaz vasitadir. Tadgiqat isinda ilk dafa olaraq bugda gcn(;munu (A, B va D) ahata edan 830 pray-
merdan ibarat PZR-genotiplasdirma paneli yaradilmisdir. Filtirloma naticasinda yeni varadlln{ls
panel 401 yiiksak keyfiyyatli markerdan taskil olunmusdur. Ug bugda g arasinda B 2

an yiiksak (151 tak nukleotid polimorfizmi (TNP)), D genomu isa (88 TNP) an asag marker sixhgi-
na malik olmusdur. 21 xromosom arasinda 1B va 3B xromosomlari an ¢ox, 3D va 4D xromosomlari
isa an az TNP ila saciyyalonmislor. Tranzisiya (Ts) tipli TNP-larin rastgalma tezliyi (84%). transver-
siya (Tv) tipli TNP markerlardan (16%) kifayat qadar yiiksak olub, Ts/Tv nisbati 5,3 vahid taskil et-
misdir. Yeni yaradilmis panel yumsaq bugda (7. aestivum L.) kolleksiyasinda yoxlamlmus, 69 yum-
saq bugda niimunasi iigiin genetik miixtaliflik amsal v polimorfizm informasiya tutumu, miivafiq
olaraq 0,252 va 0,205 vahid toskil etmisdir. 9n yiiksak polimorfizm var. ferrugi va var. miltu-
rum, an az miixtaliflik isa var. hostianum névmiixtalifliyi iiciin geyda anmisdir. PCoA analizi ilk ii¢
koordinant variasiyanin 22,5%-ni izah etmisdir. Genotiplasdirma paneliny daxil edilmis TNP mar-
kerlar unikal profila malik genotiplori askar etmaya va biitdv kolleksiyada genetik miixtalifliyi qiy-
motlondirmays imkan vermisdir.

Acar siglar: Yumsaq bugda genomu, PZR-genotiplasdirma, amplikon sekvensi, multipleksloma, TNP.
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Bugda (7. aestivum L.) hazirda diinya tizra
an ¢ox becarilon v istehlak olunan biki olub 220
milyon hektardan gox sahada becarilmakla ohalini
giindalik 15% kalori ila tomin edir (Balfourier et
al., 2019). Durmadan artan diinya shalisinin ¢ora-
ya olan talobatinin 6donilmasi ligiin bugda istehsa-
linin da miintozom gokilds artiriimasi talob olunur
(Ray et al., 2013). Okino yararli torpaglarin az ol-
dugu milasir dovrda bugda bitkisinin mohsuldarh-
gimin artinlmasi yalmz “ikinci yagil ingilab” —
méveud tobii resurslann va genetik miixtalifliyin
askarlanmasi va daha diizgiin istifadosi hesabina
sldo oluna bilor (Lynch, 2007). Bugda bitkisinin
boyiik Slgilii (17Gb), kompleks genomu yiiksak
sixlight TNP (tok nukleotid polimorfizmi) xarita-
lagdirma iglorini gatinlogdirso do bugdalarin diinya
shalisinin qida rasionunda dnamli paya sahib ol-
masi onlar iizorindo miitamadi olaraq, genetik tad-

giqatlarin va seleksiya islorinin apaniimasini zaru-
ri edir. Yeni Nosil Sekvens (YNS) texnologiyala-
rinin kasfi va siiratli inkisafi, miixtalif YNS geno-
tiplogdirma disullanmin (GBS, RAD-seq. DArT-
seq) totbigi heksaploid bugda genomunun
(AABBDD) oxunmasina va minlarla TNP mar-
kerlarin askarlanmasina imkan vermisdir (Appels
etal, 2018).

YNS genotiplogdirma yeni tok nukleotid po-
limorfizmlorinin askar edilmosi, genetik variasi-
yanin giymotlandirilmasi, genetik vo assosiativ
Xaritalorin qurulmasi kimi magsadlor digiin hayata
kegirilon genetik skrining tisulu olub, asag: varia-
siyaya vo bugda kimi mirakkab genoma malik
populyasiyalarin tadqiqi diglin ucuz va siiratli Gisul
kimi qiymatlondirilir)Multipleks PZR va barkod-
lagmanin kasfi fonunda YNS texnologiyalar ara-
sinda eyni anda yiizlarlo genotip tizorindo yiizlarla
TNP markeri alda etmaya imkan veran amplikon
sekvens iisulu daha etibarl va effektiv hesab edi-
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lir. Amplikon sekvensloma va ya PZR-GBS sclck<
tiv praymerlorin istifadosi ilo genom m\'irol_(k?bll-
yinin azaldilmasinin alternativ iisulu olub bitki se-
leksiyasi vo genom tadqiqatlar tigtin avazolunmaz
vasitadir. Amplikon sekvens iisulu PZR mohsulla-
rin (amplikonlarin) sckvensi yolu ilo genomun
spesifik hissalorindoki genetik variasiyalari tadqiq
etmays imkan verir (Ogiso-Tanaka et al., 2019).
Usul lazim olan genom hissalarinin hadaflonmasi
va shata olunmasi iigiin dizayn olunmus oliqgonuk-
leotid problarn istifadasi ilo PZR-1n apariimasi va
daha sonra YNS metodlari ilo sekvensina asasla-
mir. Amplikon sekvensi nadir somatik mutasiyala-
nn tayini iigiin oldugca samorali olub, tsulun an
miihiim Gstiinliiyii multipleksloma vasitasilo yiiz-
larla genin bir dovrada sekvens edilmasidir. Sek-
vens kitabxanalari comi 5-8 saata hazirlana va 17-
32 saata sekvens oluna bilor.

AmpliSeq texnologiyasi insan genetik xasto-
liklorinin tadqiqi ilo yanagi, arpa (Tanaka et al.,
2019), gargidal (Jamann et al., 2017), diiyii (Gao
et al., 2018) va soya (Ogiso-Tanaka et al., 2019)
kimi bir sira bitkilordo da ugurla tatbiq olunmug-
dur. Bugda bitkisinds amplikon sekvensi paneli-
nin yaradilmasi boyiik hacmli genomun tam re-

sekvenslonmosini hayata kegirmadon hadaflonmiy
mohdud regiondan yeni, tasarriifat ahomiyyatli
TNP-lori agkar etmaya, bu yolla zamana va maliy-
ya xarclorina gonast etmoya imkan verar. )

Tadqiqat igindo asas moagsad diinyada ilk da-
fa olaraq bugda bitkisinda genetik variantlarin da-
ha effektli toyini tigiin PZR-genotiplagdirma panc-
linin yaradilmasidur.

MATERIAL VO METODLAR

Tadgiqat isindo Milli Genbankdan slda olun-
mus yumsaq bugdanin (Triticum aestivum L.)
miixtalif novmiixtalifliklorino aid 69 niimunasin-
don istifada edilmisdir (Cadval 1).

Bugda bitkisinin amplikon sekvenslonmasi
Schnable laboratoriyasinin 2015-ci ilda taqdim et-
diyi protokol asasinda yerino yetirilmigdir
(Schnable, 2015). Tadqiqatda ilk dafa olaraq bug-
da genomu (A, B va D) iizra 830 praymer dizayn
edilmisgdir (Sigma arrive @ 100 pM). Praymerlor
100 pM gatilliga qadar durulagdirildigdan sonra
har qrupda orta hesabla 30 TNP (30 praymer) ol-
magqla bir ne¢a qrupa boliinmiisdiir.

Cadval 1. stifada olunmug yumsaq bugda (7. aestivum L.) niimunalori

Ne Novmiixtalifliyi Ne Novmixtalifliyi Ne Novmiixtalifliyi
6921 v. graecum 6964 v. ferrugineum 7027 v. hosti
6923 v. graecum 6965 v. ferrugi 7028 v.
6926 v. graecum 6966 v. ferr 7029 v. h
6927 v. graecum 6968 v. ferr 7032 v. meridionale
6936 v. milturum 6969 v. fer 7033 v. meridionale
6937 v. milturum 6970 v. ferrugineum 7034 v. leucospermum
6938 v. milturum 6971 v. ferrugi 7036 v. veluti
6939 v. milturum 6972 v. ferr Qiymatli -2/17 v. vell
6941 V. milturum 6983 v. lutescens Qrekum -75/50 v. graecum
6942 V. milturum 6985 v. lutescens Arzu -
6943 v. milturum 6987 v. lutescens Giirgoana-1 v. erythrospermum
6944 v. erythrospermum 6989 v. lutescens Qarabag -
6945 v. erythrospermum 6992 v. lutescens Zordabi -
23:(7) : z:iz:::g:z::: ;g(l)(s) ‘\: Z;Z::Zum Mirb?sir -_I 28 v. erythrospermum
6948 v. erythrospermum 7011 v. l/b" lum ,Gums.h v. erythrospermum
6949 V. ervthrospermum 7012 v. p Ihl;i"m 310"'“_)"! - e
6950 v. erythrospermum 7014 v‘ u/b‘d“m ——— o —
oes Lot . albidum Qobusl.an V. graecum
alborubrum 7016 Azori v. lutescens

6960 v_alborubru 7017 - ?

. Sof: . lutescens
6961 v. alborubrum 7019 v. barbaross 2 sq' = —
e e o v. A -h‘ ”-\.J,a Qirmuzi giil-1 v. erythrospermum
6963 v_alborubrun 7023 e o e,

m v. barbarossa Soki-1 v. ferrugineum
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TNP spesifik PZR praymerlor igiin CS1 5-
ACACTGACGACATGGTTCTACA-3") va CS2
(5’-TACGGTAGCAGAGACTTGGTCT-3")
adaptorlarindan (Fluidigm) istifads olunmusdur.
Har bir niimunaya aid gDNT-si (10-50 ng/pl, 1.5
pul) 96 yuvacigh PZR gabinin ayri-ayn yuvaciqla-
nina yerlogdirilmis, har bir yuvaciga 3.5 ul PZR
master qarisigi (100 nM praymer qarisig, 1X Life
Technologies sirkatinin  Platinum® Multiplex
PCR Master Mix mohlulu) slavs edilmisdir. PZR
programi asagidaki kimi tortib olunmugdur: 1)
94°C - 10 dag; 2) 10 tsikl 94°C - 20 san, 64-56
°C - 1 daq (temperaturu hor tsikildo 0.8°C asag
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 marholada bir niimunays aid biitiin amp-
likonlarin birlogdirilmasi hoyata kegirilmigdir. Bu-
nun iigiin har bir PZR reaksiyasindan 5 pl gétiirii-
larak yeni PZR qabinin yuvaciqlarina kégiiriilmis,
eyni gDNT-yo malik olan niimunalorin PZR reak-
siyalar 1 yuvaciqda birlogdirilmigdir. Daha sonra
PZR mohsullardan 2 pl gétiiriilorok yeni PZR ga-
bina kogiiriilmiis, barkodlagma iigiin har bir yuva-
ci1a 2 pm barkod praymerindon 1 pl slava edil-
misdir. Umumi hocmi 5 pl olan PZR qansigt
(1.25X Standart NEB Taq Buferi, 500 uM dNTP,
100nM Universal Dksino Praymer, 1U/rxn NEB
Taq polimeraza) hazirlanaraq yuxarida gostarilmis
program iizro amplifikasiya hoyata kegirilmisdir.
Kitabxana bir yers comlogdirildikdon (birlogdiril-
dikdan) sonra PZR saflagdirma siitiinlarindan isti-
fado etmoklo PZR amplikon toplusu tamizlonmis,
PZR-GBS kitabxanasinin amplifikasiyasi hayata
kegirilmigdir. Amplifikasiya olunmus kitabxana
~3 pg/ pl qatihga qador durulasdirilmis, PGM
OneTouch sisteminds (Life Technologies) Ion
PGM HI-Q View Template Kit vasitasila istehsal
¢ilarin protokoluna uygun qaydada emulsion PZR
aparilmigdir. Zoanginlosdirilmis ISP (lon Sphere
Particles) kiiraciklori Ion PGM platformasinda
(Life Technologies) Ion 318 ¢ipi va sekvens kiti
(lon PGM Hi-Q Sequencing Kit; Life Technologi-
es) vasitasilo 200 n.c. uzunlugunda tok sonluglu
oxunma konfiqurasiyasina uygun sokildo sekvens
olunmugdur.

Sckvensin naticalori vo TNP ¢aginsi TAS-
SEL 3.0 bioinformatik analiz program dostinin bir
hissasi olan UNEAK (Universal Network Enabled
Analysis Kit) GBS analitik tochizat sistemi (pipe-
line) vasitasilo hoyata kegirilmigdir (Bradbury et

iplaydirma p ya

al, 2007). Asag keyfiyyot gostoricisino malik
oxunmalar kanarlagdirilmig vo heterozigotlugu <
10%, minor allel tezliyi > 1% va gatigmayan (mis-
sing) markerlori < 20% olan TNP-lar sonraki ana-
lizlor iigiin istifado olunmugdur. Oxunmalarin re-
ferens (istinad) genomuna uygun nizamlanmas
BLASTn analizi ils hoyata kegirilmisdir.

AmpliSeq verilonlori asasinda Ney genetik
mosafd indeksinin toyini, klaster analizi, asas ko-
ordinant analizi (PCoA) va NJ (Neighbour-joi-
ning) dendrograminin tartibi DARwin 6.0 (Perrier
and Jacquemoud-Collet, 2006) program paketi ilo
yerina yetirilmigdir.

NOTICOLOR VO ONLARIN MUZAKIROSI

Bugda genomu iigiin yaradilmg ilk PZR-ge-
notiplosdirma paneli biitiin genomu (A, B va D)
ohato edon 830 praymerdon togkil olunmugdur.
Sekvens idgiin 11 kitabxana hazirlanmig, 11 mil-
yon yuvacia malik 318 ¢ipinin doldurulma faizi
65-78%, bir dairado oxunmalarin say1 iso 3.8-
4.5x10° arasinda doayismisdir (Sakil 1).

Sakil 1. Yiiklonma faizini gostaran lon 3187w v2 ¢ipi-
nin psevdo-rongli sakli. Qurmiz1 rang 100% yiiklanmo-
ni, gdy rong isd o hissadoki yiiklanmayan yuvaciglan
gostarir. Hor bir 318 ¢ipi 11 milyon yuvaciga malikdir.

Umumilikda, kolleksiya ii¢iin 830 genetik
variant agkar olunmug, TNP markerlari arasindan
monomorf markerlar (praymerlor) ¢ixdas edilmig-
dir. Genetik miixtolifliyin tadqiqi tgiin marker
keyfiyyatinin yaxsilagdinilmasi mogsadilo yalmz
minor allel tezliyi 10%-doan yuxar olan TNP-lar
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q

hacind

nov miixtalifliyin vo variasiyanin A vo B

noazara alinmig va analizlords istifada ol ]
Belaliklo, filtirlomo naticasinda yeni yaradilmig
panel 401 yiiksok keyfiyyatli markerdon togkil
ol dur. dlda ol 18 markerin genom
lokalizasiyas: miiayyan edilmamis (Nm) (Cadval
2), qalan TNP-lorin A, B, D genomlari va xromo-
somlar iizro paylanma xarakteri sokil 2-do toqdim
olunmugdur.

Ug bugda genomu arasinda B genomu an
yiiksak (151 TNP), D genomu iso (88 TNP) an
asag1 marker sixhgna malik olmugdur. A vo B
genomunda xaritalagdirilmis TNP-larin saymin D
genomu ilo milqayisado 1.6 va 1.7 dof> yiiksak ol-
masi qeydo alinmigdir. D genomu, bugdanin toka-
miili prosesinda formalagmis ii¢ genom arasinda
an gancidir. Nisbatan gadim genomlarin poliplo-
idlasmo zamani gen duplikasiyasina moruz qalma-
s1 va polimorfizmlo naticalonan ¢ox sayda mutasi-
yalar toplamasi giiman olunur. 7. aestivum V3
onun tetraploid acdadi 7. turgidum (AABB) ara-
sinda ahamiyyatli daracada gen axim bas vera bil-
diyi halda, heksaploid bugda va Ae. tauschii (DD)
arasinda bu proses bag vermamisdir. Bu isa, 6z

genomlarinda D genomuna nisbaton daha ¢ox top-
lanmasina sabab olmusdur (Dvorak et al., 2006;
Berkman et al., 2013).

21 xromosom arasinda 1B vo 3B xromosom-
lar1 an ¢ox, 3D va on kigik bugda xromosomu
olan 4D isa an az TNP ila saciyyalonmislor. Alin-
mig naticalor Edae vo amokdaslarinin (2015) tod-
qiqatlan ilo uzlagir. A genomu daxilindo 4 A xro-
mosomu mimimum sayda TNP-laro malik olmus-
dur. 4A xromosomunda yerlogon molekulyar mar-
kerlorin saymnin azhg bu xromosomlarda bas ve-
ron qadim, qeyri-homoloji translokasiyalarla ola-
qadar ola bilar.

Tranzisiya tipli TNP-lorin rastgolma tezliyi
(84%) transversiya tipli TNP markerlordan (16%)
kifayat qador yitksak olub, Ts/Tv nisbati 5.3 vahid
tagkil etmigdir (Cadval 2). Tranzisiya va transver-
siya nisbatinin yiiksok olmasi bugda bitkisindo
poliploidlosma zamam metillasmo tezliyinin art-
masi ilo do slagadar ola bilar. Tranzisiyalar ara-
sinda an gox rastgalinon C/T (177 TNP), transver-
siyalar arasinda isa G/T avozetmoloridir.
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$akil 2. PZR-genotiplagdirmo panelina daxil olan TNP markerlorin A, B va D genomu (A) va
xromosomlar (B) boyunca paylanmas:
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Cadval 2. Bugdanin ii¢ homeoloji genomu iizra tok
nukleotid avazetmalarinin tipi va paylanmas

Parametrlor x BthumD Nem Umumi
TNP say1 144 151 88 18 401
Tranzisiya 19 130 75 13 337
A/G - - - | 1
cT 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
GT 2 [ 13 [ 6 - T
C/IA 12 i S 2 26
A/C - - - 2 2
AT - - - | 1
T/A - 1 - - 1
CIG 1 - | - 2
G/C - - 1 - 1
Tv% 174 14 148 16
Ts/Tv 4.8 6.2 5.8 5.3

Hazirlannig  panel 69 niimunadon ibarat
yumsaq bugda (7. aestivum L.) kolleksiyasinda
yoxlanilmisdir. Analizlor 105 yiiksok keyfiyyatli
TNP-larla hayata kegirilmisdir.

Hoar bir genom daxilinda 4-cii homeoloji qrup
xromosomlart an az marker sayi ilo xarakteriza
olunmugdur. TNP markerlardon 2-si (C/T va G/A)
tranzisiya va 3-ii (C/A, G/T va T/A) transversiya
tipli olmus, tranzisiyalar imumi TNP-lorin 84%,
transversiyalar isa comi 16%-ni toskil etmigdir.

105 TNP markeri iizro genetik miixtaliflik
amsali (GMO) 0.014-0.50, polimorfizm informa-
siya tutumu (PIC) isa 0.014-0.375 arasinda dayis-
mis, kolleksiya iigiin orta gostarici, miivafiq ola-
raq, 0.252 va 0.205 vahid togkil etmigdir. TNP
markerlarin 43%-i iigiin qeyd olunan parametrlor
¢ox agag1 (0.01-0.1) giymatlarla saciyyalondiyin-
don (Sakil 3) bu, iimumi orta gostaricilarin do asa-
81 olmasina gatirib ¢ixarmisdur.

Yumsaq bugda névmiixtolifliklori arasinda
an yiiksok polimorfizm var. ferrugineum va var.
milturum, on az mixtliflik isa var. hostianum
ti¢iin geydo alinmuigdir (Cadval 3).

69 T. aestivum niimunasi li¢iin 105 marker
asasinda hesablanmis Ney genetik masafo indeksi
0.01-0.49 arasinda doyismakla, orta hesabla 0.24
vahid olmugdur. AmpliSeq naticalorinin analizi
asasinda ikidan gox niimuno say ilo tamsil olunan
11 névmiixtolifliyi arasinda var. ervthrospermum
va var. ferrugineum, homginin var. milturum va
var. ferrugineum-un genetik baximdan yax, var.

71
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albidum va var. hostianum-un isa genetik baxim-
dan uzaq olmasi miiayyan edilmisdir (Cadval 4).

TNP markeriorin say:
a ¥ B8

Sakil 3. 69 T. aestivum genotipinda 105 TNP markeri
iigiin genetik miixtaliflik amsali va PIC dayarinin
paylanmas)

Cadval 3. 69 yumsaq bugda niimunasindan ibarat
kolleksiyada ndvmiixtalifliklori iizra polimorfizm
informasiya tutumu

Novmiixtalifliklori Niilmuna sayi PIC
var. albidum 5 0.123
var. alborubrum s 0.134
var. barbarossa 3 0.121
var. erythrospermum 11 0.171
var. ferr 9 0.192
var. graecum 8 0.172
var. hosti 3 0.075
var. lutescens 8 0.174
var. meridionale 2 0.127
var. milturum 7 0.192
var. veluti 2 0.111
Umumi kolleksiya 69 0.205

Klaster analizi ilo tartib olunan dendrogram-
da 69 yumsaq bugda genotipi 5 klasterda qruplas-
mugdir (Sokil 4). Klasterlorda genotip say1 4
( klaster 4) - 23 (klaster 1) arasinda doyismigdir.

Miioyyan subklasterlorda eyni novmiixtalif-
liklorina aid genotiplarin birga qruplagmasi miiga-
hida olunmugdur. 5 var. alborubrum niimunasin-
don 4-ii I klasterds yer almig, onlardan tigii (6959,
6960 v 6961) homogen qrup omala gatirmisdir.

Oxsar qruplagma 8 var. graecum igiin da
qeyda alinmug, 1 klastera diigon 4 genotipdon 3-ii
kigik qrup soklinda birlogmigdir. Tadgiqata calb
olunmug 3 var. hostianum niimunasinin isa hanust
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(7027, 7028, 7029) 11 klasterdd bir-birina genetik
baximdan ¢ox yaxin masafada yerlogmisdir. GBS
analizinda oldugu kimi, Giinogli, $aki I va Ruzi
84 sortlannin da birga qruplagmasi miisahida olu-

nur. Umumilikda, niimunalarin dendrogramda bir-
birina nazaran yerlosmo xarakteri GBS analizi ilo

uygunlug toskil etmisdir.

Cadval 4. Yumsaq bugda ndvmiixtalifliklori arasinda Ney genetik moasafa indeksi

Névmilxtalifliklori 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
S. 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] 0122 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] 0.111f 0.170] 0.134
7010
708 6992
[]
01
Sakil 4. i S . 5 5
Sakil 4. Amplikon sekvensloma TNP verilonlori asasinda 69 T. aestivum da genetik qohuml aks

etdiron dendrogram. Miixtalif ranglar nvmiixtalifliklarinin gostarir.
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$akil 5. Ampliseq verilanlori asasinda PCoA analizi ilo 69 yumsaq bugda niimunasinin koordinant miistavisi
iizorinda paylanmasi

PCoA analizi ils ilk ii¢ koordinant variasiya-
mn 22.5%-ni izah etmigdir ($okil 5). Qrekum
75/50 va Saki | sortlanimin gixmaq sortila, qalan
biitiin sortlar koordinant miistavisinin sol hissasin-
da qruplagmisdir. ICARDA/CIMMYT Beynalxalq
seleksiya morkozi materiallarindan aldo olunmug
Qiymatli 2/17, Dzomotli 95, Qobustan kimi sortla-
rin da genetik baximdan yaxin olmast vo miistovi-
da yaxin fada yerlomasi milgahids olunur.

Yumsaq bugda kolleksiyasinda yeni yaradil-
mis amplikon sekvensi (PZR-genotiplagdirma) pa-
neli vasitasilo genetik mixtalifliyin vo gohumlu-
gun qiymatlandirilmasi panelin effektivliyini tos-
diq etmig oldu. Genotiplagdirma panelina daxil
edilmis TNP markerlor ham niimunolar arasindan
unikal profila malik genotiplori agkar etmayo,
ham do biitdv kolleksiyada genetik mixtalifliyin

i ini yar ga imkan verir. TNP
paneli batiin nimunalari differcnsiasiya etmis vo
onlari genetik yaxinliq daracalorina goro dizgiin
sokilda gruplasdimusdir. Alinmig naticalarin GBS
analizi ilo uzlagmas: panelin etibarhligim daha da

artinr. Hazirlanmug panel bark vo yumsaq bugda
bitkisi {izrs aparilacaq genotiplogdirmo tadgiqatla-
rinda va galacak genotip-fenotip assosiasiya ana-
lizlarinda yiiksok etibarli metod kimi istifada olu-
na bilor.
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Co3nanue naHe M FeHOTHIHPOBAHUS VIS TILEHNLbI HA 0CHOBE TEXHOIOTHH AmpliSeq

M.A. AdbGacos

Huemumym 2enemuueckux pecypcos HAH Asepbaiioxcana, baxy, Asepoatioxcan

[TLP-GBS 1 ceKBeHHPOBAHHE AMILIMKOHOB C HCHIONB3OBAHHEM CEICKTHBHBIX npaiiMepoB - 10 ajib-
TCPHATHBHBIN MCTO/L CHIAKCHUA CIIOKHOCTH F€HOMa M HE3AMEHUMBIii HHCTPYMCHT JUIS CeJleKUHH pacre-
HHUH W TCHOMHBIX HcciesoBanuil. Briepsoie B MccienoBanun Gbuia paspaborana nawenn [TL[P-

FCHOTHIIMPOBAHMHSA, OXBATHIBAIONUIAS T'€HOM MMUICHHLbI

(A, B u D) n cocrosmas u3 830 npaiimepos.

ABHeIb, CO31aNHAR B PesyabTate GuiabTpaunm, coctosa 13 401 BLICOKOKA4eCTBEHHOIO Mapkepa. Cpean
TPEX TCHOMOB MMIICHULIBI, reHoM B obaanan camoii Bhicokoii (151 OIHOHYKJICOTHIHBIX NOJIMMOP(pH3MA
uian OHIT), a renom D (88 OHIT) - camoii nusoii TUIOTHOCTBIO MapkepoB. Xpomocoms! IB 1 3B xapak-
repusyioTcs HanGosbiumM, a 3D 1 4D - naumenbiM kosimuectsom OHIT. Yactora nc’rpcuacm;cm OHI1
MApKCpoB TpansnunonHoro (Ts) Tina (84%) Gbuta sHaunTenbHO Bbile, uem y OHIT mapkepos Tpancsep-

cuonnoro (Tv) tuna (16%), B cooTHomICHIH Ts/Tv, pasnoii 5,3 ¢,
HOTHIIMPOBaHus ObLiIa IIPOBEPEHA B KOLICKLMH MAIKOl NLICHHILb
THUYCCKOIO pﬂ'ﬂlD()ﬁpiﬂHH W BCJIHYHHA I|]I(IJOPMUIIIIOIIII()I'() noJin
coctasasan 0,252 u 0,205 eannmi cootsercTBenO. C
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1 (T. aestivum L.). Koddpdument rene-
MOphHIMa 18 69 06PA3LOB NLICHHILbI
AMBIH BLICOKHI 110IMMOP(H3M Gbla BhIsIBIICH y
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zaauf)sunuoc‘reu var. ferrugineum w var. milturum, camoe HU3KOe pasHooOpa3sue ONpe]eNeHo /Uis var.
ostianum. C nomoutsio PCoA anann3a Gbi1u 1anbl pasbacHenns 22,5% BapHaumii nepBbix TpeX KOOp-
auHat. Takum o6pasom, OHIT Mapkepbl, BK/IIOYEHHBIC B NAHEb FCHOTHIIHPOBAHMUSA, TI03BOIHIIN BbIABIATH

TEHOTM“IIM C YHUKaJIbHbIMH l’lpOl‘bmlﬁMM, a TaKKe CO3/1aTh OOLLYIO0 KapTHHY IeHETHYECKOro pa'sﬂooﬁpa:mu
BO BCEH KOJUICKLIHH.

Kniouessie cnosa: I'enom mazkoi nwenuysi, ITLP-GBS, ¢ ip Myabmuniexcu-
posanue, OHIT, mpansuyus, mpanceepcus

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 polymorphisin 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.
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Keywords: Bread wheat genome, PCR-GBS, amplicon seq ing, ving, SNP, tr
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