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Azarbaycanda genetik ehtiyatlarin daha miiasir tisullarla hartorofli 6yronilmasi,
toplanmasi, itmok tohliikasinds olan ndvlerin xilasina imkan veracok sistemin
qurulmasi,  xarakteristik vo genomiks molumat bazalarinin  yaradilmasi,
biotexnologiyanin son imkanlarindan istifado etmoklo ekoloji tomiz, keyfiyyatli,
mohsuldar vo davamli sortlarin yaradilmasi, homginin Azorbaycanin zongin bitki
biomiixtalifliyi, milli brend bitkilori haqqinda diinya elmi ictimaiyyatino
osaslandirilmis molumatlarin verilmosi kimi toxirasalinmaz vazifoalorin somarali icrasi
istigamatlorindo miimkiin olan bitiin todbirlor hoyata kegirilir. Moveud genetik
miixtalifliyin qorunub saxlanilmasi va genefondun effektiv istifadosi {igiin, ilkin
olaraq, onlarin qiymotlondirilmasi vo yayilma arealinin toyini, identifikasiyasi, sortlar
Vo yabani formalar arasinda genetik yaxihigin tayini tomin olunur. Miiasir dovrda
genis istifado olunan molekulyar marker texnologiyalari, onlarin biologiya vo kand
tosarriifatinda totbiqi aktual olub, xiisusilo do bitkilorin genotiplori arasinda genom
saviyyasinda polimorfizmin tayininds genis sokilds istifads olunur. Polimorfizmi fargli
yollarla {izo ¢ixaran bu metodlarin kompleks sokilds istifadasi ise bitki genomunun
strukturu haqqinda daha genis informasiya almaga imkan verir. Molekulyar
markerlorin aparilan analizlarin naticalorinin miiasir statistik metodlarla 6yranilmasi
iSa tadgiqatin etibarliligini artirir.

b.I' Acaoosa

HNCCIEAOBAHUE TEHETUYECKOI'O PABHOOBPA3US
PACTEHMSA NEPCUK, BBIPAIIIUBAEMOTI'O B ABEPBAVI)KAHE

Knrwouesvie cnosa: cenemuyeckue pecypcsl, pacmenue nepcuxd, 6a3a OaHHbIx,
MONeKYAPHbLU MapKep

KomrmuiekcHoe m3ydeHne u cOOp TEeHETHYEeCKHX pPecypcoB B AsepOaiimkaHe
WCIIONIb30BAaHUEM 0OJiee COBPEMEHHBIX METOJIOB, CO3JaHHME CHUCTEMBI, KOTOpas
MTO3BOJIUT CIIACTH MCYUE3AOIINE BUIBI, CO3J]aHIE XapaKTEPUCTUIECKIX U TEHOMHBIX 0a3
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JAHHBIX, CO3JaHHWE JKOJIOTHYECKH YHCTBIX, KAueCTBEHHBIX, NPOAYKTUBHBIX MU
YCTOHYMBBIX COPTOB C HCIOJB30BAHHEM HOBEWIIMX TEXHOJOTHI. BO3MOKHOCTEH
OMOTEXHOJIOTHH, a TaKKe OOTaTOro pacTUTEIHHOro OnopazHooOpaszus AsepOaiimxana,
MPUHUMAIOTCS. BCE BO3MOXKHBIE MEpbl B HampaBieHHH 3(QeKkTuBHON peanuzanuu
aKTyaJIbHBIX 3alad, TAaKUX KaK IpeJoCTaBleHHE OOOCHOBaHHOM HH(pOpManuu o
pacTeHUsIX HaIMOHAJIBHBIX OpEeHJOB MHPOBOMY Hay4dyHOMY cooOmectBy. Jlns
COXpaHEHHUSl CYIIECTBYIOIIETO TE€HETHMYECKOro pa3HooOpasusi u 3ddexruBHOrO
WCIONb30BaHUs TIeHO(QOHIAa IIEPBOHAYAIBHO IPEIyCMaTpUBACTC HX OLEHKA H
oIIpefesieHNEe apeana, HICHTU(HUKALNSA, ONPEICTICHUE TeHETUIECKOr0 POJCTBA MEKIY
coprTaMd W JUKUMH (opMaMd. MOJEKyIsIpHO-MapKepHbIe TEXHOJOIHH, IITHPOKO
HCIONb3yeMble B Hallle BpeMs, UX MPUMEHEHHE B OMOJIOTHMM U CEJIbCKOM XO35ICTBE
aKTyaJlbHBI, OCOOCHHO NPH ONpEleNeHUH MOJuMOp(r3Ma Ha YpOBHE T'€HOMAa MEXIY
TCHOTUNIAMH pacTeHWi. KOMIIeKCHOe HCIONb30BaHUE 3TUX METOJOB, Pa3HBIMU
croco0aMy BBISBISIONINX MOTUMOP(U3M, MO3BOJISIET MOIYyYUTh O0IblIe HHQOpMALUU
O CTPYKType T€HOMa pacTeHuH. l3yueHHe pe3ynbTaTOB aHalN3a MOJIEKYJSPHBIX
MapKepOB COBPEMEHHBIMU CTATUCTUYECKHMH METOJAMM TIOBBIIIAET J0CTOBEPHOCTD
HCCIIEI0OBAHUSI.

B.G.Asadova

DIVERSITY RESEARCH GENETICS OF THE PEACH PLANT
CULTIVATED IN AZERBAIJAN

Keywords: genetic resources, peach plant, database, molecular marker

Comprehensive study and collection of genetic resources in Azerbaijan using
more modern methods, establishment of a system that will allow the rescue of
endangered species, creation of characteristic and genomic databases, creation of
ecologically clean, high-quality, productive and sustainable varieties using the latest
opportunities of biotechnology, as well as the rich plant biodiversity of Azerbaijan, all
possible measures are taken in the direction of effective implementation of urgent
tasks, such as providing justified information about national brand plants to the world
scientific community. For the preservation of the existing genetic diversity and the
effective use of the gene pool, initially, their assessment and determination of the
distribution area, identification, determination of the genetic affinity between varieties
and wild forms are provided. Molecular marker technologies, which are widely used in
modern times, their application in biology and agriculture are relevant, especially in the
determination of polymorphism at the genome level between genotypes of plants. The
complex use of these methods, which reveal polymorphism in different ways, allows us
to get more information about the structure of the plant genome. Studying the results of
molecular markers analysis with modern statistical methods increases the reliability of
the research.
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Giris

Son zamanlar ohalinin balanslasmis qida mohsullart ilo tomin
olunmasinda karbohidrat, yag vo ziilallarla zongin olan arzaq mohsullar ilo
yanasl, orqanizmin normal funksiyasina shomiyyatli tosir gdstoron vitamin,
mineral vo osas yag tursularmi 6ziinde comlosdiron meyvalorin somorali
istehlakina yonolmis todqiqatlara daha cox diqqet yetirilir. Giilgigoklilor
fosilosino aid olan vo biitiin diinyada genis yayilmis mihim meyvo
bitkilorindon biri do saftalidir. Saftali 6ziiniin lozzatli meyvasi ilo insan
qidasinda miihiim yer tutur. Torkibinds sokoarlor (ssasen gliikoza, fruktoza vo
saxaroza), uzvi tursular (osason alma, limon vs s.), fenollar, flavonoidlor,
antosianinlor, karotenoidlor, lifli gidalar, minerallar vo vitaminlor kimi bioaktiv
Vo qidalandirict birlosmoalor, saglamliq vo Xostolik riskinin azaldilmasi
baximindan faydali funksional gidalar hesab olunur.

Saftali (Persica Mil., 2/2=16) yabani halda yayilmis 6 névii malumdur.
Bunlardan oksar saftali sortlarinin amala galmasinds istirak edoni Adi saftalidir.
Saftali MDB iizra conubi Ukrayna, Simali Qafqaz, Giliney Qafqaz vo Orta Asiya
respublikalarinda amtoa xarakterli bitki kimi becarilir. Diinya miqyasinda iso
saftal1 biitlin gitolords becarilir.

Adi saftali (Pvulgaris Mill.), diinyanin miixtalif 6lkalorinds yayilmisdir.
Ik forma amalogalmo morkazi Cin, ikinci forma amalogalmo morkazi iso Orta
Asiya, Iran, Giiney Qafqaz sayilir. Avropaya ilk dofo Irandan kegdiyi iiciin
godim romalilar bunu gabaqca «iran almasi»-Malus persica adlandirmislar.
Sonralar cinsin adi yer adi ilo -Persica saxlanmisdir. XVII vo XVIII asrlords
saftali Fransada genis inkisaf tapmis vo orada tiiklii vo tiiksiiz (torali, nektarin)
sortlart, hamg¢inin hiilii vo kordi formalari (¢oyirdokdon ayrilan vo ayrilmayan)
da ayrilmigdir.

Adi saftali 3-8 m hiindiirliilkdo agac, bazon isa kol tipli agacdir. Cotri
seyrak, kiiro, sallaq vo yigcam formali olur. Tez boyiiyon, yiiksok zog vermo
gabiliyystino malik, tez mohsula diison Vo nisboton az Omiirli bitkidir.
Tumurcuglarin oyanmasi gabiliyyati yiiksok oldugundan tez bir zamanda ¢otri
formalasir vo sixlasdigindan, sah budaq ragabstdon mohv olur, skelet budaglar
tezliklo liitlogir. Zog borpaetmo qabiliyyati zoif oldugundan yasli agaclarda
cavanlasdirici budama somara vermir.

Arasdirma
Saftali [Prunus persica (L.) Batsch] genom ardicilligr bu yaxinlarda elmi
ictimaiyyoto toqdim edilmisdir. Bu, ilk markers osaslanan olago xaritolorinin
buraxilmasi ilo iyirmi il avvel baglayan uzun prosesin kulminasiya noqtosini
tomsil edir. Proses molekulyar miixtolifliyin todqiqi, osas genlorin genom
movqelorinin  vo komiyyot olamot lokuslarinin askarlanmasi, boyliik DNT
ardicilligr  kolleksiyalarinin inkisafi, transkriptom vo proteom analizlori,
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miiqayiseli genomik todqiqatlar, fiziki xoritonin qurulmasi vo verilonlor
bazalariin inkisafi ilo siirotlo irolilomisdir. Genomik biliklorin artmasi qismon
saftali genomunun sadoliyi ilo baglidir: qisa (230 Mbp), diploid vo sokkiz ciit
xromosomda paylanmisdir. Qeyri-adi qisa nosillorarast dovr (2-4 il) vo 6z-
0ziino tozlanma davranist onun tam genomunun mdhkom ardicilliginin
qurulmasima koémok etmisdir. Saftali agac bitkilori arasinda genetik olaraq oan
yaxs1 taninan novlordon biridir vo ndvbati bir neg¢s ildo siiratli inkisaf vod edir.

Saftalt (Prunus persica) diinyanin miilayim zonalarinda becorilon on
moshur meyvo agaclarindan biridir. ©Orzaq vo Kond Tesarriifat Togkilatinin
(FAO, https://www.fao.org/faostat/, 1 iyun 2022-ci il tarixindo aldo edilmis)
hesabatlarina osason, 2020-ci ilo qodor diinya lizro saftali bigilmis saho vo
mohsuldarliq 1,5 milyon hektara vo 24,6 hektara catmisdir. Lakin meyvonin
saxlanma miiddoatinin qisa olmast sobabindon hor il saftalinin 20%-don ¢oxu
mohsul yigimindan sonraki marhalada itirilir [1; 4; 5]. Saftali agaclari homginin
miixtolif xostoliklor vo hogoratlarin, maosalon, gummoz vo aphidlorin
hiicumlarindan vo donma vo dasqin streslori kimi ekoloji stresdon oziyyot
cokirlor [2; 3]. Meyvo keyfiyyoti vo streso davamliligi yiiksok olan saftali
sortlariin yetisdirilmasi vo meyvalorin saxlama miiddstinin uzadilmasi {i¢iin
genetik vo molekulyar bioloji soviyyado genis todqiqatlar aparilmisdir. Buna
baxmayaraq, yliksok effektiv genetik vo molekulyar bioloji todqiqat yiliksok
keyfiyyatli gen annotasiyasi olan genomlardan asilidir.

Yiiksok mohsuldarhight sekvensiya texnologiyasinin siiratli inkisafi ilo
transkriptomun ardicillig1 gen vo transkript kosfi tigiin genis istifads edilmisdir
[11; 12]. Mlumina kimi SGS platformalar1 erkon ixtira, yiiksok Otlirmo
qabiliyyati, yiiksok doqiqlik vo asagi qiymoto goro son on ildo genis istifado
edilmigdir. Bununla bels, SGS adoton qisa oxunuslar verir, bu da transkript
kosfi ticlin tistiinliik deyil. Son illorde TGS tok molekulyar real vaxt ardicillig
(SMRT) texnologiyasi (PacBio platformasi) sayossindo mRNT-nin tam
ardicilligi, alternativ  birlosmo, birlosmo transkriptlori vo APA  kimi
transkriptomun miirokkebliyinin miixtalif aspektlorini basa diismok ii¢iin qobul
edilmisdir. TGS he¢ bir PCR giiclondirma vo uzun oxuma qabiliyyatinin
tstlinliiklorini toklif edir, lakin onlarin ardicilligla sohv nisbati yiiksokdir
[6,7,10]. Buna gora do, TGS va SGS texnologiyalarmin birlosdirilmasi daha
daqiq vo biitdv transkriptom molumati tomin eds bilor vo diiyii, pambiq vo
qargidali kimi bir ¢ox bitki novlari {iglin istifads edilmisdir [8; 9].

Saftali deskriptorlarinin siyahist Avropa Birliyinin Komissiyasinin
(MSK) Bitki Xostoliklorina Miiqavimatli Yetisdirmo vo Genbanklardan Istifada
Programi Komitasinin tam dostayi ilo yaradilmis vo hazirlanmigdir. Bitkilarin
Genetik Ehtiyatlarinin Qorunmasi vo Miibadilasi tizro Avropa Kooperativ
Programinin II Fazasindan olan Prunus Is¢i Qrupu IBPGR-nin deskriptorlar
tizorinds isini biitiin Avropa 6lkalari ilo integrasiya etmasinin zaruriliyini gobul
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etdi. Buna goro do, bu deskriptor siyahisi biitiin diinyada bitki ekspertlorinin
deskriptorlar vo descriptor vaziyyatlori ilo baglh tévsiyalorino asason IBPGR
standart formatina uygun hazirlanmigdir. IBPGR bu siyahinin ilk dord
kateqoriyasi lizro molumatlarin toplanmasini talab edir;

1. Niimuns

2. Kolleksiya

3. Xiisusiyyatlor hagqinda malumat

4. Ilkin giymatlondirma.

Digor deskriptorlar sonraki saciyyslondirma vo giymatlondirms
molumatlarinin sado kodlagdirilmasina imkan veracok Vo istonilon istifadagi
torofindon IBPGR formasinda oslave deskriptorlarin yaradilmasina niimuna kimi
xidmat edo bilocok 5-ci kateqoriyada verilmigdir. Toklif olunan kodlasdirma
goti sxem hesab edilmomoalidir, ¢iinki bu format IBPGR-nin tam dastayins
malikdir va biitiin diinyada toblig olunur. Burada verilon deskriptor siyahisi
beynolxalg format togdim edir vo bununla da biitiin bitki genetik ehtiyatlar
molumatlar1 ti¢lin hami torofindon basa diislilon “dil” yaradir. Biitiin
molumatlarin kodlasdirilmasi tigiin bu sxemin gobulu vo ya on az1 digor
sxemlori IBPGR formatina gevirmok {igiin transformasiya metodunun istehsali
molumatin saxlanmasi, axtarist vo oalagesi tiglin siiratli, etibarli vo Somarali
vasitolor yaradacaqdir. Bu, beynolxalq bitki genetik ehtiyatlar1 gobokasinds
germplazmanin istifadosine boyiik komok edocok. Buna gora da tovsiya olunur
ki, molumat asagidakilarla bagli bu deskriptor siyahisina yaxindan omol
etmoklo hazirlanmalidir:  deskriptorlarin  siralanmasi  vo  nomralonmasi;
miioyyon edilmis deskriptorlardan istifado etmoklo; vo deskriptordan istifado
tovsiya olunur.

Saftali tigiin tosvir siyahis1 IBPGR sonadlori;

Indi genetik arasdirmalarda asagidak: sonadlordon istifads edilir.

1) pasport molumatlart (giris identifikatorlar1 vo kollektorlar torafindon
geyds alinan malumatlar);

2) saciyyalondirma (yiiksok irsi olan, gozlo asanligla goriilo bilon va
biitin mihitlordo ifado olunan personajlarin geydindon ibaratdir); ilkin
giymatlondirmo (miisyyon mohsulun istifadagilorinin konsensusu ilo arzu
olunan hesab edilon mohdud sayda olavo olamatlorin geydindon ibaratdir).
Xarakteristika vo ilkin giymotlondirmo, bir qayda olaraq, kuratorlarin
mosuliyystindon asilidr, sonraki saciyyslondirms va giymatlondirma iss
seleksiyag1 torofindon aparilmalidir. Slave giymatlondirmadon oldo edilon
molumatlar molumat faylinda saxlanilir.

Asagida gostorildiyi kimi deskriptor vaziyyatlorinin giymotlondirilmasi
Vo ya kodlasdirilmas: {igiin beynoalxalq saviyyads Qgobul edilmis asagidaki
standartlara amal edilmalidir:

a) 6lgmolor metrik vahidlorls aparilir;
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b) davamli dayison bir ¢ox deskriptorlar 1-9 miqyasinda qeyde alinir.
Bu siyahinin miislliflori bozon doévlstlorin yalniz bir se¢imini tosvir etmislar,
mas. Belo deskriptorlar {iglin 3, 5 vo 7. Bu bas verdikds, kodlarin tam ¢esidi
verilmis kodlarin genislondirilmasi vo ya onlar arasinda interpolyasiya yolu ilo
istifado ticlin movcuddur . (Zararverici va xastaliklora garsi hassasliq) 1 = son
doraco asagi hassasliq vo &amp; yiiksokdon ¢ox yiiksok hassashiga:

c) simvollarin olmasi/yoxlugu + (indiki) va 0 (yox) Kimi
giymatlondirilir;

d) abunalik zamani timumiyyatlo vahid olmayan deskriptorlar ii¢iin
(masalon, qarisiq kolleksiya, genetik seqreqasiya) deskriptorun davamli vo ya
orta oldugu hallarda orta vo standart konarlagsma vo deskriptorun fasilasiz
oldugu hallarda &#39;x&#39; tezliklor deskriptorunda geyd edils bilar.

e) deskriptor geyri-miimkiin olduqda, deskriptor dayori Kimi &#39;
0&#39; istifads olunur.

Moasalon, bitki ¢igoklor amalo gotirmirss, asagidaki deskriptor {igiin
&#39;0&#39; qiymotlondirilocok. Cigok rongi,  standart rong sxemlori,
mosalon. Kral Baggiliq Comiyyatinin Rang Cadvali, Methuen Rang Kitabgas,
Bitki Toxumalar1 ti¢iin Munsell Rang Qrafiklori biitiin giymotlondirilmomis
rong simvollar1 tiglin siddatlo tévsiya olunur.

Meyvs iizorindo miigsahidslor aparmaq ti¢iin iki agacdan minimum 20-
don 10 tipik meyva secilmolidir. Meyvalor tizorinds biitiin miisahidolor agacda
yetismis meyvalor {izorindo aparilmalidir.

Natica

Azorbaycan Respublikasinda kond tosorriifatinin davamli vo artan
dinamika ilo inkisaf etdirilmosi miistaqil demokratik gonc dovlstimizin irali
stirdiilyii mithiim dovlet programlar1 osasinda aparilir. ©halinin artmaqda olan
orzaq mallarina tolobatinin 6donilmasi, 6lkomizdo mohsul bollugu yaradilmasi
ugrunda miibarizo hazirda genis viisot almisdir. Respublikamizin aqrar
iqtisadiyyatin  inkisaf etdirmok, eloco do ohalinin orzaqg tominatin
yaxsilasdirmaq vo intensiv baglar salmaq vacib dovlet oshamiyyatli
mosalalordon  olub, kond tesarriifatinda keyfiyyotli meyvo sortlarmin
yaradilmasini vo mohsuldarligin artirilmasini tolob edir.
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