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Նախաբան

Հայաստանումլանդշաֆտներիևէկոհամակարգերիբազ
մազանությունը, ռելիեֆի առանձնահատկություններով,
ուղղահայաց գոտիականությամբ և լանդշաֆտայինկլի
մայական10գոտիներիառկայությամբպայմանավորված,
նպաստում է հարուստ ու եզակի բուսականության ձևա
վորմանը։Բույսերիտեսակայինևներտեսակայինբազմա
քանակկազմընաևպայմանավորվածէնրանով,որմեր
երկիրըգտնվումէտարածաշրջանիկենդանականուբու
սականաշխարհներիձևավորմանկարևորագույնարեալ
ներիփոխհատմանվայրում։

Այսպես՝Հայաստանիփոքրտարածքում(29,74հազ.կմ2)
գոյություն ունի անոթավոր բույսերի մոտ 3800 տեսակ,
որոնցէնդեմիզմիմակարդակըզգալիորենբարձրէ(կազմում
են ամբողջ ֆլորայի 3,8 %ը)։ Հայաստանը բարձրակարգ
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անոթավորբույսերիխտությամբ(1քառ.կմիվրամոտ107
տեսակի բույս) աշխարհի մասշտաբով գրավում է ամենա
բարձրտեղերիցմեկը(Ա.Ավագյան,2015, www.cbd.int)։

Բույսերի գենետիկական ռեսուրսների բազմազանութ
յունում արժեքավոր նշանակությամբ առանձնակի տեղ է
զբաղեցնում հավակատարազգիների (Amaranthaceae,
նախկինում՝ թելուկազգիներ, Chenopodiaceae) ընտանի
քին պատկանող ճակնդեղ (Beta) ցեղը: Այն 2013 թ. նե
րառվելէաշխարհումառաջնահերթպահպանությանեն
թակաբույսերիվայրիազգակիցների92ցեղերիցանկում
(Vincent, et al., 2013):

Beta ցեղըբաժանվումէBetaևCorollinaeսեկցիաների,
առաջինըներառումէB. macrocarpa Guss., B. patula Aiton
andB. vulgaris L.,երկրորդը՝B. lomatogona Fisch. & C.A. 

Meyer,B. macrorhiza Stev., B. corolliflora Zosimovic ex 

Մշակաբույսերի տարբեր սորտերի և վայրի տեսակների գենետիկական
բնութագրմաննպատակովներկայումսլայնորենկիրառվումէISSRմարկերա
վորումըկամմիջմիկրոսատելիտայինհատվածներիանալիզը։

Հետազոտության նպատակն է սելեկցիոն ելանյութ առաջարկելու համար
ԴՆԹ մարկերների կիրառմամբ անձնագրավորել Հայաստանում տարածված
ճակնդեղիվայրիտեսակներըևպոպուլյացիոնսորտերը։

Գենետիկական բազմազանության ցուցանիշների համաձայն՝ ճակնդեղի
ուսումնասիրված վայրի տեսակները և պոպուլյացիոն սորտերի մեծ մասը
հազվագյուտալելներինվազագույնքանակովուհաճախականությամբբազա
յինկամտիպիկգենոֆոնդերեն։

Բանալիբառեր՝
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կան հատկանիշների մարկերավորման աշխատանքներում
(Bylka, et al., 2014, Alizadeh, et al., 2017)։

Հետազոտությաննպատակնէսելեկցիոնելանյութառա
ջարկելու համար ԴՆԹ մարկերների կիրառմամբ անձ
նագրավորել Հայաստանում տարածված, պատմական
զարգացման ընթացքում ձևավորված ճակնդեղի վայրի
տեսակներնուպոպուլյացիոնսորտերը:

Նյութըևմեթոդները

Ուսումնասիրությունները կատարվել են ՀԱԱՀ Ագրոկեն
սատեխնոլոգիայիգիտականկենտրոնիԿենսաբանական
հետազոտություններիլաբորատորիայում:Վայրիտեսակ
ներըհավաքվելենՀՀԱրագածոտնի(B. lomatogona),Կո
տայքի (B. corolliflora), Գեղարքունիքի (B. macrorhiza)
մարզերից(նկ.):

Մշակովիճակնդեղիբոլորսորտերնէլզարգանումեներ
կամյա ցիկլով: Վեգետացիայի առաջին տարում առաջա
նումենտերևներիվարդակըևմսալիարմատապտուղը,
իսկերկրորդտարումձևավորվումենծաղկակիրցողունը
ևսերմերը:

ISSRմեթոդովմոլեկուլայինգենետիկականհետազոտութ
յունները (Л.Д. Вдовиченко, В.И. Глазко, 2007) իրակա
նացվելենհետևյալփուլերով․

Գե նո մա յին ԴՆԹ-ի ան ջա տում

ՍերմերիցգումարայինԴՆԹնանջատվելէSDSմեթոդով
(В.Е. Падутов и др., 2007)։Օգտագործվելէ50մգնմուշի
հյուսվածք։ԱնջատվածԴՆԹիկոնցենտրացիանորոշվելէ
Nanodrop Oneսպեկտրոֆոտոմետրիմիջոցով:

Պո լի մե րա յին շղթա յա կան ռեակ ցիա յի (ՊՇՌ) ի րա կա նա-
ցում (պրայ մեր նե րի ընտ րութ յուն)

ՊՇՌիհամարնախատեսված10մկլռեակցիոնխառնուրդ
ստանալուհամարկիրառվելէհետևյալբաղադրությունը՝

Buttler, B. trigyna Waldst. & Kit., B. nana Boiss.& Heldr.
տեսակները(Kadereit, et al., 2006, Panella and Lewellen, 

2007, Biancardi, et al., 2012, Maxted, et al., 2012):

Գենետիկական բազմազանության ուսումնասիրության
համար նախատեսված գենետիկական մարկերները լի
նումենչորստեսակի՝մորֆոլոգիականկամֆենոտիպա
յին, կենսաքիմիական կամ սպիտակուցային, ցիտոգենե
տիկական և մոլեկուլային կամ ԴՆԹ (К.Р. Канукова и 
др., 2019):

ԴՆԹմարկերներըպոլիմորֆեն,գեներիկամքրոմոսոմի
ցանկացածայլհատվածիորոշմանհամարկարողենբա
ցահայտվել մոլեկուլային կենսաբանության մեթոդներով:
Այսինքն`ԴՆԹմարկերներըԴՆԹիկարճհատվածներեն,
որոնքգտնվումենգենինկամգեներինհնարավորինսմոտ,
կրում են բույսի համար արժեքավոր սելեկցիոն հատկա
նիշ (օրինակ՝բերքատվությունը, շաքարայնությունը), որը
կարող է օգտագործվել նոր սորտեր ստեղծելիս: Դրանք
լայնորենկիրառվումենգենոտիպերիանձնագրավորման,
պոպուլյացիայիպոլիմորֆիզմիաստիճանիգնահատման,
գենետիկական քարտեզագրման, ֆիլոգենետիկական
ուսումնասիրությունների, հիվանդությունների ախտո
րոշմանևայլնպատակներով:Կիրառմանայդլայնշրջա
նակիննպաստումեննաևմարկերային(Marker-Assisted 

Selection, MAS)ևգենոմային(Genomic Selection, GS)սե
լեկցիաները,որոնցհիմքըկազմումենԴՆԹմարկերները:
Վերջիններիս են պատկանում RFLP, SSR, STS, SSCP, 

CAPS, SCAR, SNT, RAPD, ISSR, RFLP, SSAP, IRAP, 

DArTմարկերներըևայլն(К.Р. Канукова и др., 2019):

Մշակաբույսերիտարբերսորտերիևվայրիտեսակներիգե
նետիկականբնութագրմաննպատակովներկայումսառավե
լապեսկիրառվումէISSRմարկերավորումըկամմիջմիկրո
սատելիտայինհատվածներիանալիզը։Այնօգտագործվում
էինչպեսմիջտեսակայինևներտեսակայինգենետիկական
փոփոխականության, պոպուլյացիաների գենետիկական
բազմազանության, տեսակների նույնականացման, այն
պես էլ գենոմի քարտեզավորման և օգտակար տնտեսա

Նկ.ԲնականաճելավայրերումտարածվածճակնդեղիB. lomatogona, B. corollifloraևB. macrorhizaտեսակներիբույսեր:
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3,9մկլջուր,2մկլբուֆեր,1մկլdNTP,0,4մկլպրայմեր,
0,1 մկլ Taqպոլիմերազ, 2 մկլ (40 նգ/մկլ) ԴՆԹ, 0,6 մկլ
MgCl2: ՊՇՌն իրականացվել է գերմանական Biometra
ֆիրմայի Tpersonal ամպլիֆիկատորում, հետևյալ ռեժի
մով՝940CումԴՆԹիդենատուրացիա4րոպետևողութ
յամբ,այնուհետևամպլիֆիկացիայի35ցիկլերիդեպքում՝
94 0Cում 40 վրկ դենատուրացիա, 5264 0Cում 50 վրկ
պրայմերների շիկամշակում, 72 0Cում 40 վրկ էլոնգա
ցիաև7րոպեշղթաներիվերջնականէլոնգացիա:ԴՆԹի
հատվածներիերկարությունըորոշելունպատակովօգտա
գործվելէմարկերայինԴՆԹ։

Է լեկտ րա ֆո րեզ

Ամպլիֆիկացիայի արդյունքները գերմանական Biometria
ֆիրմայիCompact Sֆորեզիապարատիմիջոցովէլեկտ
րաֆորեզիենենթարկվել1,7%անոցագարոզայինգելի
վրա։ Վերջինս սկանավորվել է Gel-Doc (Bio-Rad, ԱՄՆ)
համակարգիմիջոցով։ԴՆԹիհատվածներիերկարության
որոշմաննպատակովGel-Doc XRհամակարգումկիրառ
վելէQuantity Oneծրագիրը։

Ամպլիֆիկացիայի արդյունքները դիտարկվում են որպես
ժառանգմանդոմինանտությանտիպովգենոմայինԴՆԹի
համապատասխան լոկուսների մարկերներ։ Լոկուսների
առկայությունը դիտարկվում է որպես դոմինանտ ալելի
հոմո կամ հետերոզիգոտ վիճակ, իսկ բացակայությունը՝
ռեցեսիվալելիհոմոզիգոտվիճակ։

Ճակնդեղիվայրիտեսակներիևպոպուլյացիոնսորտերի
պոպուլյացիոնգենետիկական վերլուծությունն իրակա
նացվելէPOPGENE 1.31 (Yeh, et al., 1999)ևMicrosoft
Excelի համար մասնագիտացված GENALEX6 համա
կարգչային ծրագրերի միջոցով (Peakall and Smouse, 

2006).  որոշվել են պոլիմորֆ լոկուսների քանակը (P95) 

(Williams, 1990), սպասվող հետերոզիգոտությունը (He),
լոկուսումալելներիբացարձակ(Na)ևարդյունավետ(Ne)
քանակը,հազվագյուտալելներիքանակը(R)(Nei,1987):

ՏվյալներիվիճակագրականմշակումըկատարվելէSPSS
և MS Excel ծրագրերի միջոցով՝ պոպուլյացիոնգենետի
կականհետազոտություններիստանդարտմեթոդներիհի
մանվրա։

Արդյունքներըևվերլուծությունը

Հայաստանիտարբերֆլորիստիկականշրջաններումտա
րածված ճակնդեղի վայրի տեսակների և պոպուլյացիոն
սորտերի մոլեկուլայինգենետիկական հետազոտութ
յան նպատակով ISSRպրայմերների ընտրությունը կա
տարվել է ըստ դրանց դրսևորած արդյունավետության
(И.В. Бобошина, С.В. Боронникова, 2012, El-Mouhamady, 
et al., 2021, Keykhosravi, et al., 2017)։

Առանձնացվելէ4 ISSRպրայմեր՝2ըերկնուկլեոտիդային՝
X1 (CA)6G, ISSR-4 (TG)8GC,մյուս2ը՝եռնուկլեոտիդային՝

X9 (ACC)6G, ISSR-9 (ACG)7G(աղ.1)։ՆշվածISSRպրայ
մերներիկիրառմամբԴՆԹիամպլիֆիկացվածհատված
ներըմիջինըկազմելեն9,առավելագույնը՝13(X1),նվազա
գույնը՝5(X1)ֆրագմենտ։Ֆրագմենտներիառավելագույն
քանակ գրանցվել է սեղանի ճակնդեղի Վարդենիսի, իսկ
նվազագույն քանակ՝ շաքարի ճակնդեղի Հրազդանի պո
պուլյացիաներիբույսերում:

ԴՆԹի պոլիմորֆ լոկուսների քանակը կազմել է միջինը
6, առավելագույնը՝ 10 (ISSR9), նվազագույնը՝ 2 (ISSR4)
հատ։Ընդհանուրառմամբհայտնաբերվածբոլոր420ISSR
ֆրագմենտներից290ըկամ69%ըեղելենպոլիմորֆ:

X1 պրայմերի դեպքում ամպլիֆիկացված ֆրագմենտնե
րի երկարությունը տատանվել է 1801750 զ.ն. սահմա
նում,ընդորում՝ամենակարճըեղելէվայրիB. corolliflora
տեսակի, ամենաերկարը՝ սեղանի ճակնդեղի Մարտու
նու պոպուլյացիայի մոտ: X9 պրայմերի դեպքում ամպլի
ֆիկացված ֆրագմենտների երկարությունը տատանվել
է 2501800 զ.ն. սահմանում: Նուկլեոտիդների առավել
քիչ քանակով այն դրսևորվել է շաքարի ճակնդեղի Ար
թիկի պոպուլյացիայի մոտ: Ամենաերկարը եղել է վայրի
B. macrorhiza տեսակի մոտ: Հատկանշական է, որ այս
պրայմերը չի արտահայտվել սեղանի ճակնդեղի գրեթե
բոլոր պոպուլյացիաների մոտ՝ բացառությամբ Ապարա
նի պոպուլյացիայի: ISSR4 պրայմերի դեպքում ամպլի
ֆիկացվածֆրագմենտներիերկարությունըտատանվելէ
1601800զ.ն.սահմանում:Նուկլեոտիդներիառավելքիչ
քանակէգրանցվելսեղանիճակնդեղիԷջմիածնիպոպուլ
յացիայի, իսկառավել շատքանակ՝Վարդենիսիպոպուլ
յացիայիմոտ:ISSR9պրայմերիդեպքումամպլիֆիկացված
ֆրագմենտներիերկարությունըտատանվելէ190-1300 զ.ն.
սահմանում.ամենակարճըեղելէսեղանիճակնդեղիԱրա
մուսի պոպուլյացիայի մոտ, ամենաերկարը՝ Արթիկի պո
պուլյացիայիմոտ:Այսպրայմերըշաքարիճակնդեղիպո
պուլյացիաներիմոտչիարտահայտվել:

Գենետիկական բազմազանությունը բնութագրելիս կա
րևորվումենպոլիմորֆլոկուսներիբաժինը(P95),սպաս
վողհետերոզիգոտությունը(He), լոկուսումալելներիբա
ցարձակ(Na)ևարդյունավետ(Ne)քանակը,հազվագյուտ
ալելներիքանակը(R):Պոլիմորֆլոկուսներիառավելշատ
քանակէգրանցվելսեղանիճակնդեղիԱրամուսիպոպուլ
յացիայի մոտ (0,820), իսկ պոլիմորֆիզմի ամենացածր
աստիճանով կրկին առանձնացել է սեղանի ճակնդեղի
Էջմիածնի պոպուլյացիան (0,500): Մնացած դեպքերում
պոլիմորֆլոկուսներիքանակըտատանվելէ0,6360,768
սահմանում(աղ.2):

Սպասվող հետերոզիգոտության ցուցանիշով առանձնա
ցել են սեղանի ճակնդեղի՝ Արամուսի և Արթիկի, շաքա
րի ճակնդեղի՝ Հրազդանի և Արթիկի պոպուլյացիաները
(0,3120,351),իսկալելներիբացարձակևարդյունավետ
քանակով՝ համապատասխանաբար սեղանի ճակնդեղի
Մարտունու(1,855)ևկերիճակնդեղիՍևանի(1,453)պո
պուլյացիաները:
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Աղյուսակ1.ՃակնդեղիուսումնասիրվողվայրիտեսակներիևպոպուլյացիոնսորտերիպոլիմորֆիզմըISSRպրայմեր
ներիկիրառմամբ*

Վայրիտեսակներ
կամպոպուլյացիոն

սորտեր
Պրայմերները

Նուկլեոտիդային
հաջորդականությունը

(5´-3´)

Ամպլիֆիկացված
ֆրագմենտների

երկարությունը,զ.ն.

ԴՆԹ-իլոկուսներիքանակը,հատ ԴՆԹ-ի
պոլիմորֆիզմը,%ընդամենը պոլիմորֆ

Վայրիտեսակներ

B. corolliflora

X1 (CA)6G 210-740 9 7 77,8
X9 (ACC)6G 380-1600 11 8 72,7

ISSR-4 (TG)8GC 280-1200 8 4 50,0
ISSR-9 (ACG)7G 270-980 11 6 54,5

B. macrorhiza

X1 (CA)6G 200-1000 7 5 71,4
X9 (ACC)6G 420-1800 10 7 70,0

ISSR-4 (TG)8GC 180-1360 10 6 60,0
ISSR-9 (ACG)7G 220-750 12 8 66,7

B. lomatogona

X1 (CA)6G 350-850 11 7 63,6
X9 (ACC)6G 450-1600 6 4 66,7

ISSR-4 (TG)8GC 250-1250 9 7 77,8
ISSR-9 (ACG)7G 230-700 9 5 55,6

Սեղանիճակնդեղ

Ապարանի

X1 (CA)6G 180-1100 7 4 57,1
X9 (ACC)6G 350-1200 7 5 71,4

ISSR-4 (TG)8GC 250-1350 12 8 66,7
ISSR-9 (ACG)7G 220-900 8 6 75,0

Արամուսի

X1 (CA)6G 200-840 9 8 88,9
X9 (ACC)6G - - - -

ISSR-4 (TG)8GC 220-1200 7 6 85,7
ISSR-9 (ACG)7G 190-1200 7 5 71,4

Մարտունու

X1 (CA)6G 180-1750 11 7 63,6
X9 (ACC)6G - - - -

ISSR-4 (TG)8GC 280-770 10 7 70,0
ISSR-9 (ACG)7G 220-1100 7 4 57,1

Էջմիածնի

X1 (CA)6G 200-1300 9 6 66,7
X9 (ACC)6G - - - -

ISSR-4 (TG)8GC 160-950 6 2 33,3
ISSR-9 (ACG)7G 350-850 6 3 50,0

Արթիկի

X1 (CA)6G 230-1000 8 6 75,0
X9 (ACC)6G - - - -

ISSR-4 (TG)8GC 200-800 8 5 62,5
ISSR-9 (ACG)7G 280-1300 12 10 83,3

Աբովյանի

X1 (CA)6G 220-1200 11 7 63,6
X9 (ACC)6G - - - -

ISSR-4 (TG)8GC 350-1050 8 7 87,5
ISSR-9 (ACG)7G 290-800 8 5 62,5

Վարդենիսի

X1 (CA)6G 330-1400 13 9 69,2
X9 (ACC)6G - - - -

ISSR-4 (TG)8GC 290-1800 10 7 70,0
ISSR-9 (ACG)7G 190-950 10 8 80,0

Շաքարիճակնդեղ

Հրազդանի

X1 (CA)6G 350-1280 5 4 80,0
X9 (ACC)6G 400-1600 9 7 77,8

ISSR-4 (TG)8GC 300-1350 11 8 72,7
ISSR-9 (ACG)7G - - - -

Արթիկի

X1 (CA)6G 300-1600 7 6 85,7
X9 (ACC)6G 250-1400 7 4 57,1

ISSR-4 (TG)8GC 200-1100 9 6 66,7
ISSR-9 (ACG)7G - - - -

Կերիճակնդեղ

Սևանի

X1 (CA)6G 220-900 8 5 62,5
X9 (ACC)6G 340-1600 7 5 71,4

ISSR-4 (TG)8GC 220-1350 7 6 85,7
ISSR-9 (ACG)7G 300-900 9 8 88,9

Շիրակի

X1 (CA)6G 250-850 11 7 63,6
X9 (ACC)6G 300-900 6 5 83,3

ISSR-4 (TG)8GC 260-1500 7 6 85,7
ISSR-9 (ACG)7G 450-1100 10 4 40,0

*Կազմվելէհեղինակներիկողմից։
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Պոպուլյացիաների գենետիկական բազմազանությունն
առավելապեսպայմանավորվածէոչթեայսկամայնալե
լի հաճախականությամբ, այլև նմուշներում հազվագյուտ
ալելներով գենոտիպերի քանակով, այսինքն՝ տվյալ պո
պուլյացիայիյուրահատկությանաստիճանով։Ըստուսում
նասիրվածտեսակներիևսորտերի՝հազվագյուտալելների
առկայությանզրոյականարժեք(R=0)էգրանցվելվայրի
բոլորտեսակների,սեղանիճակնդեղիԱրամուսի,Էջմիած
նի, Վարդենիսի, կերի ճակնդեղի Սևանի պոպուլյացիա
ների մոտ, ինչը փաստում է տվյալ տեսակների բազային
կամտիպիկլինելումասին:ՍեղանիճակնդեղիՄարտու
նու, Արթիկի, Աբովյանի, շաքարի ճակնդեղի Հրազդանի,
Արթիկի,կերիճակնդեղիՇիրակիպոպուլյացիաներիմոտ
գրանցվելէհազվագյուտալելներիքանակիցածրարժեք
(R=1),իսկսեղանիճակնդեղիԱպարանիպոպուլյացիայի
մոտայդցուցանիշըեղել էամենաբարձրը՝2,ինչըփաս
տում է պոպուլյացիայի յուրահատկության բարձր աստի
ճանիմասին:

Եզրակացություն

Ճակնդեղիուսումնասիրվածվայրիտեսակներըևպոպուլ
յացիոնսորտերնառանձնանումենպոլիմորֆիզմիբարձր
աստիճանով՝33,388,9%:

Գենետիկական բազմազանության ցուցանիշների համա
ձայն՝ ճակնդեղի ուսումնասիրված վայրի տեսակները և
պոպուլյացիոնսորտերիմեծմասըբազայինկամտիպիկ
գենոֆոնդերեն՝հազվագյուտալելներինվազագույնքա
նակով և հաճախականությամբ։ Բացառություն է կազ
մում սեղանի ճակնդեղի Ապարանի պոպուլյացիան, որն
առանձնանումէյուրահատկությանբարձրաստիճանով:

Այսպիսով՝ուսումնասիրվածISSRԴՆԹմարկերներովկա
րելիէճակնդեղիսելեկցիոնաշխատանքներումկատարել
ճիշտծնողականձևերիընտրություն:

Գրականություն

1. ԱվագյանԱ.Բույսերիգենետիկականռեսուրսներիվի
ճակը պարենի և գյուղատնտեսության համար: Գնա
հատմանզեկույց.Եր.,2015.69էջ:

2. Бобошина И.В., Боронникова С.В. Изучение генети-
чес кого полиморфизма некоторых сортов Triticum 

aestivum L. с использованием ISSR-маркеров // 
Аграр ный вестник Урала. - N 5 (97), 2012. - С. 19-20.

3. Вдовиченко Л.Д., Глазко В.И. Генетическая паспор-
тизация сортов пшеницы с использованием ISSR-
PCR маркеров // Сельскохозяйственная биология. 
- N 3, 2007. - С. 33-37.

4. Канукова К.Р. и др. ДНК-Маркеры в растениеводстве 
/ Канукова К.Р., Газаев И.Х., Сабанчиева Л.К., 
Боготова З.И., Аппаев С.П. // Известия Кабардино-
Балкарского научного центра РАН. - N 6 (92), 2019. - 
С. 220-232. https://doi.org/10.35330/1991-6639-2019-
6-92-220-232.

5. Падутов В.Е., Баранов О.Ю., Воропаев Е.В. Методы 
молекулярно-генетического анализа. - Минск: 
Юнипол, 2007. - 176 с.

6. Alizadeh, M., Krishna, H., Eftekhari, M., Modareskia, M., 

Modareskia, M. (2017) ‘Assessment of clonal fidelity in 
micropropagated horticultural plants’, J. Chem. Pharm. 

Res., 7(15), - pp. 977-990.

7. Biancardi, E., Panella, L.W. and Lewellen, R.T. (2012). 

Beta maritima. The Origin of Beets. New York, NY: Springer 
New York. https://doi.org/10.1007/s12355-013-0237-6.

8. Bylka, W. et al. (2014). Centella asiatica in Dermatology: 
An Overview, Phytotherapy Research, 28(8), - pp. 

1117-1124. https://doi.org/10.1002/ptr.5110.

Աղյուսակ 2. Ճակնդեղի ուսումնասիրվող վայրի տեսակ
ներիևպոպուլյացիոնսորտերիգենետիկա
կանբազմազանությանցուցանիշները*

Վայրի
տեսակներկամ
պոպուլյացիոն

սորտեր

Գենետիկականբազմազանության
ցուցանիշները

P95 HE Na Ne R

Վայրիտեսակներ

B. corolliflora 0,637 0,127 1,405 1,118 0

B. macrorhiza 0,670 0,189 1,396 1,107 0

B. lomatogona 0,659 0,203 1,427 1,121 0

Սեղանիճակնդեղ

Ապարանի 0,676 0,285 1,740 1,321 2

Արամուսի 0,820 0,312 1,758 1,330 0

Մարտունու 0,636 0,226 1,855 1,418 1

Էջմիածնի 0,500 0,271 1,821 1,396 0

Արթիկի 0,757 0,320 1,828 1,434 1

Աբովյանի 0,712 0,261 1,687 1,320 1

Վարդենիսի 0,664 0,285 1,738 1,378 0

Շաքարիճակնդեղ

Հրազդանի 0,768 0,351 1,673 1,320 1

Արթիկի 0,698 0,337 1,688 1,314 1

Կերիճակնդեղ

Սևանի 0,771 0,256 1,853 1,453 0

Շիրակի 0,682 0,278 1,810 1,407 1

*Կազմվելէհեղինակներիկողմից։
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Изучение генетического разнообразия распространенной в Армении свеклы с использованием 
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А н н о т а ц и я .  В настоящее время для генетической характеристики различных сортов сельскохозяйственных 
культур и дикорастущих видов широко используется ISSR-маркирование, или анализ межмикросателлитных 
сегментов. Цель исследования – паспортизация распространенных в Армении диких видов и популяционных сортов 
свеклы с использованием ДНК-маркеров для предоставления селекционного материала.

Согласно показателям генетического разнообразия, изученные дикие виды и большинство популяционных сортов 
свеклы представляют собой базовые или типичные генофонды с минимальным количеством и частотой редких 
аллелей.
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A b s t r a c t .  Genetic markers for the study of genetic diversity are divided into 4 groups: morphological or phenotypic, 
biochemical or protein, cytogenetic, and molecular or DNA. Currently, ISSR-DNA markers or Inter Simple Sequence 

Repeats is widely used for the genetic characterization of various crop varieties and wild species. In the present day, 

ISSR-DNA markers (Inter Simple Sequence Repeats) are widely used to characterize various crop varieties and wild 

species from their genetic makeup. It is used both for inter-species and intra-species genetic variability of populations and 

for genetic diversity, and species identification, as well as for genome mapping and marking of useful economic traits. 
The purpose of this research was to certify the wild species and population varieties of beet common in Armenia using 

DNA markers, to offer them as a selection starting material. The studied wild species and population varieties of beet are 
distinguished by a high degree of polymorphism: 33.3-88.9 %. According to the indicators of genetic diversity, most of the 
studied species and varieties are characterized as the main or typical gene pools with a minimum number and frequency 

of rare alleles. An exception is the Aparan population of table beet, which is distinguished by a high degree of originality. 

According to the indicators studied with ISSR DNA markers, it is possible to select the right parental forms for beet breeding 

activities.
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