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Միջազգային գիտական
պարբերական

Նախաբան

Բնական էվոլյուցիայի ու մարդու գործունեության արդ
յունքումձևավորվածգենետիկականռեսուրսներըյուրա
քանչյուրերկրիհարստություննենևբնապահպանական
հավասարակշռությունուսննդիանվտանգությունապա
հովող ռազմավարության տեսանկյունից կատարում են
կարևորդեր:

Հայաստանիտարածքումբնակվումենմիշարքարժեքա
վորևէնդեմիկկենդանատեսակներ,որոնցգենետիկական
ներուժնարժեքավորելանյութէգյուղատնտեսականկեն
դանիների նոր ցեղերի ստեղծման ու առկա բազմազա
նությանբարելավմանհամար:Առանձնակիուշադրության
էարժանիհայկականմուֆլոնը(Ovis orientalis gmelinii),
որիմիշարքարժեքավորկենսաբանականհատկանիշների
օգտագործման նպատակով դեռևսանցած հարյուրամյա
կիկեսերինհիբրիդացմանորոշաշխատանքներենսկսել
կատարելհայգիտնականները(Khorozyan, et al., 2009):

Տարիներիընթացքումուսումնասիրվելենհայկականմուֆ
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լոնի, կորիդելի տիպի ոչխարների և դրանց տարբեր սե
րունդներիհիբրիդներիմիկրոսատելիտայինԴՆԹիլոկուս
ները,հայկականմուֆլոնիևվերջինիսxընտանիոչխարի
տրամախաչմամբստացվածհիբրիդներիալելոտիպերնու
գենոտիպերնըստարյանշիճուկիմիշարքպոլիմորֆսպի
տակուցներիլոկուսներիևայլն (Մ.Վ.Բադալյանևուրիշ.,
2018,Մ.Վ.Բադալյան,Յու.Գ.Մարմարյան,2019):

Հարկ է նշել, որ գյուղատնտեսական կենդանիների և
դրանցվայրիազգակիցներիգենետիկականներուժիարդ
յունավետօգտագործումը,սելեկցիոնգործընթացնառա
վելագույնսկառավարելիդարձնելըպայմանավորվածեն
տարբեր պոպուլյացիաների գենետիկական կառուցված
քի, առանձին լոկուսների և ալելների հոմոզիգոտության
աստիճանի, տնտեսական օգտակար հատկանիշների
միջևառկակապիվերաբերյալտվյալների իմացությամբ
(Alnajm, et al., 2021):

Ներկայումսգյուղատնտեսականարժեքավոր կենդանինե
րի գենետիկական միատարրության խնդիրների լուծման,

Հայկականմուֆլոնիմոլեկուլայինգենետիկականանձնագրավորմանևշտրիխ
կոդավորման,միաժամանակմիշարքպոպուլյացիոնգենետիկականևծագում
նաբանականհարցերիպարզաբանման նպատակով կիրառվել են ISSR-PCR
մարկերներ:11 ISSRպրայմերներիցբարձրակտիվությունենունեցել(GA)9C, 
(CA)9G, (CTC)6G, (GTG)6C, (ACC)6Gը: Հետազոտություններիարդյունքները
կարողենկիրառվելհայկականմուֆլոնինույնականացման,միշարքօգտակար
տնտեսական հատկանիշների լոկուսների քարտեզագրման, ինչպես նաև
ճյուղումիրականացվողմոլեկուլայինսելեկցիոնաշխատանքներում:
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գենետիկական էրոզիայի կանխման, երկրի տնտեսա
կան աճի բարձրացման և կայուն զարգացման գործում
կարևորդերենկատարումոչմիայնգենետիկականնյութի
մատչելիությունը,այլևգենետիկականֆոնդիբազմազա
նությունը։Այդտեսանկյունիցհատկապեսկարևորէժա
մանակակիցտեխնոլոգիաներիևմեթոդներիկիրառմամբ
հստակպատկերացումկազմելկենդանիներիտարբերպո
պուլյացիաներիգենետիկականկառուցվածքի,այնէ՝ալե
լոֆոնդերիև գենոտիպերի, հոմոզիգոտությանաստիճա
նի, ծագման, գենետիկական նմանության, քանակական
հատկանիշների լոկուսների (QTL), հիվանդությունների
նկատմամբ բնականդիմադրողականությանևայլնի վե
րաբերյալ(Chokheli, et al., 2018, Dossybayev, et al., 2019, 
Б.О. Бекманов и др., 2015)։

Գյուղատնտեսականկենդանիներիևմշակաբույսերիգե
նետիկական բնութագրման նպատակով այժմ լայնորեն
կիրառվումէISSR(Inter Simple Sequence Repeats)մար
կերավորումը կամ միջմիկրոսատելիտային հատվածների
անալիզը։ISSRմարկերներնառավելկիրառվումենտար
բերտեսակիգենոֆոնդերնուսումնասիրելիս:Դրանքօգ
տագործվումենինչպեսմիջտեսակայինևներտեսակային
գենետիկական փոփոխականության, պոպուլյացիաների
գենետիկականբազմազանության,տեսակներինույնակա
նացման,այնպեսէլգենոմիքարտեզագրմանևօգտակար
տնտեսական հատկանիշների մարկերավորման աշխա
տանքներում (Alizadeh, et al., 2017, Bylka, et al., 2014, 
А.В. Феофилов и др., 2013)։

ISSR մարկերավորման համար օգտագործվում են 1524
նուկլեոտիդայիներկարությամբմեկկամմիքանիպրայ
մերներ`կազմված24կարճտանդեմայինկրկնություննե
րիցևպրայմերի3´ ծայրինգտնվողմեկ սելեկտիվնուկ
լեոտիդից։ Նման պրայմերները հնարավորություն են
տալիսամպլիֆիկացնելմիջմիկրոսատելիտումիրարբա
վականինմոտտեղակայվածԴՆԹիհատվածներ։ ISSR-
PCR մարկերներն ունեն ժառանգման դոմինանտ բնույթ
(Н.В. Бардуков и др., 2014):

Գենետիկական բազմազանության ուսումնասիրություն
ների ժամանակ ISSR մարկերները, ի տարբերություն
մյուսմարկերների,կարողենգենոմինուկլեոտիդայինհա
ջորդականություններնամպլիֆիկացնելնույնիսկպոլիմե
րայինշղթայականռեակցիայի(ՊՇՌ)ընթացքումաղտոտ
մանվտանգիառկայությանդեպքում:Այսմարկերներըչեն
պահանջում գենոմի հատվածի վերաբերյալ նախնական
տվյալներ,ինչնէլհնարավորությունէտալիսնույնպրայ
մերըկիրառելտարբերօրգանիզմներիգենոտիպավորման
համար:Բացիայդ՝դրանքաչքիենընկնումիրենցարա
գությամբ,պարզությամբևարդյունավետությամբ:

Հայկական մուֆլոնի մոլեկուլայինգենետիկական հետա
զոտությաննպատակովISSRպրայմերներիընտրությունը
կատարվելէըստդրանցարդյունավետության։Ընտրված
բոլոր11պրայմերներըՊՇՌիմիջոցովառանձինառան
ձին փորձարկվել են ուսումնասիրվող տեսակների գենո
մայինԴՆԹիհիմանվրա։

Հետազոտության նպատակն է ISSR-PCR մարկերների
միջոցովբնութագրելհայկականմուֆլոնիգենետիկական
բազմազանությունը,վերծանելգենետիկականբանաձևը,
կազմել շտրիխկոդըևգիտափորձերիարդյունքները կի
րառելճյուղումիրականացվողմոլեկուլայինկամմարկե
րայինսելեկցիոնաշխատանքներում:

Ն յու թը և մե թոդ նե րը

Հայկական մուֆլոնի արյան նմուշառումը կատարվել է
Երևանիկենդանաբանականայգում:34տարեկան3արու
կենդանիներիցարյունընմուշառվելէհակամակարդիչպա
րունակող վակուումային փորձանոթների միջոցով: Մոլե
կուլայինգենետիկական հետազոտությունները (А.В. Фео 
филов и др., 2013) ISSRմեթոդովիրականացվելենստորև
ներկայացվածփուլերով:

Գե նո մա յին ԴՆԹ-ի ան ջա տում

Նմուշառված արյունից ԴՆԹն անջատվել է ստանդարտ
եղանակով(В.Е. Падутов и др., 2007)։ԱնջատվածԴՆԹի
կոնցենտրացիանորոշվելէNanoDrop 2000 սպեկտրոֆո
տոմետրի միջոցով, այնուհետև ԴՆԹն կոնսերվացվել և
պահվելէ200Cպայմաններում:

ՊՇՌ-ի ի րա կա նա ցում (պրայ մեր նե րի ընտ րութ յուն)

ՊՇՌի համար 10 մկլ ռեակցիոն խառնուրդ ստանա
լու նպատակով կիրառվել է հետևյալ բաղադրությունը՝
3,9 մկլ ջուր, 2 մկլ բուֆեր, 1 մկլ dNTP, 0,4 մկլ պրայ
մեր, 0,1 մկլ Taqպոլիմերազ, 2 մկլ (40 նգ/մկլ) ԴՆԹ,
0,6 մկլ MgCl2: ՊՇՌն իրականացվել է գերմանական
BiometraֆիրմայիTpersonalամպլիֆիկատորում,հետևյալ
ռեժիմով՝940CումԴՆԹիդենատուրացիա4րոպետևո
ղությամբ,այնուհետևամպլիֆիկացիայի35ցիկլերիդեպ
քում՝940Cում40վրկդենատուրացիա,52640Cում50վրկ
պրայմերներիշիկամշակում,720Cում40վրկէլոնգացիաև
7րոպետևողությամբշղթաներիվերջնականէլոնգացիա:
ԴՆԹիհատվածներիերկարությունըորոշելունպատակով
օգտագործվելէմարկերայինԴՆԹ(100 bp+1.2+1.5+2+3 kb,
13հատված1003000զ.ն.,SolisBrodyne, Estonia)։

Է լեկտ րա ֆո րեզ

Ամպլիֆիկացիայիարդյունքները գերմանականBiometria
ֆիրմայիCompactSֆորեզիապարատիմիջոցովէլեկտ
րաֆորեզիենենթարկվել1,7%անոցագարոզայինգելի
վրա։ Վերջինս սկանավորվել էGel-Doc (Bio-Rad, ԱՄՆ)
համակարգիմիջոցով։ԴՆԹիհատվածներիերկարության
որոշմաննպատակովGel-Doc XRհամակարգումկիրառ
վելէQuantity Oneծրագիրը։

Գե նե տի կա կան բա նաձ ևե րի վեր ծա նում և                                                      
շտ րիխ-կո դա վո րում  

Հայկական մուֆլոնի ԴՆԹի շտրիխկոդավորման նպա
տակովկիրառվելէՍ.Վ.Բորոննիկովայիկողմիցմշակված
տեխնոլոգիան(С.В. Боронникова, 2013)։
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Ցեղային և տեսակային ԴՆԹի ֆրագմենտները գրառե
լիսնշվումենտվյալցեղիկամտեսակիանվանմաներկու
սկզբնատառերը,օրինակ՝TRr750M27:

Շտրիխկոդը կազմվում է ըստ 1012 շտրիխի, որից 4ը
բնորոշումենցեղը,46ը՝տեսակը,14ը՝պոպուլյացիան։
Ցեղինբնորոշֆրագմենտներնընդգծվումենհաստ,տեսա
կին, պոպուլյացիային բնորոշները՝ համապատասխանա
բարմիջինհաստությամբ,բարակգծերով։ԴՆԹիֆրագ
մենտների դասավորվածությունը շտրիխներում նշվում է
ըստհամապատասխանհատվածներիերկարության՝մե
ծիցփոքրհերթականությամբ(С.В. Боронникова, 2009)։

Արդ յունք նե րը և վեր լու ծութ յու նը

ԴՆԹի հատվածների թվով պայմանավորված, ըստ հա
մապատասխան՝15սանդղակի (1ը` ցածր,5ը` բարձր),
որոշվելէպրայմերներիարդյունավետությունը:Ընտրված
բոլոր 11 պրայմերներից երկուսի արդյունավետությունը
եղելէառավելբարձր(5),երեքինը՝բարձր(4),մյուսերկու
սինը՝միջին (3),մեկինը՝ցածր(2),մնացածերեքինը՝բա
վականինցածր(1):Հայկականմուֆլոնիմոլեկուլայինգե
նետիկականհետազոտություններիհամարառանձնացվել
է5ISSRպրայմեր՝երկուսը՝երկնուկլեոտիդային((GA)9C, 

(CA)9G), երեքը՝ եռնուկլեոտիդային ((CTC)6G, (GTG)6C, 
(ACC)6G)(աղ.1):

ՆշվածISSRպրայմերներիկիրառմամբԴՆԹիամպլիֆի
կացվածհատվածներըմիջինըկազմելեն18,առավելա
գույնը՝ 22 ((ACC)6G), նվազագույնը՝ 14 ((CA)9G) ֆրագ
մենտ: Ընդհանուր առմամբ հայտնաբերված 88 ISSR
ֆրագմենտներից63ըկամ73,6%ըեղելենպոլիմորֆ:

Պոպուլյացիաների գենետիկական բազմազանության
գնահատման տեսանկյունից կարևոր ցուցանիշ է հազ
վագյուտ ալելների քանակը (R): Որքան շատ են հազ
վագյուտալելներովգենոտիպերը,այնքանբարձրէտվյալ
պոպուլյացիայի յուրահատկությանաստիճանը: Փորձնա
կանկենդանիներիմոտգրանցվելէհազվագյուտալելնե
րով2գենոտիպկամ5%իցցածրհաճախականությամբ
2ֆրագմենտ:

ՆերկայումսԴՆԹտեխնոլոգիաներիզարգացումըհնարա
վորությունէտալիսգյուղատնտեսականկենդանիներիև
դրանց վայրի ազգակիցների գենետիկական բազմազա
նությանգնահատմանուանձնագրավորմաննպատակով
կիրառելԴՆԹմարկերներիլայնսպեկտր,այդթվում՝մո
լեկուլայինբանաձևերիվերծանումևշտրիխկոդավորում
(Ю.А. Юлдашбаев и др., 2013):

Աղյուսակ 1.ՀայկականմուֆլոնիԴՆԹիպոլիմորֆիզմըևISSRպրայմերներիարդյունավետությունը*
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Ամպլիֆիկացված 
ֆրագմենտների 
երկարությունը, 

կ.բ.

ԴՆԹ-ի 
ֆրագմենտների 

քանակը, 
հատ

ԴՆԹ-ի 
պոլիմորֆ 

ֆրագմենտների 
քանակը, 

հատ

ԴՆԹ-ի 
պոլիմորֆիզմը, 

%

ԴՆԹ-ի 
հազվագյուտ 

ֆրագմենտների 
քանակը, 

հատ

(AG)9C 63 3 2001500 - - - -

(GA)9C 63 5† 4301840 18 14 77,8 0

(AC)9G 58 1 3501050 - - - -

(CA)9G 55 4† 420730 14 2 64,3 0

(AC)9T 57 1 3501100 - - - -

(CA)9T 58 2 3501640 - - - -

(CTC)6G 55 4† 220650 16 12 75,0 1

(GTG)6C 58 4† 420-1400 18 15 83,3 1

(GAG)6C 56 1 200-1200 - - - -

(ACC)6G 64 5† 400-870 22 13 59,1 0

(AGC)6C 64 3 280-1200 - - - -

Ընդամենը - - - 88 63 71,6 2

Ծա նո թութ յուն. 5 - ա ռա վել բարձր, 4 - բարձր, 3 - մի ջին, 2 - ցածր, 1 - բա վա կա նին ցածր, † - ընտր ված պրայ մեր ներ:

*Կազմվելէհեղինակներիկողմից:
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ISSR մարկերները կամ ԴՆԹի ֆրագմենտները բաժան
վումեներկու՝մոնոմորֆևպոլիմորֆխմբերի:Մոնոմորֆ
որոշմոլեկուլներբնորոշենOvisցեղին,ուստիկոչվումեն
ցեղայինևնշանակվումենrտառով,իսկմիայնտվյալտե
սակինբնորոշներըկոչվումենտեսակայինևինդեքսավոր
վումvտառով:ԴՆԹիպոլիմորֆֆրագմենտներըտեսակի
սահմանումբնորոշենխիստորոշակիպոպուլյացիաների
և նշանակվում են p տառով: Մոլեկուլայինգենետիկա
կանբանաձևերկազմելիսնշվումենԴՆԹիֆրագմենտ
ները,դրանցերկարությունըևորպեսինդեքս՝պրայմերը                 
(А.В. Феофилов и др., 2013):

Քանի որ հետազոտությունների նպատակով փորձնա
կան խմբում ներառվել են Երևանի կենդանաբանական
այգումբնակվողմիայնհայկականմուֆլոններըևվայրի
ոչխարիտարբերցեղերիուպոպուլյացիաներիառանձին
ուսումնասիրություններչենկատարվել,ուստիգենետիկա
կանբանաձևերիվերծանմանժամանակISSRմարկերնե

րըչենտարանջատվել r, vև pխմբերի,այլներկայացվել
ենմիասնականձևով՝ըստՍ.Վ.Բորոննիկովայիմեթոդի
(С.В. Боронникова, 2013) որոշակիփոփոխությունների,
ինչը մերկարծիքովփորձնականփոքրխմբերիգենետի
կական անձնագրավորման առավել արդյունավետ եղա
նակէ(աղ.2):

Նկարումներկայացվածշտրիխկոդըհայկականմուֆլոնի
գենետիկական անձնագրավորման և նույնականացման
համարկարողէկիրառվելորպեսմոլեկուլայինմարկեր։

Եզ րա կա ցութ յուն

Այսպիսով՝ հայկական մուֆլոնի փորձնական խմբի գե
նոմում առավել բարձր հաճախականություն են ունեցել
GAGAGAGAGAGAGAGAGAC, CACACACACACACACAG, 
CTCCTCCTCCTCCTCCTCG, GTGGTGGTGGTGGTGGTGC, 
AGCAGCAGCAGCAGCAGCC, նուկլեոտիդային հաջոր
դականությունները:Պոլիմորֆլոկուսները(GTG)6C ISSR
պրայմերիդեպքումկազմելեն83,3%,իսկ(CA)9Tպրայ
մերի դեպքում՝ 59,1 %: Հազվագյուտ (CTC)6G (R=1) և
(GTG)6C (R=1)ալելներըփաստումենտվյալպոպուլյա
ցիայիյուրահատկությանմասին:

Հետազոտությունների արդյունքները կարող են կիրառ
վել տեսակի նույնականացման, ծագման և էվոլյուցիոն
հարցերիպարզաբանման, մի շարք օգտակարտնտեսա
կանհատկանիշներիլոկուսներիքարտեզագրման,ինչպես
նաև ճյուղում մոլեկուլային սելեկցիոն աշխատանքներ
իրականացնելունպատակով:
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Генетическое паспортирование и штрихкодирование армянского муфлона с использованием 
ISSR-маркеров

М.В. Бадалян, В.Т. Диланян, Л.С. Авагян, Т.Б. Алоян 
Национальный аграрный университет Армении

Ключевые слова: армянский муфлон, генетическая формула, полиморфные белки, штрих-код, ISSR-маркер

А н н о т а ц и я .  С целью молекулярногенетического паспортирования и штрихкодирования армянского муфлона, 
а также выяснения ряда популяционногенетических и генеалогических вопросов были использованы маркеры ISSR
PCR. Из 11 праймеров ISSR высокой активностью обладали (GA)9C, (CA)9G, (CTC)6G, (GTG)6C, (ACC)6G. Результаты 
исследований могут быть использованы для идентификации армянского муфлона, картирования локусов ряда 
хозяйственно ценных признаков, а также для проведения молекулярных селекционных работ в данной линии.
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Genetic Passportization and Barcoding օf Armenian Mouflonօ Using ISSR Markers
M.V. Badalyan, V.T. Dilanyan, L.S. Avagyan, T.B. Aloyan
Armenian National Agrarian University 

Keywords: Armenian Mouflon, barcode, genetic formula, ISSR marker, polymorph 

A b s t r a c t .  TIn the current period of agricultural management, when the task is to obtain new breeds of farm animals 
following modern socioeconomic, regional, and naturalgeographical requirements and to improve the existing ones, 
the problem of using the rich gene pool of wild relatives very often arises. It should be noted, however, that the genetic 
potential of the Armenian Mouflon was not used during the creation of agricultural animals, particularly sheep in Armenia. 
This was due to several biological barriers, which are currently surmountable with the use of modern biotechnological 
methods, especially genomic selection. To resolve the issue, we carried out the genetic passportization and barcoding of 
the Armenian Mouflon kept in the Yerevan Zoo according to ISSRPCR markers. Five of the 11 ISSR primers used during 
moleculargenetic research had high activity: (GA)9C, (CA)9G, (CTC)6G, (GTG)6C, and (ACC)6G. A total of 63 or 71.6 % 
of the 88 ISSRPCR amplicons were polymorphic. The lowest value of polymorphic DNA fragments was recorded for 
(ACC)6G (59.1 %) and the highest for (GTG)6C (83.3%) primers. The number of rare alleles, which indicates the originality 
and homogeneity of the given population, in the experimental group were: (CTC)6G and (GTG)6C. From the analysis of 
the material obtained during the experimental research, it was possible to decode the genetic formula and barcode of the 
Armenian Mouflon, which can be used as a test to clarify the identification, origin, and evolution of the species and conduct 
molecular selection in the breeding processes.
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