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Միջազգային գիտական
պարբերական

Նախաբան

Կարտոֆիլը (Solanum tuberosum L.) (2n=4x=48) մոր
մազգիների (Solanaceae) ընտանիքիավտոտետրապլոիդ
տեսակ է: Գենոմի միջին մեծությունը 3,1 Գբ է (Kui, et 
al., 2022): Որպես համաշխարհային նշանակությանպա
րենային մշակաբույս՝ այն արտադրական ծավալներով
զբաղեցնումէչորրորդտեղըցորենից,բրնձիցևեգիպտա
ցորենիցհետո (Zhang, et al., 2017): Ներկայումսամբողջ
աշխարհում մշակվում են 1820րդ դարերում ստացված
ավելիքան7000սելեկցիոնսորտեր(Bradshaw, 2016, van 
Berloo, et al., 2008):

Երկրագնդի կլիմայական փոփոխությունները, շարունա
կական անապատացումը, վարելահողերի կրճատումը,
բնակչության թվի շարունակական աճն ու սննդամթեր
քի որակին ներկայացվողպահանջներնառաջացնում են
մշակաբույսերիսորտերիններկայացվողնորպահանջներ,
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որոնցլուծումըդասականսելեկցիայիմիջոցովգործնակա
նումանհնարէ,քանիոր,առաջնորդվելովֆենոտիպային
միքանիհատկանիշներով,հնարավորչէկարճժամանա
կահատվածումստեղծելաբիոտիկսթրեսներինկատմամբ
կայուն,բարձրբերքատվությամբ,օտարածինգեներչպա
րունակողկարտոֆիլինորսորտերկամկատարելագործել
գոյություն ունեցողները (Beketova, et al., 2021, Gupta, 
2019, Башко, 2022):Խնդիրնայնէ,որսորտը,որպեսոչ
միատարր գենետիկական համակարգ, դժվարացնում է
խիստորոշակիուղղությամբտարվողսելեկցիոնգործըն
թացը (Napier, et al., 2023): Հաճախ միևնույն գենոտիպ
ունեցող օրգանիզմներին, ըստ միջավայրային գործոննե
րի,բնորոշենտարբերդրսևորումներ: Նույնսորտիբույ
սերը միևնույն միջավայրի պայմաններում տարբերվում
են իրարից, ինչը բացատրվում է նրանով, որ սորտը, որ
պես ոչ միատարր գենետիկական կառուցվածք ունեցող
համակարգ,միշարքկենսատնտեսականցուցանիշներով

Գյուղատնտեսությանզարգացմաններկայիսփուլում,երբառաջնայինխնդիր
ներ են մշակաբույսերի նոր սորտերի ստացումը և գոյություն ունեցողների
կատարելագործումը, դասական սելեկցիայի հետ մեկտեղ կիրառվում
են նորագույն տեխնոլոգիաներ, այդ թվում՝ մոլեկուլային մարկերներ ու
գենետիկական տրանսֆորմացիաներ: Սույն հետազոտության շրջանակում
ուսումնասիրվել է Հայաստանում մշակվող կարտոֆիլի երեք արժեքավոր
սորտերի ներսորտային և միջսորտային բազմազանությունը: Գիտափորձերի
արդյունքները որպես գենետիկական մարկերներ կարող են կիրառվել նշված
սորտերի նույնականացման, անձնագրավորման, ինչպես նաև ճյուղում
իրականացվողմարկերայինսելեկցիայիժամանակ:
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բազմազանէ,ինչնէլնվազեցնումէորևէկոնկրետհատ
կանիշիառումով սելեկցիայի վարմանարդյունավետութ
յունը(Gavrilenko, et al., 2021, Gebhardt, 2023):

Գյուղատնտեսությանզարգացմաններկայիսփուլում,երբ
բնակչության և արտադրության պահանջներին համա
պատասխան մշակաբույսերի նոր սորտերի ստացումը և
գոյությունունեցողներիկատարելագործումնառաջնային
խնդիրներեն,դասականսելեկցիայիհետմեկտեղկիրառ
վում են նորագույն տեխնոլոգիաներ՝ ներառյալ մոլեկու
լային մարկերներն ու գենետիկականտրանսֆորմացիա
ները, միաժամանակ կարևորվում է գյուղատնտեսական
մշակաբույսերիէքսպրեսիայիենթարկվողգեներիբազայի
ստեղծումը(Shanina, Likhodeyevsky, 2021, Sharma, et al., 
2013, Колобова и др., 2017):

Գենետիկական բազմաձևության գնահատման նպատա
կովմերկողմիցկիրառվել ենսպիտակուցային (11Sգլո
բուլինի սպիտակուցային բանաձևն ու էլեկտրաֆորեզա
յինսպեկտրը)ևԴՆԹ(RFLP)մարկերներ:

11Sգլոբուլինի էլեկտրաֆորեզային սպեկտրը և ԴՆԹի
ռեստրիկցիոնհատվածներիպոլիմորֆիզմը(RFLP)որպես
մարկեր կարելի է օգտագործել սորտերի նույնականաց
մանև ճյուղում իրականացվող մոլեկուլային սելեկցիայի
գործընթացում:

Սույն հետազոտության շրջանակում ուսումնասիրվել է
Հայաստանում մշակվող կարտոֆիլի երեք արժեքավոր
սորտերիներսորտայինևմիջսորտայինբազմազանությու
նը:Արդյունքներըորպեսթեստկարողենկիրառվելնշված
սորտերի նույնականացման և մարկերային սելեկցիայի
ժամանակ:

Նյութըևմեթոդները

Փորձերը կատարվել են 2024 թվականին (2 փուլով)
Հայաստանիազգայինագրարայինհամալսարանի«Ագրո
կենսատեխնոլոգիայիգիտականկենտրոն»մասնաճյուղի
Կենսաբանական հետազոտությունների լաբորատորիա
յում։ՈրպեսփորձանմուշօգտագործվելենՀայաստանում
կարտոֆիլիմշակությունումտարածվածԻմպալա,Արիզո
նաևՄադելինեսորտերը։

Առաջինփուլ։ Յուրաքանչյուրսորտիհամարմարկերա
վորումը կատարվել է ըստ 11Sգլոբուլին պահեստային
սպիտակուցիէլեկտրաֆորեզայինսպեկտրի։11Sգլոբու
լիննանջատվելէյուրաքանչյուրսորտիհաշվով։Էլեկտրա
ֆորեզնիրականացվելէԴեյվիսիմեթոդով՝12,5%անոց
պոլիակրիլամիդային հելի վրա (Davis, 1964), գերմանա
կան Biometra ֆիրմայիMultigel-long ֆորեզի ապարա
տով(աղ.1)։

Ֆորեզի ավարտից հետո հելը 60 րոպե տևողությամբ
ֆիքսվել է էթանոլ, քացախաթթու, թորած ջուր
(40։10։60) լուծույթում, որից հետո 3060 րոպե ներկվել է
Կումմասի G-250 ներկով, այնուհետև 3 անգամ լվացվել
բուֆերային (10 %անոց քացախաթթվի) լուծույթով։ Ֆո
րեզի արդյունքները համեմատվել են 11Sգլոբուլինի
էտալոնայինսպեկտրիհետ։

Էլեկտրաֆորեզայինսպեկտրներիհանդիպմանհաճախա
կանությունըհաշվարկվելէհետևյալբանաձևով.

i
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N

= ,

որտեղ Piն սպեկտրների հաճախականությունն է, nը՝
տվյալսպեկտրըունեցողբույսերիթիվը,  Nը՝հետազոտ
վողբույսերիընդհանուրթիվը։

Երկրորդփուլ։Իրականացվելենմոլեկուլայինկենսաբա
նական հետազոտություններ։ Ուսումնասիրվող սորտերի
էլեկտրաֆորեզային տարբերսպեկտրունեցողբույսերից
ԴՆԹի ռեստրիկցիոն հատվածներ ստանալու և որպես
RFLP մարկեր օգտագործելու նպատակով կատարվել են
գումարայինԴՆԹիանջատում,ԴՆԹիկոնցենտրացիայի
ստուգում,ռեստրիկցիա,լիգերիզացիաևէլեկտրաֆորեզ։

ՈւսումնասիրվողսորտերիգումարայինԴՆԹնանջատվել
էS DSմեթոդով՝ համաձայն ուղեցույցի (Пад утов и др., 
2007)։ Նմուշներում ԴՆԹի կոնցենտրացիան որոշվել
է N anoDrop One սպեկտրալուսաչափով։ Գումարային
ԴՆԹի ռեստրիկցիան կատարվել է ռեստրիկցիոն խառ
նուրդի(2մկլ10xհամապատասխանռեստրիկցիոնբուֆեր,
5մկլնուկլեինաթթուներ չպարունակող դեիոնազերծված
ջուր,2մկլԴՆԹինմուշ,1մկլ(5միավոր/մկլ)ռեստրիկտազ)
պատրաստմամբ։Վերջինս5ժամտևողությամբինկուբաց
վելէ370Cիպայմաններում։ Անհրաժեշտության դեպքում
ռեստրիկցիանդադարեցվելէռեստրիկցիոնխառնուրդին
1մկլ0,5MտոլուոլԲ( pH=7,5)ավելացնելով։

Աղյուսակ1.11Sգլոբուլինսպիտակուցիէլեկտրաֆորեզիհամարանհրաժեշտպայմանները*

Սպիտակուց
Հել,
%

Հելի
երկարությունը,

սմ

Նմուշի
տիտրը

Բուֆեր Հոսանքի
լարումը,

V

Ֆորեզի
տևողությունը,

ժամհելային էլեկտրոդային

11Sգլոբուլին 12,5 12 1:1
0,05M 
տրիսHCl,

pH=8,8

0,025M 
տրիսգլիցին,

pH =8,3
230 1,5

*Կազմվելէհեղինակներիկողմից:
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ԴՆԹի ռեստրիկցիոն հերթականությունը որոշելու և
քարտեզներ կազմելու համար, երբ անհրաժեշտ է եղել
գումարային ԴՆԹն տրոհել միանգամից երկու ռեստ
րիկցիոնֆերմենտներով,կիրառվելէՏանգոունիվերսալ
բուֆերը։ԳումարայինԴՆԹիռեստրիկցիոնհատվածնե
րի էլեկտրաֆորեզային տարանջատումը կատարվել է
0,8 %անոց ագարոզային հելի վրա, գերմանական
B iometra ֆիրմայիComp act Mէլեկտրաֆորեզիապարա
տիմիջոցով։

 
Արդյունքներըևվերլուծությունը

Կարտոֆիլը, որպես խաչաձև փոշոտվող մշակաբույս,
առանձնանում է բարձրգենետիկականև կենսաքիմիական
փոփոխականություններովսորտերիբազմազանությամբ,
որոնք դիտվում են որպես բարդ պոպուլյացիաներ։
Գենետիկական բազմազանության աստիճանը հնարա
վոր է գնահատել, եթե հայտնի են սպիտակուցային բա
նաձևերը և պոպուլյացիաներում դրանց հանդիպման
հաճախականությունը(А йала, 1984)։11Sգլոբուլինիբազ
մազանությունը, որպես սպիտակուցի կենսաբանական
առանձնահատկություն, դրսևորվում է էլեկտրաֆորեզի
արդյունքում. պոլիպեպտիդների քանակով և էլեկտրա

ֆորեզային շարժողականությամբ են պայմանավորում
գենոտիպերի առանձնահատկություններն ու ծագումը
(Bart a, et al., 2003)։

Կարտոֆիլի Իմպալա, Արիզոնա և Մադելինե սորտերի
11Sգլոբուլինիէլեկտրաֆորեզայինսպեկտրըհամեմատ
վել է 11Sգլոբուլինի գումարային կամ էտալոնային
սպեկտրի հետ, ինչի արդյունքում վերծանվել են նշված
սորտերի սպիտակուցային բանաձևերը և դրանց
հանդիպմանհաճախականությունը(աղ.2)։

Սպիտակուցային բանաձևում յուրաքանչյուր պոլիպեպ
տիդի ինտենսիվությունը գնահատվել է բալերով. բարձր
ինտենսիվությունը՝3բալ,ցածրինտենսիվությունը՝1բալ։

Կարտոֆիլի Իմպալա (Im) սորտի դեպքում գրանցվել
են 11Sգլոբուլինի 4 տարբեր էլեկտրաֆորեզային
սպեկտրներ,որոնքպայմանականորեննշանակվելենIm1,
Im 2, I m3ևIm4:Im1սպեկտրիդեպքումպոլիպեպտիդների
ընդհանուր քանակը կազմում է 17, սպիտակուցային
բանաձևնէ՝1,2,3,5,6,7,9,10,12,14,15,16,17,20:
Ընդ որում՝ ընտրյալ խմբում այս սպեկտրի հանդիպման
հաճախականությունըկազմումէ0,18կամ18%։ 

Աղյուսակ2․ ԿարտոֆիլիԻմպալա,Արիզոնաև Մադելինե սորտերի բնութագիրն ըստ11Sգլոբուլինի էլեկտրաֆորե
զայինսպեկտրի*

Ս
որ
տ
եր

Ս
պ
եկ
տ
րի
տ
իպ
ը

Հա
նդ
իպ
մա
ն

հա
ճա
խ
ա
կա
նո
ւթ
յո
ւն
ը,


n Ֆ
րա
կց
իա
նե
րի
թ
իվ
ը

Սպիտակուցայինբանաձևերը

1  2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25

Ի
մպ
ա
լա


(Im
)

Im1 0,18 14 1 1 1 1 1 1 1 2 1 3 3 3 3 3

Im2 0,23 11 2 2 2 2 1 2 3 3 1 2 1

Im3 0,31 11 1 1 1 1 1 1 1 3 3 3 2

Im4 0,28 12 1 1 1 2 2 1 2 3 3 1 2 3

Ա
րի
զո
նա

(A
z)

Az1  0,4 0 6 2 2 3 3 2 2

Az2 0,16 6 2 2 3 2 2 1

Az3 0,44 6 1 2 1 1 2 2

Մ
ա
դե
լի
նե


(M
a)

Ma1 0, 28 6 1 1 1 3 2 2

Ma2 0,31 10 1 2 3 3 2 2 1 3 3 1

Ma3 0,11 7 2 2 3 2 2 2 1

Ma4 0,21 8 1 3 2 3 1 3 2 3

Ma5 0,09 8 2 2 1 3 3 3 2 1

*Կազմվելէհեղինակներիկողմից:
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Im2 սպեկտրի հանդիպման հաճախականությունը 23 %
է, պոլիպեպտիդների ընդհանուր քանակը կազմում է 11,
ձևավորվել է հետևյալ սպիտակուցային բանաձևը՝ 2,
5, 8, 9, 10, 11, 13, 15, 17, 19, 23: Պոլիպեպտիդները
հիմնականումգնահատվելենորպեսինտենսիվևառավել
ինտենսիվ։ Im 3 սպեկտրը, ինչպեսնախորդը, կազմված է
11պոլիպեպտիդներից, 11Sգլոբուլինի սպիտակուցային
բանաձևնէ՝2,3,5,8,9,11,12,13,14,18,24։Կարտոֆիլի
Իմպալա սորտի ուսումնասիրվող խմբում Im3 սպեկտրի
հանդիպմանհաճախականությունըամենաբարձրնէ՝0,31
կամ 31%։ Im4 սպեկտրը կազմված է 12պոլիպեպտիդ
ներից,սպիտակուցայինբանաձևնէ՝1,3,5,7,9,11,12,
14, 15, 16, 18, 21: Հանդիպման հաճախականությունը
նույնպեսբարձրէ՝0,28%:

ԿարտոֆիլիԻմպալասորտի11Sգլոբուլինպահեստային
սպիտակուցն ընտրյալ խմբում ձևավորել է հանդիպ
մանբարձր (0,180,31%)հաճախականությամբ4տիպի
էլեկտրաֆորեզային սպեկտրներ: Այս սորտն առանձ
նանում է նաև ընդհանուր մեծթվով (48)պոլիպեպտիդ
ներիառկայությամբ,որոնցից48%ըգնահատվելէորպես
ցածրինտենսիվության,23%ը՝ինտենսիվ,29%ը՝բարձր
ինտենսիվության:

Կարտոֆիլի Արիզոնա (A z) սորտի 11Sգլոբուլին պա
հեստային սպիտակուցն ընտրյալ խմբում ձևավորել է
3 տիպի էլեկտրաֆորեզային սպեկտր (A z1,  Az2, A z3),
որոնց հանդիպման հաճախականությունը տատանվում
է 0,160,44 սահմանում, պոլիպեպտիդների ընդհանուր
քանակը կազմում է 18 (յուրաքանչյուր տիպի դեպքում՝ 6),
որոնցից22%ըգնահատվելէորպեսցածր,55,5%ը՝բարձր,
22,5 %ը՝ առավել բարձր ինտենսիվության: Az1 սպեկտ
րի հանդիպման հաճախականությունն ընտրյալ խմբում
40 % է, կազմված է 6 պոլիպեպտիդներից, սպիտա
կուցային բանաձևն է՝ 4, 9, 16, 21, 23, 24: Ընդ որում՝
պոլիպեպտիդների 63%ը գնահատվել է որպես բարձր,
37%ը՝առավել բարձր ինտենսիվության:Az2 սպեկտրը
նույնպեսկազմվածէ 6 պոլիպեպտիդներից,որոնցից63
%ը բարձր, 18,5 %ը՝ ցածր, 18,5 %ը՝ առավել բարձր
ինտենսիվության են, սպիտակուցային բանաձևն է՝ 2, 7,
14,18,19,20:Az1տիպիսպեկտրիհանդիպմանհաճա
խականությունն Արիզոնա սորտի ընտրյալ խմբում
կազմում է 16 %: Az3 տիպի սպեկտրը, ինչպես Az1ը և
Az 2ը, կազմված է 6 պոլիպեպտիդներից, որոնցից 3ը
գնահատվելենորպեսցածր,3ը՝բարձրինտենսիվության:
Az3տիպիսպեկտրի11Sգլոբուլինիսպիտակուցայինբա
նաձևն է՝ 9, 12, 17, 18, 24, 25: Սպեկտրի հանդիպման
հաճախականությունը կարտոֆիլի Արիզոնա սորտի
ընտրյալխմբումկազմումէ44%,իդեպ,այսցուցանիշն
ամենաբարձրն է ուսումնասիրված բոլոր սորտերիտար
բերէլեկտրաֆորեզայինտիպերում:

Կարտոֆիլի Մադելինե (M a) սորտը 11Sգլոբուլինի
էլեկտրաֆորեզային տիպով ամենաբազմազանն է. այն
կազմվածէ5տարբերակներից՝Ma1, Ma2,  Ma3 , Ma4, Ma5:
Ma1ի 6 պոլիպեպտիդներից 3ը գնահատվել են որպես

ցածր,2ը՝բարձր,1ը՝առավելբարձրինտենսիվության:
Սպիտակուցայինբանաձևնէ՝4,7,8,13,14,15:Սպեկտրի
հանդիպման հաճախականությունը կազմում է 0,28:
Ma2ի10պոլիպեպտիդներից3ըգնահատվելենցածր,3ը՝
բարձր, 4ը՝ առավել բարձր ինտենսիվության: Սպեկտրի
հանդիպմանհաճախականությունըկարտոֆիլիՄադելինե
սորտիընտրյալխմբումկազմումէ31%,ինչնայսսորտի
տարբերակներիամենաբարձրցուցանիշնէ:Ձևավորվելէ
հետևյալբանաձևը՝3,9,11,12,14,15,18,20,21,24:Ma3 
տարբերակիհանդիպմանհաճախականությունըկազմում
է11%,պոլիպեպտիդներիընդհանուրքանակը՝7,որոնցից
1ըգնահատվելէցածր,5ը՝ բարձր,1ը՝առավելբարձր
ինտենսիվության:Սպիտակուցայինբանաձևնէ 3,8, 13,
15,16,17,23:Ma4սպեկտրի8պոլիպեպտիդների25%ը
գնահատվելէցածր,25%ը՝բարձր,50%ը՝առավելբարձր
ինտենսիվության:Ձևավորվելէհետևյալսպիտակուցային
բանաձևը՝ 1, 3, 5, 6, 9, 13, 14, 17: Հանդիպման
հաճախականությունըկազմումէ21%:Ma5տարբերակի
0,03հանդիպմանհաճախականություննուսումնասիրված
բոլոր տարբերակներիամենացածր ցուցանիշն է: Ինչպես
Ma4տարբերակը,այստարբերակը նույնպես կազմված է
8 պոլիպեպտիդներից, որոնցից 2ի ինտենսիվությունը
գնահատվելէցածր,3ինը՝բարձր,3ինը՝առավելբարձր:
Սպիտակուցայինբանաձևնէ՝2,5,8,12,14,15,16,21:

Ընդհանուր առմամբ կարտոֆիլի Մադելինե սորտի
11Sգլոբուլին պահեստային սպիտակուցը էլեկտրա
ֆորեզայինդաշտումձևավորելէ5տիպիսպեկտր,որոնց
հանդիպման հաճախականությունը տատանվում է առա
վելագույնը՝0,31(Ma2),նվազագույնը`0,03(Ma5)սահման
ներում:Պոլիպեպտիդներիընդհանուրթիվըկազմումէ39․
առավելագույնը՝ 10 (Ma2), նվազագույնը՝ 6 (Ma1), որոնց
28%ըգնահատվել էցածր,38,5%ը՝բարձր,33,5%ը՝
առավելբարձրինտենսիվության:

Կարտոֆիլի Իմպալա սորտի 11Sգլոբուլինի էլեկտրա
ֆորեզայինտարբերսպեկտրունեցողբույսերի(Im1 ,  Im2, 
Im3,  Im4)գումարայինԴՆԹիռեստրիկցիոնհատվածների
քարտեզըներկայացվածէնկար1ում։

Նկ․ 1. Կարտոֆիլի Իմպալա սորտի գումարային ԴՆԹի ռեստ
րիկցիոնհատվածներիքարտեզը(կազմվել է հեղինակների 
կողմից):

Im1

Im2

Im3

Im4

7 kb               3 kb             9 kb

7kb3kb2kb9kb

7 kb               3 kb             9 kb

7 kb               3 kb             9 kb
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ԴՆԹիռեստրիկցիոնքարտեզիվերլուծությանհամաձայն՝
սպեկտրի I m1,  Im2 և I m4 տարբերակներ ունեցող
բույսերի գումարային ԴՆԹն պարունակում է EcoR I 
ռեստրիկտազայինճանաչելիերկուռեստրիկցիոնսայտեր
ևառաջացնումէ7,3և9կբերկարությամբհատվածներ։
Im2 էլեկտրաֆորեզային սպեկտր ունեցող բույսերի
գումարայինԴՆԹնպարունակում էEcoR Iֆերմենտին
ճանաչելիերեքռեստրիկցիոնսայտերևառաջացնումէ7,
3,2և9կբերկարությամբհատվածներ։Այստարբերակում
գենոմըպարունակումէ2 կբերկարությամբմուտացիոն
հատված, ինչը բացակայում է մյուս էլեկտրաֆորեզային
սպեկտրունեցողբույսերիռեստրիկցիոնքարտեզում։

ԿարտոֆիլիԱրիզոնասորտի11Sգլոբուլինիէլեկտրաֆո
րեզային տարբեր սպեկտր ունեցող բույսերի (Az1,  Az2, 
Az3) գումարային ԴՆԹի ռեստրիկցիոն հատվածների
քարտեզըներկայացվածէնկար2ում։

Նկ․2.ԿարտոֆիլիԱրիզոնասորտիգումարայինԴՆԹիռեստրիկ
ցիոն հատվածների քարտեզը (կազմվել է հեղինակների 
կողմից):

Az1

Az2

Az3

7kb10kb4kb

7kb10kb4kb

7kb10kb4kb

Ըստ նկար 2ի՝ էլեկտրաֆորեզային տարբեր սպեկտր
ունեցողբոլորբույսերիգումարայինԴՆԹնպարունակում
է EcoR I ռեստրիկտազային ճանաչելի 2 ռեստրիկցիոն
սայտ և առաջացնում է 7, 10 և 4 կբ երկարությամբ
ռեստրիկցիոնհատվածներ։

Կարտոֆիլի Մադելինե սորտի 11Sգլոբուլինի էլեկտրա
ֆորեզային սպեկտրի Ma1, Ma2, Ma 3, Ma4, Ma5 
տարբերակներ ունեցող բույսերի գումարային ԴՆԹի
ռեստրիկցիոն հատվածների քարտեզը ներկայացված է
նկար3ում։

Նկ․3.ԿարտոֆիլիՄադելինեսորտիգումարայինԴՆԹիռեստրիկ
ցիոն հատվածների քարտեզը (կազմվել է հեղինակների 
կողմից):

Ma1

Ma2

Ma3

Ma4

Ma5

5kb8kb2kb7kb

5kb8kb2kb7kb

5kb8kb2kb7kb

5kb8kb2kb7kb

5kb3kb8kb2kb7kb

Նկար 3ից ակնհայտ է, որ սպեկտրի Ma1, Ma2, Ma3, 
Ma4 տարբերակներ ունեցող բույսերի գենոմային
ԴՆԹնպարունակում էEcoR I ֆերմենտին ճանաչելի 3
ռեստրիկցիոն սայտերևառաջացնում է 4ռեստրիկցիոն
հատվածներ՝ 5, 8, 2 և 7 կբ երկարությամբ։ Էլեկտրա
ֆորեզային սպեկտրիMa5 տարբերակ ունեցող բույսերի
գենոմային ԴՆԹն, ի տարբերություն մյուս տարբերակ
ների, պարունակում է E coR I ֆերմենտին ճանաչելի
4 ռեստրիկցիոն սայտեր և առաջացնում է 5, 3, 8, 2 և
7 կբ երկարությամբ հատվածներ։ Ռեստրիկցիոն
քարտեզիհամաձայն՝Ma5տարբերակիբույսերիգենոմում
առկաէ3կբերկարությամբռեստրիկցիոնհատված,ինչը
բացակայումէMa1, Ma2,  Ma3ևMa4տարբերակներում։

Եզրակացություն

Հետազոտությունների արդյունքում պարզ է դարձել, որ
կարտոֆիլի ուսումնասիրված բոլոր սորտերի 11Sգլո
բուլինը պոլիմորֆ է, ձևավորում է տարբեր էլեկտրա
ֆորեզային սպեկտրներ և սպիտակուցային բանաձևեր:
ԴՆԹի ռեստրիկցիոն հատվածները միևնույն սորտի
սահմաններումցուցաբերելենտարբերերկարություն,ինչը
փաստումէներսորտայինգեներիէականբազմաձևության
մասին:

Գիտափորձերի արդյունքները որպես գենետիկական
մարկերներ կարող են կիրառվել ուսումնասիրված
սորտերի նույնականացման, անձնագրավորման, ինչպես
նաև ճյուղում իրականացվող մարկերային սելեկցիայի
ժամանակ:
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электрофореза

А н н о т а ц и я .  На современном этапе развития сельского хозяйства, когда первостепенными задачами являются 
получение новых сортов сельскохозяйственных культур и улучшение уже существующих, наряду с классической 
селекцией используются новейшие технологии, в том числе молекулярные маркеры и генетические трансформации. 
В рамках данного исследования было изучено внутрисортовое и межсортовое разнообразие трех ценных сортов 
картофеля, возделываемых в Армении. Полученные результаты могут быть использованы в качестве генетических 
маркеров при идентификации, паспортизации указанных сортов, а также при проводимой в отрасли маркерной 
селекции.

https://doi.org/10.3390/agronomy11112192
https://doi.org/10.3390/agronomy11112192
https://doi.org/10.1093/plcell/koac322
https://doi.org/10.1093/plcell/koac322
https://doi.org/10.15159/AR.20.235
https://doi.org/10.1534/g3.113.007153
https://doi.org/10.1016/S2095-3119(17)61736-2
https://doi.org/10.1016/S2095-3119(17)61736-2


ԱԳՐՈԳԻՏՈՒԹՅՈՒՆ ԵՎ ՏԵԽՆՈԼՈԳԻԱ   Հայաստանի ազգային ագրարային համալսարան N 3(87)/2024

Ագրոնոմիա և ագրոէկոլոգիա 238
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A b s t r a c t .  As a globally important food crop, the potato ranks fourth in production, following wheat, rice, and maize. 
Currently, over 7,000 varieties, developed in the 18th and 20th centuries, are cultivated worldwide. At this stage of agricultural 
development, where the primary challenge is the creation of new crop varieties and the improvement of existing ones to meet 
growing population and production demands, both classical breeding methods and modern technologies — such as molecular 
markers and genetic transformation — are employed. This study investigates the intravarietal and intervarietal diversity of three 
valuable potato varieties cultivated in Armenia. Genetic polymorphism was assessed using protein markers (11S-globulin protein 
profiles and electrophoretic spectra) and DNA markers (RFLP). The research utilized a combination of classical agronomic, 
molecular biological, biotechnological, and genetic-mathematical methods. The results revealed that the 11S-globulin proteins in 
all studied potato varieties exhibit polymorphism, as evidenced by distinct electrophoretic spectra and protein profiles. Additionally, 
the DNA restriction fragment patterns showed varying lengths within the same variety, indicating significant intravarietal genetic 
polymorphism. These findings can serve as genetic markers for the identification and passporting of the studied varieties, as well 
as for marker-assisted selection in breeding programs.

Շահերիհայտարարագիր

Հեղինակները հայտարարում են, որ այս հոդվածի հետազոտության, հեղինակության և/կամ հրապարակման հետ կապված շահերի 
բախում առկա չէ:

Ընդունվել է` 09.08.2024 թ. 
Գրախոսվել է` 15.08.2024 թ. 


	_Hlk181017648

