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УДК 634.11

ОЦЕНКА ГЕНЕТИЧЕСКОГО РАЗНООБРАЗИЯ МЕСТНЫХ СОРТОВ  
И ФОРМ ЯБЛОНИ АЗЕРБАЙДЖАНА С ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ   

ISSR-МАРКЕРОВ

АЛИЕВА Аян Али кызы, Институт генетических ресурсов НАН Азербайджана 

АЛИЕВ Рамиз Таги оглу, Институт генетических ресурсов НАН Азербайджана 

БАБАЕВА Севда Машаллах кызы, Институт генетических ресурсов НАН Азербайджана 

АББАСОВ Мехрадж Али оглу, Институт генетических ресурсов НАН Азербайджана 

ГУРБАНОВА Гемер Сейран кызы,  Институт генетических ресурсов НАН Азербайджана 

СЕФЕРЗАДЕ Зумруд Сулдуз кызы,  Институт генетических ресурсов НАН Азербайджана 

В статье представлены результаты исследований, впервые проведенные на местных сортах и формах 
яблони, культивируемых в Азербайджане, с использованием 5 ISSR-праймеров. В целом было идентифици-
ровано 39 ПЦР-фрагментов, из них 30 оказались полиморфными. В изученной коллекции яблони выявлен 
высокий уровень полиморфизма (73,34 %) и богатое генетическое разнообразие. В результате анализа 
полученных данных и на основе значений основных параметров (PIC, EMR, MI, RP, MRp), определяющих 
меру информативности маркеров, все 5 ISSR апробированных праймеров оказались эффективными для 
генотипирования образцов яблони, установлены  наиболее эффективно работающие  – UBC 855, UBC 812  
и IS 15. Кластерный анализ позволил сгруппировать изученные образцы в  9 основных групп. Индекс гене-
тического разнообразия варьировал от 0,50 до 0,89. 

ЕС ТЕС ТВЕННЫЕ НАУКИЕС ТЕС ТВЕННЫЕ НАУКИ

Азербайджан является древнейшим очагом 
и центром формирования ряда ценных 

плодовых растений. Леса республики богаты дико-
растущими видами и формами плодовых растений. 
Плодоводство здесь исторически зарождалось в 
лесных массивах горных районов. Такие лесоса-
ды создавались на расчищенных площадках путем 
прививки культурных сортов на дичках лесной 
яблони. Отдельные массивы такого типа садов, за-
ложенные еще в прошлом столетии, сохранились 
и поныне. Для горных и низменных садов мето-
дом длительной народной селекции были созда-
ны  местные сорта яблони, широко известные за 
пределами республики. Лучшие из них до сих пор 
занимают ведущее положение в промышленном 
стандартном сортименте. К ним относятся  Джир 
Гаджи, Сары турш, Шихи Джаны и др. Местная 
вековая селекция создала большое разнообразие 
весьма ценных сортов яблони. Многие из них к на-
стоящему времени представлены единичными эк-
земплярами и заслуживают глубокого изучения, а 
также размножения и внедрения в производство. 

Яблоня по ареалу распространения среди се-
мечковых пород занимает первое место. Веками 
и даже тысячелетиями культивируется и ведется 
селекция  яблони народом Азербайджана. 

Согласно международной ботанической номен-
клатуре, яблоня относится к роду яблони (Malus), 
подсемейству – Яблоневые (Maloidae), семейст-
ву – Розовые (Rosaceae), порядку – Розовые (Ro-
sales), подклассу – Розиды (Rosidae). В Азербайд-

жане, по данным ряда авторов, в диком состоянии 
произрастает один вид яблони – M. оrentalis (вос-
точная яблоня). Есть предположения, что в ле-
сах республики встречается низкорослая яблоня 
M. рumila. По некоторым указаниям на территории 
республики встречаются  сплошные лесные масси-
вы, состоящие из дикой яблони [2, 3]. 

Некоторые сорта и формы – уникальный се-
лекционный материал народной селекции, устой-
чивые к засухе, болезням, вредителям, находятся 
под угрозой исчезновения. Исторически все за-
кономерности изменчивости и наследственнос-
ти изучались путем анализа морфологических 
характеристик. Различия по морфологическим 
признакам до настоящего времени остаются 
главным критерием в систематике растений при 
изучении мутационного процесса и исследова-
нии филогенетических связей. Однако морфоло-
гические признаки не всегда имеют полную ин-
формативность, так как на них сильное влияние 
оказывают условия окружающей среды, которые 
чаще проявляются на поздних стадиях онтоге-
неза. Кроме того, наблюдается недостаточность 
морфологических данных при селекции на коли-
чественные признаки, такие как продуктивность, 
устойчивость к абиотическим стрессам, качество 
урожая и др. [1].

В нашей стране исследования по изучению 
уровня генетического разнообразия генотипов 
яблони с применением методов молекулярного 
анализа проводятся в ограниченном количестве. 



1010

А
ГР

А
РН

Ы
Й

 Н
А

У
ЧН

Ы
Й

 Ж
У

РН
А

Л
А

ГР
А

РН
Ы

Й
 Н

А
У

ЧН
Ы

Й
 Ж

У
РН

А
Л

ЕС
ТЕ

СТ
В

ЕН
Н

Ы
Е

ЕС
ТЕ

СТ
В

ЕН
Н

Ы
Е 

Н
А

У
К

И
 Н

А
У

К
И

10
2017

Принимая во внимание огромную ценность яб-
лони, необходима планомерная работа по изуче-
нию и сохранению богатейшего генофонда дико-
растущих и культурных видов этого плодового 
дерева. Генетическое разнообразие представляет 
собой важный компонент генетической характе-
ристики популяции, группы популяций или вида. 
Оценка генетического разнообразия важна при 
мониторинге генетической изменчивости, как 
в диких, так и в сельскохозяйственных видах и 
популяциях растений и животных; на основе по-
лучаемой генетической информации разрабаты-
вают стратегию их сохранения и рационального 
использования.

Изучение генетического разнообразия осно-
вывается на морфологических, биохимических и 
молекулярных маркерах. Молекулярные маркеры 
представляют собой генетические маркеры, ана-
лизируемые на уровне ДНК. К ним применимы 
термины классической генетики, такие как локус, 
аллель, доминантный и кодоминантный тип  на-
следования. Аллели маркерных локусов представ-
ляют собой различные формы (нуклеотидные 
последовательности, отличающиеся по длине и/
или по нуклеотидным заменам) одного и того же 
маркера, расположенные на одинаковых участках 
(локусах) гомологичных хромосом. Если метод 
анализа маркера позволяет выявлять оба аллеля, 
то говорят о кодоминантном типе наследования 
данного маркера; если выявляется только один 
аллель – о доминантном наследовании. 

Молекулярные маркеры имеют значительные 
преимущества по сравнению с другими метода-
ми исследования, так как они более надежны, 
информативны, достоверны и воспроизводимы. 
К тому же факторы окружающей среды не ока-
зывают влияния на полученный результат по 
молекулярным методам анализа. Молекулярные 
маркеры основаны на полиморфизме последова-
тельностей ДНК, возникающем в результате му-
таций ДНК, таких как замена оснований, пере-
стройка (вставка или делеция нуклеотидов), или 
ошибок репликации ДНК и появления повтора. 
Много маркеров, связанных с моногенными 
признаками (главным образом с устойчивостью 
к патогенам и вредителям), было найдено и для 
видов рода Malus [8, 9]. Таким образом, в насто-
ящее время молекулярно-генетические маркеры 
активно используются для решения различных 
вопросов, связанных с определением видовой 
принадлежности, выяснения степени родства 
различных групп организмов, их генетического 
полиморфизма и филогении, а также в практи-
ческих целях для обнаружения того или иного 
полезного признака.

Для определения генетического родства и 
различия между культурами большое внимание 
сосредоточено на использовании различных мо-
лекулярных маркеров, таких как RAPD (случай-
но амплифицированные полиморфные ДНК), 

SSR (простые короткие повторы), ISSR (внут-
ренние простые последовательные повторы) и 
AFLP (полиморфизм длин амплифицированных 
фрагментов). ISSR-анализ рассматривается как 
один из эффективных молекулярных маркеров, 
выявляющих генетический полиморфизм в по-
пуляциях яблони.

Целью данной работы – изучение при помо-
щи ISSR-маркеров генетического разнообразия 
45  местных сортов и форм яблони, культивиру-
емых в Азербайджане и принадлежащих к двум 
географическим регионам.

Методика исследований. Растительный 
материал. Объектом для молекулярных иссле-
дований являлись 45 культивируемых образцов 
яблони (табл. 1). Фрагменты листьев для моле-
кулярно-генетического анализа были собраны 
на территории двух регионов Азербайджана: Ку-
ба-Хачмазском и Шеки-Загаталинском).

Молекулярный анализ. При выделении геном-
ной ДНК брали навески по 0,1 г из свежесобран-
ных листьев, согласно ЦТАБ (цетилтриметилам-
мониум бромид) протоколу, предложенному Doyle 
et Doyle [5] с некоторыми модификациями. Кон-
центрацию и степень чистоты молекулы ДНК оп-
ределяли с помощью НаноДропа (Thermo, NANO 
DROP, 2000). Конечный объем реакционной 
смеси образца для ПЦР составлял 20 мкл, содер-
жащей 2 мкл 10ПЦР буфера, 2 мкл смеси dNTP 
(5 мM), 1,5 мкл MgCl2 (50 мM), 2 мкл каждого 
праймера (15 пмоль/мкл), 0,1 мкл фермента Taq 
полимеразы (1 U/мкл) и 2 мкл выделенной ДНК 
(50 нг/мкл). Для мультилокусного межмикро-
сателлитного анализа были использованы 5 по-
лиморфных ISSR-праймеров длиной 15–18 нук-
леотидов (табл. 2). В результате проведенной 
оптимизации были выбраны следующие условия 
амплификации: предварительная денатурация 
при температуре 94 °C в течение 5 мин, после-
дующие 35 циклов – денатурация 94 °С (1 мин), 
температура отжига в зависимости от исполь-
зованного праймера (45 с), синтез – 5 мин при 
72 °C, финальный цикл элонгации при температу-
ре 72 °C в течение 10 мин.

Амплификацию проводили в программиру-
емом термоциклере T100 (Applied Biosystems, 
USA). Электрофорез ПЦР-продуктов проводили 
в 2%-м агарозном геле с добавлением этидиум 
бромида и визуализировали под ультрафиолето-
вым светом с использованием гель документиру-
ющей системы BioRad.

Статистическая обработка полученных дан-
ных. Анализ амплифицированных фрагментов 
был проведен с помощью компьютерной про-
граммы PAST [10]. Для выявления уровня поли-
морфизма маркеров между изученными геноти-
пами данные были представлены в виде матрицы 
состояний бинарных признаков, в которых «на-
личие» или «отсутствие» ПЦР-фрагментов, оди-
наковых по размеру ампликонов, соответствова-
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Таблица 1

Список образцов, использованных в работе, и их географическое распространение

№ Образец Место сбора № Образец Место сбора

1 Джаннат алма Куба-Хач. 23 Гой алма Шеки-Загат.

2 Шихиджаны Куба-Хач. 24 Новруз алма Шеки-Загат.

3 Подарок нефтяникам Куба-Хач. 25 Конфат Шеки-Загат.

4 Джир Гаджы Куба-Хач. 26 Яйлыг алма Шеки-Загат.

5 Гызыл Ахмеди Куба-Хач. 27 Пишик баш Шеки-Загат.

6 Азербайджан гюзели Куба-Хач. 28 Бал алма Шеки-Загат.

7 Гара турш Куба-Хач. 29 Гызыл Ахмеди Шеки-Загат.

8 Нефть алма Куба-Хач. 30 Даш алма Шеки-Загат.

9 Сары турш Куба-Хач. 31 Ягуб алма Шеки-Загат.

10 Эйюби Куба-Хач. 32 Узун сунни синаб Шеки-Загат.

11 Акбери Куба-Хач. 33 Гарын тох Шеки-Загат.

12 Элван турш Куба-Хач. 34 Гуш гоз Шеки-Загат.

13 Яшыл алма Куба-Хач. 35 Гебеши алма Шеки-Загат.

14 Нур алма Куба-Хач. 36 Папаг алма Шеки-Загат.

15 Аг чичек (дикий) Куба-Хач. 37 Ширван Шеки-Загат.

16 Гырмызы чичек (дик.) Куба-Хач. 38 Шор Шеки-Загат.

17 Мехти джиры Куба-Хач. 39 Мугал Шеки-Загат.

18 Аг алма Куба-Хач. 40 Ненем алма Шеки-Загат.

19 Кырмызы золаг Куба-Хач. 41 Гыш шафраны Шеки-Загат.

20 Гоз горен Куба-Хач. 42 Амиль Шеки-Загат.

21 Алибейли Куба-Хач. 43 Шафран Загаталинский Шеки-Загат.

22 Исмайыллы дик. Куба-Хач. 44 Даш Демир Шеки-Загат.

45 Мурабба алма Шеки-Загат.

           Таблица 2

Характеристика используемых ISSR-праймеров

№ ISSR-праймеры Последовательность (5’–3’) Температура отжига праймера, °С

1 UBC-812 GAGAGAGAGAGAGAGAA 45

2 UBC-823 CTCTCTCTCTCTCTCTT 57,1

3 UBC-855  ACACACACACACACACTT 57,6

4 UBC-868 GAAGAAGAAGAAGAAGAA 50

5 IS 15 ACACACACACACACACCG 52

ло значениям 1 и 0. Построение дендрограммы 
и оценку генетической близости между образца-
ми проводили на основе индекса генетического 
сходства Жаккарда, кластеризацию осуществля-
ли с помощью метода UPGMA. 

Коэффициент генетического разнообразия 
вычисляли согласно формуле Вейра [15]:

,

где Pi – частота встречаемости аллелей. 
Для анализа информационного полимор-

физма были использованы некоторые статис-
тические параметры: PIC (величина информа-
ционного полиморфизма) и сопутствующие ему 

показатели (EMR, MI, Rp, MRp) [4]. Величину 
информационного полиморфизма  для каждого 
локуса вычисляли согласно формуле, предло-
женной Roldan-Ruiz [12]:  

PICi = 2fi (1 – fi),

где PICi – PIC для локуса i;  fi – частота встреча-
емости амплифицированных фрагментов (при-
сутствующие спектры); 1 – fi – частота встре-
чаемости неамплифицированных фрагментов 
(отсутствующие спектры). Среднее значение PICi 
по всем изученным локусам для каждого прайме-
ра дает нам величину PIC.  Эффективное муль-
типлексное отношение (effective multiplex ratio, 
EMR) определяют как произведение общего чис-



1212

А
ГР

А
РН

Ы
Й

 Н
А

У
ЧН

Ы
Й

 Ж
У

РН
А

Л
А

ГР
А

РН
Ы

Й
 Н

А
У

ЧН
Ы

Й
 Ж

У
РН

А
Л

ЕС
ТЕ

СТ
В

ЕН
Н

Ы
Е

ЕС
ТЕ

СТ
В

ЕН
Н

Ы
Е 

Н
А

У
К

И
 Н

А
У

К
И

10
2017

ла полиморфных локусов и доли полиморфных 
локусов от их общего числа:

EMR = np(np/n), 

где np – число полиморфных локусов; n — общее 
число локусов.   

Маркерный индекс (marker index, MI) есть 
произведение величины информационного по-
лиморфизма и эффективного мультиплексного 
отношения [14]:

MI = PIC EMR.

Чтобы отразить способность устанавливать 
различия между большим числом генотипов, 
использовали показатель разрешающей способ-
ности (resolving power, Rp) и средний показатель 
разрешающей способности (MRp) [11]:

Rp =  Ib, 

где Ib = 1– [2  (0,5 – p)] – информативность ам-
пликона, р – доля особей, у которых выявлен ам-
пликон I.

MRp = 1/nRp, 

где n – число полиморфных локусов.
Результаты исследований. После повтор-

ных процедур амплификации ДНК из 10 про-
тестированных праймеров были отобраны 5 на-
иболее эффективных для дальнейшего анализа. 
В общей сложности было идентифицировано 
39 фрагментов, из них 30 (73,34 %) оказались 
полиморфными, 9 (26,66 %) мономорфными. 
Число амплифицированных фрагментов на ло-
кус варьировало от 6 до 11, а диапазон длин по-
лученных фрагментов равнялся 100–2000 п.н. В 
среднем один праймер инициировал синтез 7,8 
фрагментов. Наибольшее количество амплико-
нов было детектировано для праймера UBC 855. 
Количество полиморфных фрагментов ДНК ва-
рьировало от 3 до 11. Минимальное число иден-
тифицировалось праймерами  UBC 823 и UBC 

      Таблица 3

ISSR-праймеры и их статистические параметры

Праймер
Последова-
тельность 

(5'–3')
КАФ* КПФ** Rp PIC EMR MI MRp

Полимор-
физм, %

ИГР

UBC-812 (GA)8 A 8 6 3,44 0,39 4,5 1,74 0,57 75 0.85

UBC-823 (TC)8 C 6 4 1,74 0,32 2,7 0,87 0,44 66,7 0,64

UBC-855 (AC)8 YT 11 11 6,44 0,36 11 3,96 0,59 100 0,89

UBC-868 (AG)8YT 6 3 1,18 0,31 1,5 0,47 0,39 50 0,50

IS 15 (GA)8CG 8 6 2,62 0,30 4,5 1,36 0,44 75 0,78

Всего 39 30

Среднее 
значение

7,8 6,0 3,1 0,34 4,84 1,67 0,49 73,34 0,73

* КАФ – количество амплифицированных фрагментов; **КПФ – количество полиморфных фрагментов.

Рис. 1. Фрагмент профиля, полученного 
с помощью праймера UBC 855 

(нумерация образцов согласно табл. 1)

868, максимальное – при амплификации ДНК с 
праймерами UBC 855. Среднее число полиморф-
ных фрагментов на праймер составило 6,0. Было 
определено варьирование количества полимор-
фных локусов в зависимости от праймера: от 50 
до 100 %. В среднем уровень полиморфизма, вы-
явленный ISSR-анализом, составил 73,34 %. Для 
праймера UBC 855 определен 100%-й уровень 
полиморфизма (табл. 3). 

В данном исследовании по каждому ISSR локусу 
был вычислен также индекс генетического разно-
образия (ИГР). Среднее значение ИГР для всей изу-
ченной коллекции равнялось 0,73. Высокие значе-
ния индекса были выявлены праймерами UBC 812 и 
UBC 855 (0,85 и 0,89 соответственно), рис. 1.

М. Smolik  и др. [13] использовали маркеры 
ISSR для изучения генетических сходств 8 сортов 
яблони. Из 30 праймеров 11 были использова-
ны для анализа. Всего было получено 414 фраг-
ментов, из которых 342 (83 %) –  полиморфные. 
Согласно М. Smolik, у  ISSR-маркеров уровень 
полиморфизма выше, чем  у маркеров AFLP, 
представленных  L. Goulao и С. Oliveira [7], и 
маркеров RAPD, описанных Z. Zhou и Y. Li [16].

В другой попытке L. Goulao и C. Oliveira [8] 
использовали 41 коммерческий сорт яблони и 
7 праймеров ISSR. В результате было получено 
всего 252 фрагмента, из которых 176 (89,1 %) – 
полиморфные.  Sh. Fazeli  и др. [6] изучали гене-
тическое разнообразие 25 генотипов яблони с 10 
ISSR-маркерами. В общей сложности было иден-
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тифицировано 123 фрагмента, из них 105 (85 %) 
оказались полиморфными, 8 (15 %) – мономор-
фными.

В данном исследовании для 5 апробирован-
ных праймеров также  подсчитаны значения PIC, 
MI, EMR, Rp и MRp. Применены некоторые ста-
тистические подходы для анализа информацион-
ного полиморфизма. Маркерные системы разли-
чают по мере их информативности, что, в свою 
очередь, зависит от степени их полиморфизма. 
Одним из основных параметров, определяющих 
меру информативности маркеров, является ве-
личина информационного полиморфизма. Как 
известно, для доминантных маркеров значение 
PIC изменяется от 0 до 0,5, поскольку для такого 
типа маркеров допускаются только два аллеля на 
локус и обе величины подвержены влиянию чис-
ла и частоты аллелей.  Для отобранных нами ло-
кусов значение PIC варьировало от 0,30 до 0,39 и 
в среднем составило 0,34. Наименьшее значение 
индекса PIC выявлено для локуса IS 15, наиболь-
шее – для UBC 812. 

MI и EMR – одни из основных характеристик 
маркерных систем, вычисляются для каждого 
праймера. Выявлена положительная корреляция 
между EMR и MI. Праймеры с высоким числом 
полиморфных продуктов амплификации отли-
чались наиболее высокими значениями EMR и 
MI. Установлена положительная корреляцион-
ная связь  указанных параметров с количест-
вом полиморфных фрагментов и отрицательная 
связь EMR с PIC. Параметры EMR и MI широко 
используются в многочисленных исследованиях 
с целью выявления информативного потенци-
ала молекулярных маркеров. Показатели MI и 
EMR варьировали от 0,47 до 3,96 и от 1,5 до 11, 
в среднем составили 1,67 и 4,84 соответственно. 
Максимальные значения индекса MI и EMR вы-
явлены праймером UBC 855, что показывает его 
информативность; минимальные – праймерами 
UBC 823 и UBC 868 соответственно.

Разрешающая способность является пара-
метром, определяющим дискриминационный 
потенциал отобранных праймеров. Для всех изу-
ченных локусов она  составляла 1,18–6,44, в сред-
нем – 3,1. Наименьшее значение Rp установлено 
праймером UBC 868, наибольшее – UBC 855. 
Средняя разрешающая способность (MRp) варь-
ировала от 0,39 (UBC 868) до 0,59 (UBC 855). 

Важной особенностью маркерной системы 
является способность устанавливать различия 
между большим числом генотипов. Rp применя-
ется для оценки дискриминационной способнос-
ти молекулярных систем для большинства ви-
дов растений. В настоящей работе  установлена 
значительная корреляционная связь Rp с EMR 
и MI. Кроме того  Rp положительно коррелиру-
ет с числом амплифицируемых и  полиморфных 
фрагментов.

В результате анализа полученных данных и на 
основе вычисленных значений основных парамет-
ров, определяющих меру информативности мар-
керов, можно заключить, что большинство изу-
ченных нами праймеров являются эффективными. 
UBC 812, UBC 855  и IS 15 выделились среди на-
бора апробированных праймеров наиболее высо-
кими показателями по уровню полиморфизма и по 
некоторым параметрам, определяющим информа-
тивность маркеров (EMR, MI, Rp); UBC 812  и UBC 
855 отличились высокими значениями PIC, что 
позволяет рекомендовать их для идентификации и 
характеристики генотипов яблони. 

На основе матрицы бинарных данных, со-
ставленной по ISSR-спектрам, был проведен 
кластерный анализ и построена дендрограмма, 
отражающая родственные отношения между 
сортами и формами. Генотипы были сгруппи-
рованы в 9 основных кластеров (рис. 2). Индекс 
генетического расстояния варьировал от 0,33 до 
1,0. Из 45 образцов идентичными генотипами 
оказались 14, индекс генетического расстояния 
соответственно равнялся  0. У 31 образца было 
выявлено высокое генетическое разнообразие. 

В кластере 3 идентичными были три образца, 
у них общая география происхождения. В клас-
тере 4 шесть образцов  и в кластере 9 три образ-
ца были идентичными и также имели общую гео-
графию происхождения. У этих сортов ряд общих 
морфологических признаков. При этом между 
некоторыми сортами, отобранными из одного гео-
графического региона, выявлено существенное 
генетическое различие. Например, образцы Ши-
хиджаны и Гызыл Ахмеди были взяты из одного 
региона. Они локализовались в одном  кластере, 
но в разных субкластерах, и индекс генетического 
расстояния между ними составил 0,89. Распределе-
ние этих генотипов из одного региона показывает 
на различную генетическую структуру сортов. 

Выводы.  В результате изучения генетичес-
кой взаимосвязи сортов из двух регионов Азер-
байджана с использованием данных ISSR-ана-
лиза выявлена связь генетической организации 
генотипов яблони с их географическим распро-
странением.

Самым многочисленным оказался кластер 3, 
в котором локализовались 11 изученных гено-
типов (24,4 %). Кроме того, был выделен один 
самостоятельный кластер № 8, что указывает на 

 
Рис. 2. Дендрограмма, построенная по результатам 

ISSR-анализа
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уникальность его генотипа среди изученной кол-
лекции. 

Мы подтвердили, что ISSR-метод успешно при-
меняется в генетических исследованиях. Он позво-
ляет определить уровень генетического разнообра-
зия, а также установить родственные связи между 
изученными образцами яблони. Выявление гене-
тического разнообразия важно для планирования 
будущих исследований по изучению генетических 
ресурсов яблони, может быть использовано в селек-
ционных программах различного направления. 
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The article presents the results of a study of genetic 
polymorphism, for the first time carried out on apple va-

rieties and forms of Azerbaijan orijin with using of 5 
ISSR- markers. In total 39 PCR fragments were identified, 
of which 30 were polymorphic. The high level of polymor-
phism (73.34%) and the rich genetic diversity were identi-
fied among the studied apple collection. As a result of data 
analysis and based on the values   of the basic parameters 
(PIC, EMR, MI, RP, MRP) determining informativeness of 
markers, all 5 ISSR primers were suitable for genotyping 
pomegranate accessions. The most effective markers (UBC 
855, UBC 812 and IS 15) were identified among the set of 
primers tested. Dendrogram was constructed based on the 
data obtained, which enabled to group genotypes into 9 ma-
jor clusters. Genetic similarity index ranged from 0.50 to 
0.89. The results of the cluster analysis carried out on the 
basis of the study of polymorphism of 5 ISSR loci allowed 
to identify from 45 samples of 14 identical genotype, in 31 
samples a high genetic diversity was revealed.

EVALUATION OF GENETIC DIVERSITY OF LOCAL VARIETIES AND FORMS OF APPLES OF AZERBAIJAN 
WITH THE USE OF ISSR-MARKERS


