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Aegilotriticale və ya üçcinsli natamam amfidiploid [(Triticum durum Desf. × Aegilops tauschii Coss.) × 
Secale cereale L. ssp. segetale Zhuk.] (genom formulu AABBD/R, 2n=6x=42) ilə yumşaq buğdanın (T. 
aestivum L.) Chinese Spring sortu (AABBDD, 2n=6x=42) arasındakı çarpazlaşmanın məhsulu olan 17 
qısaboylu – 9 karlik (K) və 8 yarımkarlik (YK) xətt klassik (meyotik analiz) və molekulyar sitogenetik 
(FISH, GISH) metodlarla tədqiq olunmuşdur. Tədqiqatlar sayəsində onlardan birinin (377YK) 
translokant (T4DS-7RL), səkkizinin əvəzolunmuş xətt, qalanlarının isə yalnız buğda 
xromosomlarından ibarət olduğu müəyyən edilmişdir. 8 əvəzolunmuş xəttin dördündə (378/1YK, 
384/1K, 384/2K, 386/1K) əvəzlənmənin bir cüt [müvafiq olaraq, 1D(1B), 1R(1D), 1R(1D), 5R(5A)], 
ikisində (375YK, 383/1YK) iki cüt [müvafiq olaraq, 2D(2R), 5B(5A) və 1R(1D), 2R(2D)], ikisində 
(378/3YK və 380YK) dörd cüt [378/3YK xəttində 1R(1B), 2D(2R), 3D(3R), 6D(6R) və 380YK xəttində 
1D(1R), 2D(2R), 3D(3R), 6D(6R)] xromosom arasında baş verdiyi aşkar olunmuşdur. Xromosomların 
identifikasiyası prosesində 375YK xəttində bir cüt 5A xromosomunun yoxluğu və onun əvəzində 5B 
xromosomunun ikiqat dozada iştirakı, 380YK-da isə bir cüt telosentrik çovdar xromosomunun (7Rt) 
varlığı birincinin nullisom(5A)-tetrasom(5B) (Nt), ikincinin ditelosom (Dt) olduğunu nümayiş 
etdirmişdir. Həmçinin, 375YK xəttində tək qalmış 1B xromosomuna homoloq olduğu zənn edilən bir 
naməlum buğda xromosomu müşahidə edilmişdir. Bundan başqa, genom tərkibində dörd və daha çox 
çovdar xromosomu olan xətlərin digərlərinə nisbətən meyotik cəhətdən bir qədər qeyri-stabil 
olduqları qeydə alınmışdır. 

 
Açar sözlər: cinsarası hibridləşmə, qısaboylu, meyoz, FISH, GISH, xromosom identifikasiyası, translokasiya, 
əvəzolunmuş xətt. 
 
 
GİRİŞ 
 

Uzaq hibridləşmələr zamanı buğda 
seleksionerlərinin başlıca məqsədi qohum cins və 
ya növlərin təsərrüfat əhəmiyyətli genlərini 
buğdaya ötürməkdir. Seleksiya proqramlarında 
genetik materialın çovdardan buğdaya ötürülməsi 
böyük əhəmiyyət kəsb edir. Buğdanın çovdarla 
hibridləşdirilməsi nəticəsində keçən əsrin birinci 
yarısında bir cüt 1B xromosomunun bir cüt 1R 
xromosomu ilə əvəz olunduğu bir neçə yumşaq 
buğda sortu yaradılmışdır ki, onların da bəzilərinin 
kariotipləri sonradan dəyişikliyə məruz qalaraq, 
1BL.1RS translokasiyasının meydana gəlməsi ilə 
nəticələnmişdir (Zeller, 1973). Bir qədər sonra 
yumşaq buğda sortlarında 1AL.1RS və 1DL.1RS 
xromosomlarının da qoşulduğu yeni 
translokasiyalar aşkar edilmişdir (Zeller, Fuchs, 
1983). Hazırda, ətraf mühitin biotik və abiotik 
amillərinə davamlı yüzlərlə yüksəkməhsuldar 
buğda sortlarında 1BL.1RS translokasiyasının 
varlığı müəyyən edilmişdir. 1BL.1RS 
translokasiyası haqda ilk dəfə 1937-ci ildə məlumat 
verilmişdir. 1BL.1RS translokasiyası gövdə pasına 
(Puccinia graminis), yarpaq pasına (P. recondita), 
sarı pasa (P. striiformis), unlu şehə (Erysiphe 

graminis) və mənənəyə (Schizaphis graminum) 
qarşı davamlılıq genlərini (müvafiq olaraq, Sr31; 
Lr26; Yr9; Pm8; Gb) daşıyan xromosom 
seqmentinə malikdir və Macarıstanın qeydiyyatdan 
keçmiş 66 yumşaq buğda sortundan 35-inin həmin 
translokasiyanın daşıyıcısı olduğu aşkar edilmişdir 
(Kőszegi et al., 2000).  

Odur ki, çovdarın 1R xromosomunun qısa 
çiyninin yumşaq buğdanın rüşeym plazmasına 
translokasiyası XX əsrin seleksiya sahəsindəki ən 
mühüm nailiyyəti hesab edilir. Müasir dövrdə bu 
translokasiyaya malik sortların yayılma tezliyi dən 
istehsalı ilə məşğul olan Çin, Hindistan, Avstraliya, 
ABŞ, Ukrayna və s . kimi ölkələrdə 30-40 %-ə 
qədər yüksəlmişdir (Huang et al., 2007; Kozub et 
al., 2009). Bir qrup tədqiqatçı (Lukaszewski, 1990; 
Villareal et al., 1998) genomunda 1R 
xromosomunun qısa çiynini (1RS) daşıyan 
sortların, digər buğda-çovdar translokasiyasına 
malik sortlarla müqayisədə, daha geniş əkin 
sahələri tutduqlarını qeyd etmişlər. Məlum 
olmuşdur ki, buğdanın 1B xromosomuna çovdarın 
genetik materialının translokasiyası yumşaq buğda 
sortlarının bioloji xüsusiyyətlərini əhəmiyyətli 
dərəcədə dəyişir, onların sabit olmayan ətraf mühitə 
immunitet və adaptivliyini yüksəldir (Конaрев В., 
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1998). Odur ki, müxtəlif genom tərkibinə malik 
genetik materialın yaradılması dənli bitkilərin 
(Triticale və Secalotricim) genomlarının 
formalaşma xüsusiyyətlərini və xromosom 
rekonstruksiyalarını aşkara çıxarmağa imkan 
verməklə bərabər, kənd təsərrüfatı bitkilərinin 
genetik müxtəlifliyinin artırılması, adaptivlik 
potensialının və davamlılığının yüksəldilməsi 
baxımından da mühüm əhəmiyyət kəsb edir.  

Bu mənada sintetik Aegilotriticale bir sıra 
qiymətli, o cümlədən çoxgövdəlilik və çoxdənlilik 
(çoxçiçəklilik) kimi əlamətlərin buğdaya 
ötürülməsində körpü rolunu oynayır. Həmin 
egilotritikalenin, üstəlik, qısaboyluluq genlərinə 
malik olması onu seleksiya baxımdan daha da 
əlverişli edir. Qısaboylu formaların genetika və 
seleksiyada xüsusi əhəmiyyət kəsb etdiklərini 
nəzərə alıb, biz, ilk dəfə olaraq, çırtdanlıq 
genlərinin mənbəyi kimi üçcinsli natamam 
amfidiploid – Aegilotriticale–dən (Аминов, 
Мамедов, 1981) istifadə etmişik. Qeyd edək ki, 
bizim başlanğıc material kimi götürdüyümüz 
natamam amfidiploid bu tələblərin hər ikisinə 
cavab verdiyindən, yəni həm qısa gövdəyə (70-90 
sm), həm də iri və çoxçiçəkli sünbüllərə malik 
olduğundan, onunla yumşaq buğdanın Opal və 
Chinese Spring sortları arasında çarpazlaşma 
aparılmış və qısaboylu xətlərin alınması 
istiqamətində məqsədyönlü seçmə işləri həyata 
keçirilmişdir. 

Xatırladaq ki, cinsarası F1 hibridlər homomorf 
olub, sünbülün forması və bitkinin boyu etibarı ilə 
aralıq xarakter daşımışlar. F2-də uzaq 
hibridləşmələr üçün xarakterik olan güclü 
formaəmələgəlmə nəticəsində meydana çıxmış 
boyca bir-birindən fərqli fraksiyalar içərisindən 
qısaboylu formalar (55-60 sm) seçilmiş və onlar 
üzərində sonrakı nəsillərdə də genetik-seleksion 
tədqiqat işləri davam etdirilmişdir (Əliyeva, 1998). 
Həmin qısaboylu formalar əsasında yüksək 
fertilliyə malik və xəstəliklərə qarşı davamlı stabil 
karlik və yarımkarlik xətlər yaradılmışdır.  

Hazırkı tədqiqat işinin məqsədi bu qısaboylu – 
karlik (K) və yarımkarlik (YK) xətlərdə çovdar 
genomu xromosomlarının olub-olmadığını 
müəyyənləşdirmək və hər bir xəttin genomunu 
təşkil edən istər buğda, istərsə də çovdar genomu 
xromosomlarını identifləşdirməkdən ibarətdir. 

Bitki seleksiyası proqramlarında cinsarası 
hibrid və xətlərdə yad xromosomlar, xromosom 
seqmentləri, xromosom aberrasiyaları və genlər 
flüoressens in situ hibridləşmə (FISH) və genom in 
situ hibridləşmə (GISH) metodlarının köməyilə 
asanlıqla identifikasiya olunurlar. Onları təkcə 
hibrid və amfidiploidlərin yüksək keyfiyyətli 
metafaz lövhələrində deyil, interfaz nüvəsi 
daxilində də görmək və saymaq mümkündür. Bir 

neçə tədqiqat işində (Chung et al., 1990; Rawlins et 
al., 1991) in situ hibridləşmənin köməyilə telomer 
və sentromerlərin interfaz hüceyrələrdəki mövqeyi 
tədqiq edilmişdir. Beləliklə, FISH nişanlanmış 
DNT zondlarının birbaşa xromosomda 
lokallaşdırılmasına, GISH isə bitki genomunun 
sitogenetik analizinin bərpasına və molekulyar 
seleksiyaya şərait yaratdığı üçün, bu metodlardan, 
həmçinin, xromosom xəritələnməsində, genom 
analizində, filogenetik qohumluğun 
müəyyənləşdirilməsində, xromosom 
aberrasiyalarının, o cümlədən translokasiyaların və 
yad xromatinin aşkar edilməsində uğurla istifadə 
olunur (Devi et al., 2005). 

 
 
MATERİAL VƏ METODLAR 
 

 
Tədqiqat materialı kimi Aegilotriticale və ya 

üçcinsli natamam amfidiploid [(Triticum durum 
Desf. × Aegilops tauschii Coss.) × Secale cereale L. 
ssp. segetale Zhuk.] (genom formulu AABBD/R, 
2n=6x=42) ilə yumşaq buğdanın (T. aestivum L.) 
Chinese Spring sortu (AABBDD, 2n=6x=42) 
arasındakı hibridləşmənin məhsulu olan 17 
qısaboylu – 9 karlik və 8 yarımkarlik xətdən istifadə 
edilmişdir (Cədvəl 1). Qeyd etmək lazımdır ki, 
378/3YK xətti digərlərindən həm də sünbüllərinin 
şaxəli olması ilə fərqlənmişdir (Şəkil 1).  
 

 
 

Molekulyar sitogenetik tədqiqatlar zamanı isə 
somatik hüceyrələrdən ibarət əzmə preparatlar J. 
Jiang və həmkarlarının (1994) təklif etdiyi qaydada 
hazırlanmışdır. FISH G.Link və həmkarlarının 
(1999) təsvir etdikləri şəkildə həyata keçirilmişdir. 
Bu zaman çovdardan (Secale cereale) alınmış 
yüksəktəkrarolunan DNT ardıcıllıqlarını daşıyan 
pSc119.2 zondundan (Bedbrook et al., 1980), 

Cədvəl 1. Cinsarası qısaboylu xətlər 

S.s. Qısaboylu xətlər 2n Boy (sm-lə) 
1.  373K 42 55,0 
2. 374K 42 59,2 
3. 375YK 42 80,0 
4. 376K 42 58,4 
5. 377YK 42 64,2 
6. 378/1YK 42 62,0 
7. 378/3YK 42 65,0 
8. 380YK 44 64,0 
9. 382K 42 57,5 
10. 383/1YK 42 67,0 
11. 383/2YK 42 65,0 
12. 384/1K 42 58,0 
13. 384/2K 42 58,0 
14. 385YK 42 67,0 
15. 386/1K 42 55,0 
16. 387YK 42 64,8 
17. 625K 42 58,5 
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buğdadan xaric edilmiş ribosomal 45S (pTa71) 
DNT zondundan (Gerlach et Bedbrook, 1979) və 
Afa-ailəsindən (Nagaki et al., 1995) istifadə 
edilmişdir. GISH isə S.Rider və həmkarlarının 
(1994) metodikasına M.Molnar-Lang və 
başqalarının (2000) cüzi modifikasiyası əsasında 
aparılmışdır. 
 
 

 
 
Şəkil 1. Qısaboylu şaxəlisünbüllü 378/3YK xətti 

 
 
Çovdar xromosomlarını aşkar etmək üçün 
çovdardan xaric edilmiş voz-s zondundan istifadə 
edilmişdir. Xromosomlar, FITC üçün 10, rodamin 
üçün 15, DAPI üçün 01 saylı filtr dəstlərindən 
istifadə edilməklə, Zeiss Axioskop-2 epiflüoressens 
mikroskopunda tədqiq olunmuşdur. Şəkillər Spot 
CCD kamerasının (Diagnostic Instruments, Sterling 
Heights) köməyilə Zeiss Axioskop-2 epiflüoressens 
mikroskopunda çəkilmiş və ImagePro Plus 4.0 
Software (Media Cybernetics Silver Spring, MA, 
USA) proqramı ilə kompilə edilmişdir. 
 
 
NƏTİCƏLƏR VƏ ONLARIN ÜZAKİRƏSİ 

 
Cinsarası qısaboylu xətlərdə, ilk növbədə, 

meyoz prosesi zamanı xromosom konyuqasiyasının 
xarakteri tədqiq olunmuş və alınan nəticələr öz 
əksini Cədvəl 2-də tapmışdır. 

Cədvəldən göründüyü kimi, 380YK (2n=44) 
istisna olmaqla, qalan bütün xətlərin heksaploid 
(2n=42) olduqları müəyyən edilmişdir. Xromosom 
konyuqasiyası səviyyəsinin, yəni qapalı 
bivalentlərin sayının 373K, 374K, 376K, 382K, 
383/2YK, 384/1K, 384/2K, 385YK, 386/1K, 
387YK və 625K xətlərində yüksək (19,11-19,68), 
375YK, 378/1YK, 378/3YK, 380YK və 383/1YK 
xətlərində isə bir qədər aşağı (14,63-17,74) olduğu 
müşahidə edilmişdir. Məhz bu səbəbdən də 
sonuncularda açıq bivalentlərin və univalentlərin 
sayının artdığı və onların əvvəlkilərdən fərqli 
olaraq, üstəlik, tri- və kvadrivalentlər şəklində 
multivalent assosiasiyalara malik olduqları qeydə 
alınmışdır.  

Maraqlıdır ki, digər bir təcrübədə (Chrząstek, 
2003) yumşaq buğda ilə çovdar arasındakı 
əlavəolunmuş və əvəzolunmuş xətlərin 
əksəriyyətində açıq bivalent və univalentlərin 
sayının, valideyn sortlarla müqayisədə, bir qədər 
çoxaldığı, univalentlərin əsasən çovdar 
xromosomları ilə təmsil olunduğu qeyd olunsa da, 
onlarda multivanent assosiasiyalara təsadüf 
edilməmişdir.  

4DS-7RL translokasiyasına malik 377YK 
xəttində qapalı və açıq bivalentlərin, eləcə də 
univalentlərin sayı hər bir ATH (ana tozcuq 
hüceyrəsi) üçün orta hesabla, müvafiq olaraq, 
18,60, 1,42 və 1,96 ədəd təşkil etmişdir. Meyozun 
tədqiqi zamanı xətlərin bəzilərində az miqdarda 
meyotik pozuntulara, o cümlədən asinxron və 
qeyri-bərabər bölünmələrə, mikronüvəli diad və 
tetradlara təsadüf olunmuşdur.  

Həmin xətlərin molekulyar sitogenetik 
metodlarla (FISH, GISH) tədqiqi sayəsində 17 
xətdən 8-inin (373K, 374K, 376K, 382K, 383/2YK, 
385YK, 387YK, 625K) yalnız buğda genomu 
xromosomlarından ibarət olduğu, digər 8-inin 
(375YK, 378/1YK, 378/3YK, 380YK, 383/1YK, 
384/1K, 384/2K, 386/1K) genom tərkibində buğda 
xromosomları ilə yanaşı 2-dən 14-ədək çovdar 
xromosomunun və yalnız bir xəttdə (377YK) bir 
cüt 4DS-7RL translokasiyasının varlığı aşkar 
edilmişdir (Cədvəl 3).  

Beləliklə, tədqiqatlar sayəsində 375YK xəttinin 
12 ədəd A (1A-4A, 6A-7A) genomu xromosomuna 
malik olmaqla, 5A xromosomuna görə nullisom, 15 
ədəd B (1B təkdir, 2B-4B, 5B ikiqat dozada, yəni 4 
ədəddir, 6B-7B) genomu xromosomuna malik 
olmaqla, 5A xromosomuna görə nullisom, 1B 
xromosomuna görə monosom, 5B xromosomuna görə 
isə tetrasom olduğu, habelə bir cüt 2D və 12 ədəd 
çovdar (1R, 3R-7R) genomu xromosomuna malik 
olduğu müəyyən edilmişdir. Eyni zamanda, 375YK 
xəttinin genom tərkibində bir ədəd naməlum 
xromosomun varlığı aşkar edilmişdir. Tərəf-müqabili 
olmayan monosom 1B xromosomuna homoloqluğu 
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Cədvəl 3. Cinsarası qısaboylu xətlərin genom-xromosom tərkibi 

Genom Xromosom 375YK 377YK 378/1YK 378/3YK 380YK 383/1YK 384/1K 384/2K 386/1K 

 
 
 

A 

1 + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
2 + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
3 + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
4 + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
5 - - + + + + + + + + + + + + + + - - 
6 + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
7 + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

 
 
 

B 

1 + + + - - - - + + + + + + + + + + 
2 + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
3 + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
4 + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
5 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
6 + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
7 + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

 
 
 

D 

1 - - + + + + + + + + - - - - - - + + 
2 + + + + - - + + + + - - + + + + + + 
3 - - + + - - + + + + + + + + + + + + 
4 - - T - - - - - - + + + + + + + + 
5 - - + + - - - - - - + + + + + + + + 
6 - - + + - - + + + + + + + + + + + + 
7 - - + + - - - - + + + + + + + + + + 

 
 
 

R 

1 + + - - + + + + - - + + + + + + - - 
2 - - - - + + - - - - + + - - - - - - 
3 + + - - + + - - - - - - - - - - - - 
4 + + - - + + + + + + - - - - - - - - 
5 + + - - + + + + + + - - - - - - + + 
6 + + - - + + - - - - - - - - - - - - 
7 + + T + + + + t t - - - - - - - - 

N  +         
Ə/O  2D(2R) 

5B(5A) 
 1D(1B) 1R(1B) 

2D(2R) 
3D(3R) 
6D(6R) 

1D(1R) 
2D(2R) 
3D(3R) 
6D(6R) 

1R(1D) 
2R(2D) 

1R(1D) 1R(1D) 5R(5A) 

2n  42 42 42 42 44 42 42 42 42 
Burada: N – naməlum xromosomu, T – translokasiyanı, t – telosomluğu, Ə/O - əvəzolunmanı ifadə edir. 

 
zənn edilən həmin naməlum xromosomun qısa 
çiynində, mikrosatellitli 1BS xromosomunda 
müşahidə edilən sarı rəngli xarakterik zolağın 
olmasına baxmayaraq, o, 1B xromosomundan hər iki 
çiyninə görə kəskin surətdə fərqlənmişdir (Şəkil 2). 
Bundan əlavə, buğdanın çatışmayan (nullisom) bir cüt 
5A xromosomunun tetrasom 5B xromosomlarından 
ikisi ilə [5B(5A)], çovdarın çatışmayan bir cüt 2R 
xromosomunun isə buğdanın 2D xromosomu ilə 
[2D(2R)] əvəzləndiyi aşkar edilmişdir.  

Qeyd etmək lazımdır ki, buğdanın çovdarla 
asanlıqla hibridləşməsi, çovdarın heterogen genetik 
materialının daha geniş istifadə imkanları, habelə 
alınan cinsarası buğda-çovdar formalarında 
xromosom pasportlaşdırılması üçün yeni molekulyar 
sitogenetik metodların mövcudluğu xromosomların 
cinsarası əvəzolunması metodunun hələ də 
perspektivli qalmasına şərait yaradır. O. Silkova və 
həmkarları (2006, 2008) xromosomların cinsarası 
əvəzlənməsi metodundan istifadə etməklə buğda və 
çovdar arasında 1R(1A), 1R(1D), 2R(2D), 3R(3B), 
5R(5D), 5R(5A) və 6R(6A) kimi əvəzolunmuş 
xətlərin yaradılmasına müvəffəq olmuşlar. Həmin 
xətlərin genom tərkibini öyrənərkən C-bəndləmə, 

GISH və SSR-markerlərdən istifadə edən tədqiqatçılar 
xromosomları identifikasiya olunmuş bu xətlərin 
gələcək genetik tədqiqat işlərində “ikincili gen pulu” 
kimi model qismində istifadəsini mümkün hesab 
etmişlər. Tədqiqatlar sayəsində 386/1K, 384/1K, 
384/2K və 383/1YK xətlərində, əksinə, buğdanın 
çatışmayan xromosom cütlərinin müvafiq çovdar 
xromosomu cütləri ilə əvəzləndiyi 
müəyyənləşdirilmişdir. Belə ki, birinci xətdə 
buğdanın 5A xromosomu çovdarın 5R [5R(5A)], 
ikinci və üçüncüdə buğdanın 1D xromosomu 
çovdarın 1R [1R(1D)], dördüncüdə isə buğdanın 
çatışmayan iki cüt (1D və 2D) xromosomu çovdarın 
müvafiq 1R və 2R [1R(1D) və 2R(2D)] xromosomları 
ilə əvəz olunmuşdur. Xatırladaq ki, yumşaq buğdanın 
Rang və iridənli Mironovskaya sortlarında tək 
dominant Vrn-A1 genini daşıyan 5A xromosomunun 
5R xromosomu (Vrn6 və Vrn7) ilə əvəzlənməsi onları 
payızlıq formaya çevirmişdir. Belə ki, adıçəkilən 
sortların 5R(5A) əvəzolunmuş xətləri Novosibirsk 
yaxınlığında becərilərkən, onların qışa dözümlülüyü, 
valideynlərinə nisbətən, müvafiq olaraq, 20-47 % və 
27-34 % yüksək olmuşdur (Stelmakh, Avsenin, 1996; 
Ефремова и др., 2006; 2008). 
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2R(2D) əvəzolunmuş xətlərini müxtəlif buğda 
sortları ilə bekkrosslaşdırmaqla 2R xromosomunun 
nəslə ötürülmə tezliyini və xarakterini tədqiq edən 
bir qrup tədqiqatçı (Красилова и др., 2011) bunun 
həm əvəzolunmuş xəttin, həm də bekkrosslaşmada 
istifadə olunan yumşaq buğda sortunun 
genotipindən asılı olduğunu göstərmişlər.  

Yuxarıda haqqında bəhs etdiyimiz 386/1K, 
384/1K, 384/2K və 383/1YK xətlərinin genom 
tərkibinə gəlincə, 386/1K xəttinin 12 ədəd A (1A-
4A, 6A-7A), 14 ədəd B (1B-7B), 14 ədəd D (1D-7D) 
və 2 ədəd R (5R), 384/1K və 384/2K xətlərinin hər 
birinin 14 ədəd A (1A-7A), 14 ədəd B (1B-7B), 12 
ədəd D (2D-7D) və 2 ədəd R (1R), 383/1YK xəttinin 
isə 14 ədəd A (1A-7A), 14 ədəd B (1B-7B), 10 ədəd 

D (3D-7D) və 4 ədəd R (1R və 2R) genomu 
xromosomlarından ibarət olduqları aşkar edilmişdir. 

Növbəti iki xəttin (378/3YK və 380YK) 
xromosom tərkibi daha böyük maraq doğurmuşdur. 
Xromosom identifikasiyası zamanı 378/3YK xəttinin 
genom tərkibinin 14 ədəd A (1A-7A), 12 ədəd B 
(2B-7B), 8 ədəd D (1D-3D, 6D) və 8 ədəd çovdar 
(1R, 4R, 5R, 7R) genomu xromosomlarından təşkil 
olunduğu aşkar edilmişdir (Şəkil 3). Diqqətlə nəzər 
saldıqda, bu xətdə çovdar və buğda xromosomları 
arasında 4 cinsarası əvəzlənmənin baş verdiyini 
görmək olar: 1R(1B), 2D(2R), 3D(3R), 6D(6R). 
Göründüyü kimi, əvəzlənmələrdən biri çovdar 
xromosomu ilə buğdanın B genomu xromosomu, 
qalanları isə çovdar xromosomları ilə buğdanın D 

Şəkil 3. 378/3YK xəttinə məxsus eyni metafaz lövhədə xromosomların FISH (solda) və GISH (sağda) 
vasitəsilə identifikasiyası zamanı bu xətdə 4 cüt çovdar xromosomunun (1R, 4R-5R, 7R) iştirakı və 1R(1B), 
2D(2R), 3D(3R), 6D(6R) əvəzlənmələrinin baş verdiyi müəyyən olunmuşdur. 

Şəkil 2. 375YK xəttinə məxsus eyni metafaz lövhədə xromosomların FISH (solda) və GISH (sağda) vasitəsilə 
identifikasiyası zamanı bu xəttin nullisom(5A)-tetrasom(5B) olduğu müəyyən edilmişdir. Eyni zamanda, oxla 
göstərilən naməlum xromosomun tərəf-müqabilsiz iştirak edən 1B xromosomuna homoloqluğu güman olunur. 
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genomu xromosomları arasında baş vermişdir.  
1R(1B) əvəzolunmuş xətlərini identifikasiya və 

xarakterizə edən tədqiqatçılardan bəziləri (Моцный и 
др., 2009) həmin əvəzolunmanın sekalinkodlaşdıran 
Sec 1 və Sec 2 lokuslarının orijinal allelləri ilə 
markerləndiyini müəyyənləşdirmişlər.  

380YK xətti A (1A-7A) və B (1B-7B) genomu 
xromosomlarının tam heyəti, eləcə də 10 ədəd D 
(1D-3D, 6D-7D) və 6 ədəd R (4R-5R, 7Rt) genomu 
xromosomları ilə təmsil olunmuşdur. Çovdarın bir 
cüt xromosomu çiyinlərini itirdiyinə görə, həmin 
xətti ditelosom (7RDt) hesab etmək olar (Şəkil 4). 
Bu xətdə R və D genomu xromosları arasında baş 
vermiş 4 cinsarası əvəzolunmanı isə aşağıdakı 
qaydada sıralamaq olar: 1D(1R), 2D(2R), 3D(3R) 
və 6D(6R). Qeyd edək ki, bu xəttin xromosom 
dəsti, digərlərindən fərqli olaraq, 2n=44 olmuşdur .  

 R. Gill və başqaları (2010) 4 tritikale ilə 5 
yumşaq buğda sortu arasındakı çarpazlaşmadan 
alınmış və BC1F4, BC2F3, F4 və F5 nəsillərinə 
mənsub morfoloji cəhətdən yekcins görünən 31 
xətdə R genomu xromosomlarının 0-4, D genomu 
xromosomlarının isə 5-7 arasında variasiyalaşdığının 
və tərkibində D genomu xromosomlarının sayı çox 
olan hibridlərin buğdaya tərəf dönüş etdiklərinin 
şahidi olmuşlar. 

378/1YK xəttində buğdanın A (1A-7A) və 
çovdarın R (1R-7R) genomu xromosomlarının tam 
heyətlə təmsil olunduqları, bundan əlavə 12 ədəd B 
(2B-7B) və iki ədəd D (1D) genomu 
xromosomunun varlığı müşahidə edilmişdir. Bu 
xətdə çatışmayan iki ədəd 1B xromosomu 1D 

xromosomu ilə disom əvəz olunmuşdur [1D(1B)]. 
Bu əvəzolunmanın əvvəlkilərdən fərqi ondadır ki, 
burada əvəzolunma çovdar və buğda genomu 
xromosomları arasında deyil, iki buğda (D və B) 
genomu xromosomları arasında baş vermişdir.  

377YK xəttində buğdanın A, B və D genomu 
xromosomlarının tam heyətlə iştirak etmələri və 
buğdanın bir cüt 4D xromosomunun qısa çiyni ilə 
çovdarın 7R xromosomunun uzun çiyni arasında 
translokasiyanın (T4DS-7RL) baş verməsi qeydə 
alınmışdır (Şəkil 5).  

Bir qrup tədqiqatçı (Zhou et al., 2012) yumşaq 
buğda ilə çovdar arasındakı hibridləşmədən 
aldıqları yeni tritikaleni (ZH-1) GISH, FISH və C-
bəndləmə metodları ilə tədqiq edərkən, onun genom 
tərkibinin 14 A (1A-7A), 12 B (1B-2B, 4B-7B), 12 
R (1R, 3R-7R) və 2 D (6D) genomu 
xromosomlarından ibarət olduğunu, həmçinin, 
həmin tritikaledə T2DS.2DL-?R translokasiyasının 
baş verdiyini aşkara çıxarmışlar. 

J. Ko və həmkarları (2001) tərəfindən 
Koreyaya məxsus yumşaq buğda və çovdar sortu 
çarpazlaşdırılmış və 1BL.1RS translokasiyasına 
malik Yw62–11 xətti alınmışdır ki, meyotik 
analizin nəticələri onda da, yumşaq buğdada olduğu 
kimi, 21 bivalentin formalaşdığını və xromosomlar 
arasında tam homologiyanın olduğunu nümayiş 
etdirmişdir. M. Divaşuk və başqaları (2005) da 
2RS.2RL-2ВL translokasiyasına malik 131/7 
tritikale xəttinin sitogenetik cəhətdən stabil olub, 
metafaza I-də xromosom konyuqasiyasının 21 
qapalı bivalent ilə təmsil olunduğunu göstərmişlər.  

 
 

 

Şəkil 4. 380YK xəttinə məxsus eyni metafaz lövhədə xromosomların FISH (solda) və GISH (sağda) vasitəsilə 
identifikasiyası zamanı bu xətdə üç cüt çovdar – 4R-5R və 7R xromosomunun varlığı qeydə alınmışdır ki, bunlardan 
da bir cütünün telosentrik (7Rt) olduğu müəyyən edilmişdir. Həmçinin, bu xətdə 1D(1R), 2D(2R), 3D(3R) və 
6D(6R) əvəzlənmələrinin baş verdiyi aşkar edilmişdir.
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Lakin qeyd etməliyik ki, bizim təcrübədə 
translokant 377YK xəttində meyotik analizin 
nəticələri hər bir ATH-ə təqribən 2 univalentin 
düşdüyünü göstərmişdir, ki, bu da, görünür, 
meyotik stabilliklə translokasiyanın məhz hansı 
xromosomlar arasında baş verməsi və 
xromosomdakı mövqeyi arasında müəyyən 
asılılığın mövcudluğu ilə əlaqədardır.  

Beləliklə, ayrı-ayrı xromosomların təsərrüfat 
əhəmiyyətli əlamətlərin ekspressiyasına təsirinin 
öyrənilməsində və eləcə də həmin əlamətlərə 
cavabdeh olan genlərin yerinin təyinində və 
xəritələnməsində E. Sirsin Chinese Spring sortundan 
istifadə etməklə aldığı aneuploid və əvəzolunmuş 
xətlərdən geniş istifadə olunduğunu və hazırda əsas 
diqqətin arzuolunan əlamətləri daşıyan ayrı-ayrı 
xromosom və ya xromosom sahələrini qohum cins 
və növlərdən yumşaq buğdaya tez bir zamanda və 
məqsədyönlü ötürməyin effektiv metodlarının işlənib 
hazırlanmasına yönəldildiyini nəzərə alsaq, genom 
tərkibi tədqiq olunan qısaboylu xətlər arasında 
əvəzolunmuş və translokant xətlərin aşkar 
edilməsinin genetika və seleksiya, eləcə də 
biomüxtəlifliyin zənginləşdirilməsi baxımından nə 
qədər mühüm əhəmiyyət kəsb etdiyini təsəvvür 
etmək çətin olmaz. 
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Исследование Kороткостебельных Межродовых Линий, Полученных При Скрещивании 
Aegilotriticale с Мягкой Пшеницей (Triticum aestivum L.), Классическими и Молекулярно- 

Цитогенетическими Методами 
 
С помощью классических и молекулярно-цитогенетических методов (FISH, GISH) были 

изучены 17 короткостебельных –  9 карликовых (К) и 8 полукарликовых (YK) межродовых линий, 
полученных в результате скрещивания Aegilotriticale или трехродового неполного амфидиплоида 
[(Triticum durum Desf. × Aegilops tauschii Coss.) × Secale cereale L. ssp. segetale Zhuk.] (геномная 
формула AABBD/R, 2n=6x=42) с сортом мягкой пшеницы (T. aestivum L.) Чайниз Спринг (AABBDD, 
2n=6x=42). В результате исследований было установлено, что одна из этих линий (377YK) является 
транслокантной (T4DS-7RL), 8 – замещенными, а остальные состоят только из хромосом пшеницы. 
Из 8 замещенных линий в 4-х (378/1YK, 384/1K, 384/2K, 386/1K) замещение произошло между одной 
[1D(1B), 1R(1D), 1R(1D), 5R(5A), соответственно], в 2-х (375YK, 383/1YK) –  между двумя [2D(2R), 
5B(5A) и 1R(1D), 2R(2D), соответственно], а в 2-х (378/3YK и 380YK) – между 4 [1R(1B), 2D(2R), 
3D(3R), 6D(6R) и 1D(1R), 2D(2R), 3D(3R), 6D(6R), соответственно] парами хромосом. В процессе 
идентификации хромосом в линии 375YK наблюдалась двойная доза (4 штуки) 5B и отсутствие 5A 
хромосом пшеницы, а в линии 380YK – пара телоцентрических хромосом ржи (7Rt), что 
свидетельствовало о нуллисомно-тетрасомности первой и дителосомности второй линии, 
соответственно. В линии 375YK выявлена одна неизвестная хромосома, которая, по всей 
вероятности, является гомологом присутствующей без пары 1B хромосомы. Кроме того, в отличие от 
других, линии, имеющие в своем геномном составе 4 и больше хромосом ржи, оказались менее 
стабильными в мейозе.  
  
Ключевые слова: межродовая гибридизация, короткостебельный, мейоз, FISH, GISH, 
идентификация хромосом, транслокация, замещенная линия 
  
 
 

Investigation of Short-stemmed Intergeneric Lines Produced BetweenAegilotriticaleand Soft 
Wheat (TriticumaestivumL.) by Classical and Molecular Cytogenetic Methods 
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17 short-stemmed (9 dwarf and 8 semi-dwarf) lines produced between Aegilotriticale or threegeneric 
incomplite amphidiploid [(Triticum durum Desf. × Aegilops tauschii Coss.) × Secale cereale L. ssp. segetale 
Zhuk.] (genome formula AABBD/R, 2n=6x=42) and the soft wheat variety (T. aestivum L.) ‘Chinese Spring’ 
(AABBDD, 2n=6x=42) were investigated by classical and molecular cytogenetic methods (FISH, GISH). As 
a result of study it has been found that one of these lines(377YK) has a translocation (T4DS-7RL), 8 are 
substitution lines and others are composed of only wheat chromosomes. Among these 8 substituted lines a 
substitution occurred in four lines (378/1YK, 384/1K, 384/2K, 386/1K)between one [1D(1B), 1R(1D), 
1R(1D), 5R(5A), respectively], in two lines (375YK, 383/1YK) – between two [2D(2R), 5B(5A) and 
1R(1D), 2R(2D), respectively], in two line (378/3YK and 380YK) – between four[1R(1B), 2D(2R), 
3D(3R),6D(6R) and 1D(1R), 2D(2R), 3D(3R), 6D(6R), respectively] pair chromosomes. The presence of 
double dose (4 pieces) of 5B chromosome and absence of 5A chromosomes in a line 375YK and existence of 
two telocentric chtomosomes of rye (7Rt) in a line 380YK indicated that the former was a nulli(5A)-
tetrasomic(5B) (Nt) and the latter was a ditelosomic (Dt) line. In a line 375YK a single unknown 
chromosomewas also detected, which wasprobably a homolog to the single 1B chromosome. Moreover, 
unlike the other lines, the lines having four or more rye chromosomes in their genome composition were 
more unstablein meiosis.  
 
Key words: intergenomic crossing, short-stemmed, meiosis, FISH, GISH, chromosome identification, 
translocation, substitution 

 


