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AZƏRBAYCANIN BƏZĠ PALID (QUERCUS SPP.) NÖVLƏRĠNĠN GENETĠK 

MÜXTƏLĠFLĠYĠNĠN MOLEKULYAR ANALĠZĠ 
 

G.N. Əliyeva, C.M. Ocaqi, Z.Ə. Məmmədova, S.M. Rüstəmova  

(AMEA-nın akademiki İ.M. Hüseynova tərəfindən təqdim edilmişdir) 
 

Azərbaycanda ilk dəfə olaraq palıd növələrinin biomüxtəlifliyi molekulyar səviyyədə analiz 

edilmişdir. Tədqiqat işində müxtəlif bölgələrdən toplanmış 5 növə (Q. castaneifolia C.A. Mey., Q. 

pedunculiflora C.Koch., Q. iberica Stev., Q. macranthera Fisch. & C.A.Mey. ex Hohen) aid 7 palıd 

genotipində 10 RAPD praymer cütü vasitəsilə genetik polimorfizm qiymətləndirilmişdir. RAPD-

PZR analiz zamanı 91-i polimorf olmaqla ümumilikdə 113 bənd sintez olunmuşdur. Ən yüksək poli-

morfizm (92.31%) OPD-05 praymeri ilə, ən zəif polimorfizm (57.14%) isə OPB-05 praymeri ilə 

qeydə alımışdır. Nümunələrdə polimorfizmin yüksək olması genetik müxtəlifliyin yüksək olduğunu 

göstərir. Alınan nəticələr RAPD markerlərin palıdlarda genetik tədqiqatlar aparmaq üçün yararlı 

olduğunu deməyə əsas verir. 
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Palıdlar Fıstıqçiçəklilər fəsiləsindən ən 

geniş yayılmış (600-ə yaxın növ), həmişəyaşıl 

və yarpağını tökən, uzunömürlü, küləklə tozla-

nan, ekoloji və iqtisadi əhəmiyyətə malik, bir 

çox ölkələr üçün  böyük simvolik dəyərə sahib 

olan ağaclardır [8, 14]. Azərbaycan gerbində 

palıd yarpaqlarının əks olunması onun ölkənin 

təbiəti və iqtisadiyyatı üçün xüsusi əhəmiyyət 

kəsb etdiyini vurğulayır. Hələ Darvinin dövrün-

dən palıdlar təkamül təlimini və növəmələgəl-

mə prosesini öyrənmək üçün model növ kimi 

istifadə edilib. Palıdlar üçün yüksək fenotipik 

plastiklik, eləcə də yeni ekotiplərin, yarımnöv-

lərin və növlərin yaranmasına təminat verən 

növlərarası gen mübadiləsi, genetik variasiya 

xarakterikdir [17]. Bunlar palıdların müəyyən 

bioloji üstünlüklər əldə etməsinə səbəb olsa da, 

onların təsnifləşdirilməsində, növlərarası gene-

tik müxtəlifliyi və populyasiyaların genetik qu-

ruluşunu qiymətləndirməkdə çətinliklər yaradır. 

Palıd meşələri respublikamızın ümumi me-

şə ərazisinin təxminən dörddə birini təşkil edir. 

Bu meşələrin 40 %-i Böyük Qafqazda, 35 %-dən 

çoxu Kiçik Qafqazda, 25 %-ə qədəri isə Talış zo-

nasında yayılmışdır. Palıd meşələrinin torpağın 

aşınmadan qorunmasında və dağların su rejiminin 

tənzim olunmasında rolu böyükdür [13,15] 

Palıdlar ekoloji və iqtisadi əhəmiyyətə sa-

hib olsalar da, iqlim dəyişkənliyi, qlobal istiləş-

mə, oduna olan tələbatın ödənilməsi üçün me-

şələrin qeyri-qanunu kəsilməsi, təbii bərpanın 

otarılma vasitəsilə sıradan çıxarılması, meşə 

yanğınları, meşə zolaqlarının məhv edilərək ye-

rində meyvə ağaclarının, bostan bitkilərinin 

əkilməsi, müxtəlif obyektlərin tikilməsi kimi 

səbəblər təbii palıd populyasiyalarının sürətlə 

azalmasına səbəb olur [22]. Meşələrin yüksək 

genetik resurslarının qorunması və saxlanması 

üçün populyasiyadaxili və populyasiyalararası 

genetik müxtəliflik haqqında informasiyalar tə-

ləb olunur [1]. Bu məqsədlə genetik müxtəlifli-

yin və polimorfizmin yeni mənbələrini, popul-

yasiyaların müxtəlif genezisləri arasında qo-

humluq əlaqələrini müəyyən edilməsi üçün tət-

biq olunan  güclü və etibarlı vasitə - molekulyar 

markerlərdən istifadə etmək olar [4]. DNT mar-

kerlərdən istifadə edərək bitkilərin identifikasi-

ya edilməsi genetik materiala əsaslandığı üçün 

morfoloji göstəricilərlə təyinatdan daha etibarlı-

dır. Digər tərəfdən morfoloji əlamətlər müxtəlif 

xarici mühit amillərinin təsirindən dəyişikliyə 

məruz qalır [22]. Bu məqsədlə çoxsaylı mole-

kulyar markerlər içərisində polimeraz zəncir re-

aksiyasına əsaslanan (PZR) RAPD (Random 

Amplified Polymorphic DNA) markerlər daha 

çox istifadə edilir [4]. Tədqiqat işinin məqsədi 

müxtəlif populyasiyalardan olan 5 növə aid 7 

palıd genotipində PZR analizi metodu ilə gene-
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tik müxtəlifliyi müəyyən etmək, palıd bitkisin-

də RAPD markerlərin istifadə edilmə imkanla-

rını qiymətləndirməkdir. Tədqiqat işinin yerinə 

yetirilməsi üçün xarici ədəbiyyat materialları 

analiz olunaraq palıd bitkisi üçün universal 

praymerlər seçilmişdir [1, 5, 11] 

 

Material və metodlar 

Azərbaycanın müxtəlif regionlarından pa-

lıd cinsinə aid 5 növdən 7  genotip (Q. pedun-

culiflora (Bakı), Q. pedunculiflora (Abşeron), 

Q. macrhantera (Göygol), Q. iberica (İsmayıllı ), 

Q. castaneifolia (Abşeron), Q. castaneifolia 

(Lənkəran) Q. ilex (Abşeron) təsadüfi seçilmiş-

dir. Növlər yarpaqların və qozaların morfoloji 

göstəricilərinə əsasən təyinedicilərin köməyi ilə 

dəqiq müəyyənləşdirilmişdir. Nüvə DNT-nin 

ekstraksiyası üçün hər ağacdan 3-5 yarpaq top-

lanılmış, dərhal maye azotda dondurularaq -

80°C verən soyuducuda yerləşdirilmişdir. 

Tədqiqatlar AMEA-nın Molekulyar Bio-

logiya və Biotexnologiyalar İnstitutunun Bioa-

daptasiya laboratoriyasında aparılmışdır. Yar-

paqlardan CTAB [16] metodu ilə DNT ekstrak-

siya edilmiş, ULTROSPEC 3300 PRO 

(“AMERSHAM”, USA) spektrofotometri vasi-

təsi ilə qatılığı və keyfiyyəti təyin olunduqdan 

sonra PZR reaksiyasının aparılması üçün 50 

nq/µl qatılığa qədər durulaşdırılmışdır. PZR re-

aksiyası  10x PZR buferi, 50 mM MgCl2, 10 

mM dNTP, 10 µM praymer, 0.2 vahid Taq-po-

limerazadan ibarət 20µl məlul və 5 µl 20 nq/µl 

DNT-dən ibarət olmaqla, ümumilikdə 25 µl 

həcmdə aparılmışdır. Reaksiya «Applied Bi-

osystems 2720 Thermal Cycler» (Singapore) 

maşınında aşağıdakı şəritdə həyata keçirilmiş-

dir: denaturasiya - 3 dəq 94ºC-də; 35 tsikl: 30 

san 94 ºC-də, 40 san  40ºC-də, 1.3 dəq 72ºC-də; 

son elonqasiya mərhələsi 15-dəq 72°C-də [1]. 

İstifadə edilmiş praymerlər haqqında ətraflı mə-

lumat Cədvəl 1-də öz əksini tapmışdır. Amplifi-

kasiya məhsulları 1.5%-li aqaroza gelində 2 sa-

at müddətində elektroforetik analiz edilmişdir 

(HR-2025-High Resolution («IBI SCIENTI-

FIC», USA). Gellərin sənədləşdirilməsi «Gel 

Documentation System UVITEK» vasitəsilə hə-

yata keçirilmişdir. Amplifikasiya etmiş fraq-

mentlərin ölçüsünü müəyyən etmək üçün 100-

3000 bp DNT ladderindən istifadə edilmişdir. 

 

Cədvəl 1  
Tədqiqat iĢində istifadə edilmiĢ praymerlərin nukleotid ardıcıllığı 

 

Primer Nukleotid arardıcıllığı 

C+G 

(%) 

OPB-01 5´-GTTTCGCTCC-3´ 60 

OPB-02 5´-TGATCCCTGG-3´ 60 

OPB-03 5´-CATCCCCCTG-3´ 70 

OPB-04 5´-GGACTGGAGT-3´ 60 

OPB-05 5´-TGCGCCCTTC-3´ 70 

OPD-05 5´-TGAGCGGACA-3´ 60 

OPD-08 5´-GTGTGCCCCA-3´ 70 

OPD-11 5´-AGCGCCATTG-3´ 60 

OPA-03 5´-AGTCAGCCAC-3´ 60 

OPA-04 5´-AATCGGGCTG-3´ 60 

 

RAPD praymerlərin palıd nümunələrinin 

genetik analizi üçün effektivliyini müəyyən et-

mək məqsədilə polimorf informasiya tutumu 

PIC (polymorphism information content) [25], 

effektiv multipleks əmsalı EMR (effective mul-

tiplex ratio), marker əmsalı MI (marker indeksi) 

[19], görüntüləmə qabiliyyəti RP (resolving po-

wer) [20] kimi statistik parametrlər təyin edil-

mişdir. Praymerin i-ci lokusunun PIC-ni ifadə 

edən PICi  PIC = 1- ∑pi
2 

formul əsasında hesab-

lanmışdır. Marker əmsalı müxtəlif genotiplər 

arasında polimorfik loksları müəyyən etmək 
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üçün praymer imkanıdır və EMR x PIC kimi 

hesablanır, burada EMR polimorf bəndlərin 

ümumi bəndlərin sayına nisbətini ifadə edir. 

 

Nəticələr və onların müzakirəsi 

Genetik materialların molekulyar marker-

lərlə qiymətləndirilməsi florada mövcud olan 

müxtəliflik haqqında informasiya verməklə ya-

naşı, morfoloji baxımdan oxşar olan nümunələ-

ri bir-birindən fərqləndirməyə və genotiplər 

arasında genetik yaxınlıq dərəcəsini qiymətlən-

dirməyə imkan verir. İndiyə qədər Azərbaycan 

florasında olan Quercus cinsinə aid növlərin 

genetik müxtəlifliyi molekulyar markerlər vasi-

təsilə müqayisəli şəkildə tədqiq edilməmişdir. 

Ancaq dünya miqyasında genom səviyyəsində 

palıdlar üzərində geniş tədqiqat işləri aparılır 

[6, 2, 24; 10, 12, 18]. Palıd növlərində populya-

siyadaxili və populyasiyalararası müxtəlifliyi 

qiymətləndirmək üçün RAPD-PZR metodunun 

ən yaxşı vasitə olduğu göstərilir [6,9, 7, 23;26.]    

Biz tədqiqat işində Azərbaycan florasında 

mövcud olan palıd cinsinə aid 5 palıd növündən 

(7 genotip) istifadə etmişik. Nəticələr cədvəl 2-

də öz əksini tapmışdır. Belə ki, RAPD-PZR an-

aliz zamanı 10 praymer üzrə 91-i polimorf ol-

maqla ümumilikdə 113 bənd sintez olunmuş-

dur.  Fraqmentlərin əsas paylanma sahəsi 250-

3500 bp aralığında olmuşdur (Şək.). Ən çox po-

limorfik bənd OPB-02, ən az polimorfik bənd 

sayı isə OPB-05 praymeri ilə müşahidə edilmiş-

dir. Orta hesabla polimorfik bənd sayı 9.1 olub. 

Ən yüksək polimorfizm (92.31%) OPD-05 

praymeri ilə, ən zəif polimorfizm isə OPB-05 

(57.14%)  praymeri ilə qeydə alımışdır. Ən mü-

hüm statistik parametr hesab olunan polimorf 

informasiya tutumu PİC-in ən yüksək qiymətlə-

ri OPD-05 (0.96), OPB-03 (0.95) və OPB-

01(0.94) praymerləri  ilə müşahidə edilmişdir. 

PİC-in ən zəif qiymətləri isə OPB-05 (0.48) ilə 

müşahidə edilmişdir, hər prymerə görə orta qiy-

mət isə 0.75 olmuşdur.  

 

Cədvəl 2  
RAPD praymerlər ilə palıd genotiplərində təyin olunmuĢ polimorfizm və genetik 

müxtəliflik göstəriciləri 

 

Praymer Sintez 

olunmuĢ 

bənd sayı 

Polimorf 

bənd sayı 

Polimorfizm, 

% 

PIC EMR MI 

OPA-03 8 5 62.50 0.62 5.9 3.66 

OPA-04   7 6 85.71 0.76 8.7 6.61 

OPB-01 10 9 90.00 0.948 11.4 10.81 

OPB-02 15 13 86.67 0.79 9.8 7.74 

OPB-03 11 10 90.90 0.952 10.8 10.28 

OPB-04 12 9 75.00 0.69 6.8 4.69 

OPB-05 7 4 57.14 0.48 4.8 2.30 

OPD-05 13 12 92.31 0.96 11.8 11.32 

OPD-08 14 11 78.57 0.68 7.8 5.31 

OPD-11 16 12 75.00 0.64 6.1 3.90 

Ümumi 113 91 - - - - 

Orta 11.3 9.1 79.38 0.752 8.39 6.66 
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Şəkil. OPA3 və OPA4 RAPD praymerləri ilə palıd genotiplərində sintez olunmuş amplikonlar: 1-Q. 

pedunculiflora (Bakı), 2-Q. pedunculiflora (Abşeron), 3-Q. macrhantera (Göygöl), 4-iberica (İsmayıllı), 5-Q. 

ilex (Abşeron), 6-Q. castaneifolia (Abşeron), 7-Q. castaneifolia (Hirkan) və M-DNT marker 
 

Nümunələrdə polimorfizmin yüksək ol-

ması genetik müxtəlifliyin yüksək olmasının 

göstəricisidir. Bu isə onu deməyə əsas verir ki, 

yerli növlərdə yeni növün əmələ gəlməsi üçün 

potensial imkan yüksəkdir və bu növlərdən se-

leksiya işlərində müvəffəqiyyətlə istifadə etmək 

olar.  Polimorf lokus fraksiyasına əsaslanan ef-

fektiv multikompleks əmsalının (EMR) və mar-

ker əmsalının (Mİ) ən yüksək qiyməti OPD-05, 

OPB-01 və OPB-03, eləcə də ən zəif qiymətləri 

OPB-05 praymeri ilə qeydə alınmışdır. Pray-

merlər üzrə EMR-in orta qiyməti 8.39, marker-

lər indeksinin orta qiyməti isə 6.66 vahid ol-

muşdur. Bu tədqiqatda əldə edilən yüksək EMR 

və MI qiymətləri , istifadə olunan RAPD mar-

kerlərinin genetik dəyişikliyin qiymətləndiril-

məsi və palıd populyasiyaları arasında filogene-

tik analizi üçün faydalı olduğunu göstərir. 

AMEA-nın Molekulyar Biologiya və Bi-

otexnologiyalar İnstitutunda elmi-tədqiqat işi-

nin yerinə yetirilməsinə şərait yaratdığı üçün 

akademik İ.M.Hüseynovaya dərin minnətdar-

lığımızı bildiririk.  
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MOLECULAR ANALYSIS OF GENETIC DĠVERSĠTY OF SOME OAK (QUERCUS SPP.) SPECĠES OF 

AZERBAIJAN 
 

G.N. Aliyeva, J.M. Ojaghi, Z.A. Mammadova, S.M. Rustamova 
 

The biodiversity of oak species was analyzed at the molecular level for the first time in Azerbaijan. In the study, 

genetic polymorphism was assessed using 10 RAPD primers in 7 oak genotypes of 5 species (Q. castaneifolia C.A. Mey., 

Q. pedunculiflora C. Koch., Q. iberica Stev., Q. macranthera Fisch. & C.A.Mey. ex Hohen) collected from different re-

gions. A total of 113 elements were synthesized during the RAPD-PCR analysis, 91 of them were polymorphic. The high-

est polymorphism (92.31%) was recorded with the OPD-05 primer, and the lowest polymorphism (57.14%) was recorded 

with the OPB-05 primer. The high polymorphism of the samples indicates a high genetic diversity. The results suggest that 

RAPD markers are suitable for genetic research in oaks. 
 

Keywords: Quercus, genetic polymorphism, RAPD-PCR analysis, PIC, EMR, MI 
 

МОЛЕКУЛЯРНЫЙ АНАЛИЗ ГЕНЕТИЧЕСКОГО РАЗНООБРАЗИЯ НЕКОТОРЫХ ВИДОВ ДУБА 

(QUERCUS SPP.) В АЗЕРБАЙДЖАНЕ 
 

Г.Н. Алиева, Дж.М.Оджаги, З.А.Мамедова, С.М.Рустамова  
 

Впервые в Азербайджане, биоразнообразие видов дуба проанализировано на молекулярном уровне. В ходе ис-

следования был оценен генетический полиморфизм с применением 10 RAPD праймеров  в 7 генотипах 5 видов дуба 

(Q. castaneifolia C.A. Mey., Q. pedunculiflora C.Koch., Q. iberica Stev., Q. macranthera Fisch. & C.A.Mey. ex Hohen), собран-

ных из разных регионов. Всего в ходе RAPD-ПЦР-анализа было синтезировано 113 элементов, из которых 91 являлись 

полиморфными. Самый высокий полиморфизм (92,31%) был зарегистрирован с праймером OPD-05, а самый низкий 

полиморфизм (57,14%) - с праймером OPB-05. Высокий полиморфизм образцов свидетельствует о высоком генетиче-

ском разнообразии. Результаты показывают, что маркеры RAPD подходят для генетических исследований растений 

дуба. 
 

Ключевые слова: Quercus, генетический полиморфизм, RAPD- ПЦР анализ, PIC, EMR, MI 

https://www.researchgate.net/journal/0792-9978_Israel_Journal_of_Plant_Sciences
https://www.researchgate.net/journal/0792-9978_Israel_Journal_of_Plant_Sciences
https://link.springer.com/article/10.1023/A:1014330010233#auth-1
https://link.springer.com/article/10.1023/A:1014330010233#auth-2
https://link.springer.com/journal/11177
https://link.springer.com/journal/11177
mailto:bio890@mail.ru

