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The efficiency of application of different techniques to monitor the biologic purity of initial material designed for the
amelioration ensures the success of breeding programs. This means allow to estimate both, the homogeneity of inbred
lines and the polymorphism of in frame of populations. Field tests are much easier and exact, but are time consuming,
whereas laboratory tests provide fast results obtaining and reduce the expences for plant breeding programs. The utilization
of different existant methods are determined by the budget, developed by the breeders, for the analyses and by the level
of technical equipping of the laboratories. The most used method is based on the utilisation of storage protein electrophoretic
spectra, being relative cheap and sufficiently exact.

Obtinerea soiurilor si hibrizilor de perspectiva la plantele de cultura este bazatd pe ameliorarea lor prin
metode traditionale [1,2] sau prin aplicarea ingineriei genetice [3]. Insa, ambele directii presupun in egali
masurd aplicarea unor tehnici eficiente care asigurd monitoringul materialului initial, utilizat in programele
de selectie, inclusiv omogenitatea liniilor consangvinizate, gradul de hibridare in F;, precum si estimarea
polimorfismului populatiilor studiate.

Floarea-soarelui este una dintre culturile agricole de baza in Republica Moldova. Conform datelor statistice
FAO (2004), Republica Moldova este a 15-a tara exportatoare de seminte de floarea-soarelui pe plan interna-
tional. In economia republicii aceasti culturi de asemenea ocupa un loc de baza, intrucat, dupa costul productiei,
exportul uleiului de floarea-soarelui, se afla pe locul doi, iar dupa exportul de seminte — pe locul 9.

Anual pe campurile agricole ale republicii se cultiva in jur de 250-270 mii ha de floarea-soarelui (anii
2003-2004), insamantate cu seminte F,. Pentru aceasta sunt necesare cca 800 tone de seminte hibride pentru
producere. Acest volum este asigurat la cca 50% de producatorii autohtoni, iar cealaltid parte provine din
import. Totodatd, Republica Moldova exporta anual intre 500-1000 t de seminte de floarea-soarelui hibrida
in Rusia, Belarus si Ucraina (Fig.1). Astfel, in circuit pe piatd se afla cca 1500-1800 tone de seminte de elita,
fiecare 25 tone dintre care necesitd a fi apreciate pentru calitatea semintelor si certificate (Fig.2).
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Fig.1. Necesitatea certificarii semintelor hibride.
F; indica momentele aplicarii certificarii.
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Fig.2. Cheltuielile necesare certificarii semintelor hibride
pe piata Republicii Moldova.

Aprecierea calitatii semintelor si identificarea posibilelor impurificari biologice sau mecanice se efectueaza
prin diferite metode (Fig.3), printre care aprobarea in cAmp a materialului semincier. Metodele de sera sau de
camp tin de verificarea polimorfismului/omogenitatii prin studierea cresterii si dezvoltarii plantelor, fiind un
proces indelungat care necesitd cheltuieli considerabile de resurse umane si materiale. In acest caz identi-
ficarea §i estimarea omogenitatii/polimorfismului se face in baza caracterelor morfologice care, din punct de
vedere genetic, sunt caractere cantitative, fiind determinate de mai multe gene, astfel incat sunt mai putin stabile si
manifesta o variabilitate fenotipica mult mai larga sub influenta factorilor de mediu [4]. Numarul acestor indici
este limitat, iar determinarea modului lor de mostenire este mult mai dificila.

Metode de determinare a puritatii genetice la plantele de cultura
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Fig.3. Varietatea metodelor de estimare a puritatii genetice la plantele de culturad
(Strategia utilizata in cercetare este indicatd prin fond sur).
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Determinarea calitatii materialului ameliorativ, realizat prin metodele de analiza de laborator, nemijlocit
inaintea semanatului, este mai sigura si efectiv mai economa in timp. Testele din laborator asigura rapiditatea
in obtinerea rezultatului privitor la analiza indicilor mentionati. Analizele se pot efectua la diferite etape onto-
genetice ale plantelor, dar mult mai eficientd si mai relevanta este utilizarea semintelor care reprezintd o faza
ontogenetica fixa [5-7].

Diverse metode de laborator, la baza carora sta evidentierea markerilor pentru estimarea polimorfismului/
omogenitatii, care initial au servit doar pentru genotiparea speciilor si varietatilor in scopul cercetarilor stiin-
tifice, sunt aplicate 1n prezent 1n activititi comerciale la importul sau exportul semintelor de elita, destinate
cultivarii plantelor pe terenurile agricole [8,9]. Totodatd, aceste metode se utilizeaza pentru a rezolva prob-
leme ce tin de:

Veridicitatea calitatii produsului;

Incilcarea drepturilor de autor;

Sustinerea drepturilor si a patentelor amelioratorilor de plante;
Controlul programului de selectie a plantelor;

Investigatii legale (judiciare).

Astdzi, pentru aprecierea polimorfismului genetic si a variabilitatii, cu succes se implementeazd metode
bazate pe explorarea markerilor moleculari genetici (MMG): RAPD — Rrandom Amplified Polymorphic DNA
(ADN Polimorfic Amplificat Randomizat), AFLP — Amplified Fragment Length Polymorphism (Polimorfismul
Lungimilor de Fragmente Amplificate), SSR — Simple Sequence Repeat (Repetitii de Secvente Simple), RFLP —
Restriction Fragment Length Polymorphism (Polimorfismul Lungimilor Fragmentelor Restrictionate), SNP —
Single Nucleotide Polymorphism (Polimorfismul dupa o Singurda Nucleotida) etc. Un factor important, care
determina aplicarea unei sau altei metode, este nivelul la care se cerceteaza populatiile si gradul de polimorfism
asigurat de markerul utilizat (Tab.1).

Tabelul 1
Criteriile de selectare a MMG pentru cercetarea problemelor biologice clasice [8]

Nivelul biodiversitatii leelp! de Natura informatiei necesare ]j:xemple'de cer
’ variabilitate ’ mai utilizati markeri
Intrapopulational

Structura find a populatiei, sistemul
de reproducere, rata de inmultire

Medie - inalta

(N) loci codominanti =
genotip (multilocular)'

Microsateliti, proteine
specifice

Amprentarea,
analiza parentald

Foarte Tnalta

Loci codominanti sau loci
dominanti numerosi’

Microsateliti
(RAPD, AFLP)’

Demografia

Medie - inalta

Frecventa alelelor la diferite
perioade de timp®

Proteine specifice,
microsateliti

Istoria demografica

Medie - inalta

Frecventa alelelor + relatiile
evolutive’

Secvente ADNmt

Interpopulational

Filogeografia, definirea unitatilor

Medie - inalta

Frecventa alelelor in fiecare

Proteine specifice,
microsateliti (riscul

evolutiv semnificative (structura opulatic’
populatiei) popuias homoplaziei de marime)
e ADNmt
. . Este preferabila cunoasterea .
Bioconservarea Medie . . (daca este destul de
relatiilor evolutive ale alelelor C .
’ variabil)
Interspecific
. . Secvente de ADNmt
A 0 4 % ]
Specii Inrudite cca 1%/ma SIT* al R dna,
Unele SMa* ale
Multe caractere. domenelor rDNA
Diferite genuri, familii cca 0,1%/ma’ Lipsa variabilitatii in cadrul (D1<D2, D8),
speciei, daca e posibila dar si ADNmt sau SMi*
rDNA
3 3
Diferite clase,...,filumuri cca 0,01%/ma* D1 al SMra})Ir\IliNA, SMi
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! Pentru a compara proportiile observate de heterozigoti cu cele teoretice in baza legii echilibrului Hardy—Weinberg, se
detecteaza abaterile de la legea echilibrului datorita amestecurilor in populatie, lipsa panmixiei sau selectia (procesul mutational
este neglijat). Compararea locilor independenti permite diferentierea efectului cauzat de actiunea migratiei de cel determinat
de selectie.

% Un marker dominant cu un numar mare de fragmente polimorfe (fiecare corespunzand locusului dominant) poate asigura
o rezolutie mai find decat cativa loci codominanti [10], cand este cunoscut unul din parinti.

3 Metodele ce studiaza genotipurile dupa mai multi loci sunt inca putin aplicate, fatd de cele dupa un singur locus, desi sunt
mai puternice pentru cercetarea amestecurilor in populatii, a numarului de migranti i a variatiilor demografice [2,11,12].

ma — milioane de ani; SIT — spacer intern transcris; SMa — subunitate mare SMi — subunitate mica.

Capacitatea de diferentiere a genotipurilor este un parametru important si depinde de tipul markerilor utilizati.
Izoenzimele, in general, sunt codificate de cateva alele si posedad o capacitate limitatd de diferentiere geno-
tipica. Cea mai mica capacitate de identificare a genotipurilor o posedd metoda RAPD, comparativ cu toti
ceilalti markeri. Insd, aceastd problema ar putea fi rezolvati prin utilizarea unui numir mare de primeri
arbitrari RAPD. Alte tipuri de markeri, ca SSR sau AFLP, au capacitate de diferentiere net superioara, insa
metodele de analizd cu acesti markeri sunt mai complexe si costisitoare pentru a putea fi implementate si
dezvoltate in laboratoare de certificare a productiei agricole. Spre exemplu, markerii SSR sunt inalt polimorfi,
abundenti, se mostenesc dominant/codominant si sunt relativ usor de procesat in laborator, dar pot fi utili
doar in cazul cand sunt cunoscuti si bine studiati, cel putin cativa dintre acestia pentru specia data sau o alta
specie inruditd. Situatia este mult mai complicata cand este necesar a caracteriza markerii SSR de novo.

Fiecare metoda ofera atat anumite avantaje, cat si unele dezavantaje. Alegerea metodei depinde de posi-
bilitatile si experienta laboratorului, de necesitétile clientului, modul de utilizare a informatiei, bugetul, exis-
tenta sau lipsa markerilor moleculari predeterminati pentru specia datd, de distanta genetica dintre genotipuri
etc. (Tab.2).

Tabelul 2
Avantajele si dezavantajele diferitor metode de amprentare [9]
M.e.t Od% Avantajele metodei Dezavantajele metodei
utilizata
Proteinele - Relativ 'ieftiné - Rezolu;'i'a micd a benzilpr elec'troforetic.ev N
de rezervi - Codominant - Marker.u sunt greu de d1f§ren§1gt, dz'lForlta bandarii complexe
- _Genele expresate a proteinelor oligomere si comigrdrii la electroforeza
- Numarul mic de sisteme izoenzimatice poate duce la imposi-
- Relativ ieftin bilitatea discriminarii probelor
Izoenzimele | - Codominant - Rezolutia mica a benzilor electroforetice
- Genele expresate - Markerii sunt greu de diferentiat, datorita bandarii complexe

a izozimelor oligomere si comigrarii la electroforeza
- ADN necaracteristic datoritd amplificarii nespecifice nu asigura
- Relativ icftin informatie suplimentara
RAPD . - Strictetea joasa a PCR utilizat In RAPD poate genera probleme
- Simplu ’ s .
de reproductibilitate a profilului
- Functia necunoscutd a genei

L N - Costisitoare
- Discriminare 1nalta < <
AFLP . . - Procedurad complexa
- Multi markeri . o .
’ - Functia necunoscuta a genei
- Discriminare inalta - Procedurd complexa
- Inalt reproductibila - Costisitoare
SSR - . - .
- Codominant - Are succes inre genuri inrudite
- ADN caracteristic - Functia necunoscutd a genei
- Inalt reproductibila _ Procedurd complexi
RFLP - Codominanta _ Laborioasa P
- ADN caracteristic
- Inalt reproductibila - Procedurd complexa
SNP - < N
- Codominanta - Nu este 1n uz general
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Imperativul aplicarii comerciale a diferitelor metode de identificare si tipizare a genotipurilor este maxi-
malizarea eficientei §i simplitatii acestora, precum si nivelul de reproductibilitate a rezultatelor. Cei mai utili
markeri, care pot fi implementati In genotiparea exactd a materialului ameliorativ, sunt markerii codominanti,
ca izoenzimele, SSR sau RFLP, iar in cazul inregistrarilor pentru drepturile de autor asupra soiurilor si hibri-
zilor de plante de culturd sunt preferabil utilizati markerii care deriva de la procesul de expresie genetica, cum
sunt izoenzimele sau markerii RFLP. Ins3, utilizarea markerilor RFLP si, mai ales, a AFLP este extrem de
complexd, considerent din care ei sunt mai putini atractivi pentru aplicarea practica. Mai mult ca atat, deseori se
inregistreazd o reproductibilitate joasd a markerilor RAPD [13], determinatd de strictetea conditiilor de
realizare a PCR-ului [14,15]. Motiv din care tehnica RAPD este putin explorata [16]. Rezultate reproductibile
ale cercetarii polimorfismului si identificarii markerilor moleculari oferd doar 14% din primerii folositi [17].
Polimorfismul identificat prin astfel de tehnica se estimeaza prin prezenti-absenta si efectul de segregare dupa
alelele dominante, ceea ce la fel reprezintd un dezavantaj pentru RAPD-PCR [17-20]. Aceasta nu permite
diferentierea formelor homozigote dominante si heterozigote in populatiile hibride.

Insa, metoda RAPD asigura detectarea polimorfismului pentru diferite plante de cultura. Astfel, s-a aratat
ca polimorfismul la cartofii dulci este de 77,6% [21], la sorgo — 55,3% [22] si la cereale — 9,3% [23]. Compa-
rativ cu acestea, pentru floarea-soarelui s-a evidentiat o variabilitate mult mai Tnaltd — 83% [24]. Rezultatele
date demonstreaza cd RAPD poate fi utilizat pentru cercetarile genetice ale liniilor la floarea-soarelui.

In contextul bazei tehnico-materiale existente in Republica Moldova, in controlul programelor de selectie
si semenologia amelioratorii pot fi utilizate cu succes proteinele de rezerva pentru confirmarea gradului de
hibridare si a identitatii hibridului, precum si a puritatii biologice a liniilor sau pentru verificarea paternitatii,
pentru a exclude erorile la incrucisare. Marcarea plantelor, care fac parte din diferite taxoane — de la biotip si
soi la specie, gen si mai superioare, cu ajutorul proteinelor a fost initiata anterior prin identificarea proteinelor si
caracterelor proteice, care cel mai bine ar caracteriza sistemele date [6], fiind evidentiate trei tipuri de varia-
bilitate: genomica, genica si alelica (Fig.4) [25].
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Fig.4. Cele trei categorii ale vartiabilitatii genetice evidentiate in baza markerilor proteici la plante. Linia punctata
indica domeniul de interes al selectionerilor si amelioratorilor.
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Pentru identificarea soiurilor si rezolvarea problemelor legate de variabilitatea intraspecifica si intrapopu-
lationald, sunt necesare sisteme proteice genetic polimorfe. Polimorfismul unor astfel de sisteme este deter-
minat de variabilitatea alelica si cel mai bine este evidentiat prin analiza electroforetica, care permite diferen-
tierea genotipurilor si evidentierea soiurilor, biotipurilor si a liniilor in baza spectrului electroforetic.

Totalitatea spectrelor proteinelor multiple (poligenice) si genetic polimorfe (datoritd polialelismului) per-
mite evidentierea poligeniei pentru proteina dati, a structurii alelice a genelor, a structurii populatiei, a compo-
nentei biotipice a soiului si a relatiilor genetice dintre soiuri. Variabilitatea proteinelor poate fi conditionata si
de procesele posttranslationale de glicozilare, metilare, fosforilare, proteoliza etc. [26].

In baza spectrelor electroforetice ale proteinelor polimorfe este posibila si analiza populatiilor morfologic
identice. Polipeptidele specifice, identificate ca markeri proteici, permit excluderea plantelor heterozigote la
primele etape ale proceselor semenologice si pastrarea caracteristicilor necesare ale genotipului, ale carui
liniilor homozigote si a semintelor de elitd si introducerea lor rapida in producere pentru obtinerea hibrizilor
cu calitati superioare.

Analiza 1n baza proteinelor totale sau fractionate este ineficienta, intrucat se caracterizeaza printr-o neuni-
formitate a spectrelor obtinute si un numar mare de benzi ce prezinta greutati in diferentierea probelor [27-29].

In acest aspect sunt mai efective enzimele polimorfe (izoenzimele) si proteinele de rezerva (Fig.3). Ultimele
sunt polimorfe si sunt localizate in tesuturi morfogenetic omogene — endospermul si cotiledoanele semintei
mature, fiind utilizate pe larg in identificarea soiurilor. Cantitatea lor in seminte este suficienta pentru efectu-
area analizei electroforetice individuale.

Mult mai eficiente sunt proteinele de rezerva, care se sintetizeaza similar cu proteinele secretorii 1n reticulum
endoplasmatic al celulelor de rezerva si care se depun sub forma corpilor proteici [30-32]. Aceste proteine se
formeaza in cotiledoane §i sunt determinate de sistemele genetice ale nucleului diploid, fapt ce determina si
modul de mostenire a componentelor proteice de la formele parentale la hibrizi [29]. Proteinele de rezerva
raman constante pe parcursul mai multor ani. Reproductibilitatea rezultatelor separdrii electroforetice a acestui
grup de proteine este considerata buna [5-7].

Globulinele sunt cele mai raspandite proteine de rezerva. Existd doua tipuri de baza ale globulinelor la
floarea-soarelui — 11S si 7S [31,32]. Structura biochimicd a moleculei 11S, care este proteina de rezerva
majora, este reprezentatd de o globulind cu structura quaternard complexa. Aceasta reprezintd un heterohexamer
din subunititile cu Mr ~ 60 kDa legate necovalent. In prezenta reducitorilor aceasta se descompune in doua
polipeptide diferite: una cu caracter acid cu masa ~ 40 kDa si alta — bazica de cca 20 kDa [32,33]. Controlul
polimorfismului/omogenitatii prin intermediul electroforezei proteinelor este foarte efectiv pentru rezolvarea
unor probleme practice si poate mari eficienta proceselor semenologice, in acelasi rand poate reduce termenele
de creare a liniilor si hibrizilor de la 7 la 5 ani.
important polimorfismul genetic, determinat de diversitatea alelica. Acesta variabilitate este cu succes studiata
1 ) cu ajutorul analizei electroforetice a proteinelor de rezerva din semintele

individuale in prezenta detergentilor sau a altor agenti reducatori [34]. Un

aspect metodologic important in aplicarea practica a acestor metode este

< problema rezolutiei benzilor electroforetice, care in unele sisteme electro-

foretice prezinta dificultiti la interpretarea rezultatelor. Indiscutabil,

< electroforeza in gel de poliacrilamida sau in capilare poate rezolva aceste
.e probleme, dar imbunatatirea si optimizarea conditiilor de electroforeza

(Fig.5), precum si utilizarea sistemelor electroforetice mai precise raman

a fi in continuare aspecte dintre cele actuale pentru cercetérile in domeniu.

Astfel de dificultiti se intalnesc si in lucrul cu izoenzimele, care n gelul

de amidon reprezinta benzi difuze [35], iar SSR 1n gel de agaroza deseori
produc separarea slaba a benzilor [36].

. Procesarea datelor obtinute la separarea electroforetica a proteinelor

Fig.5. Electroforeza . . . Cie . . . .
B T . cu ajutorul calculatorului este mai rapida si usoara si permite obtinerea
heliantininei in GPAA: . . . L. o
| — gel 12,5%: 2 — 14%: sagetile indica  imediatd a rezultatelor, precum puritatea genetica, gradul de hibridare
benzile polipeptidice noi aparute. sau de sterilitate etc. [37,38], ceea ce asigurd facilitarea analizei prin
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aplicarea realizarilor tehnologiilor informationale. Rezultatele obtinute vor sta la baza diferitelor baze de
date, de exemplu, a celor de markeri moleculari care au fost validati. Acestia pot fi utilizati cu succes pentru
eficientizarea procesului de selectie si ameliorare a plantelor de cultura [39].

Desi selectia si ameliorarea plantelor de cultura are traditii si o istorie foarte indelungata, aceasta cu succes
imbina realizdrile stiintei moderne si devine un domeniu aplicativ al biologiei moleculare, al ingineriei gene-
tice si al tehnologiilor informationale.

Referinte:

Siminel V.D. Ameliorarea generald a plantelor de cdmp.- Chisinau: Tipografia Centrald, 1998.

Vitalis R. & Couvet D.. Estimation of effective population size and migration rate from one-and two-locus identity

measures // Genetics. - 2001. - Vol.157. - P.911-925.

3. William F. Tracy. What Is Plant Breeding? - In: Proceedings of Summit on Seeds and Breeds for 21st Century
Agriculture. - Washington, DC, September 6-8, 2003, p.51-60

4. Vranceanu A.V. Floarea-soarelui hibrida. - Bucuresti: Ceres, 2000. - 1147 p.

5. Konapes A.B., Konapes B.I'., I'y6apesa H.K., IleneBa T.I1. benku ceMsiH Kak MapKepsl B PEIICHUH IPOOJIeM I'eHEeTH-
YECKHX PECYPCOB PACTEHHMH, CENEeKIIMH U ceMeHoBoJIcTBa // Lluronorus u reneruka. - 2000. - T.34. - Ne2. - C.91-104.

6. Komnapes B.I'. benku pactenuii kak reHeTHUIeckre Mapkepsl. - Mocksa: Komoc, 1983. - 320 c.

7. Co3unoB A.A. [Tonmrnmopdu3m O€IKOB 1 €ro 3HaueHHE B ITeHETHKE U cenekunu. - Mocksa: Hayka, 1985.

8. Chenuil A. Choosing the right molecular genetic markers for studying biodiversity: from molecular evolution to practical
aspects. - Genetica. - 2006. - Vol.127. - P.101-120.

. Henry R.J. Plant Genotyping: the DNA fingerprinting of plants / CAB International. - 2001. - P.265-273.

10. Gerber S., Mariette S., Streiff R., Bodenes C., Kremer A. Comparison of microsatellites and amplified fragment length
polymorphism markers for parentage analysis // Molecular Ecology. - 2000. - Vol.9. - P.1037-1048

11. Davies, N., Villablanca F.X., Roderick G.K. Determining the source of individuals: multilocus genotyping in
nonequilibrium population genetics // Trends in Ecological Evolution. - 1999. - Vol.14, - P.17-21.

12. Waser P.M. & Strobeck C. Genetic signatures of interpopulation dispersal // Trends in Ecological Evolution. - 1998. -
Vol.13. - P.43-44.

13. Jones C.J., Edwards K.J., Castiglione S., Winfiels M.O., Sala F., Van der Wiel C., Vosman B.L., Matthes M., Daly A.,
Brettschneider R., Bettini P., Buiatti M., Maestri E., Marmiroli N., Aert R.L., Volckaert G., Rueda J., Vazques A.
& Karp A. Reproducibility testing of RAPD, AFLP and SSR markers in plants by a network of European laboratories //
Molecular Breeding. - 1997. - Vol.3. - P.381-390.

14. Duca M., Capatana A., Barbacar N. The inheredity of DNA amplicons in different sunflower genotypes // Bulletin
of Moldovan Academy of Science. - 2006. - Vol.9. - P.15-23.

15. Duca M., Capatana A., Port A., Barbacar N. The estimation of heterosis effect based on molecular analysis (RAPD)
in sunflower/Genetic polymorphism in homo- and heterozygote genotypes of sunflower / Romanian Journal of
Genetics. - 2005. - Vol.1. - No.2. - P.22-31.

16. Ellsworth D.L., Rittenhouse K.D., Honeycutt R.L. Artifactual variation in randomly amplified polymorphic DNA
banding patterns // BioTechniques. - 1993. - Vol.14. - P.214-217.

17. Teulat B., Zhang Y.X., Nicolas P. Characteristics of random amplified polymorphic DNA markers discriminating
Helianthus annuus inbred lines / Agronomie. - 1994. - Vol.14. - No8. - P.497-502.

18. Deragon J.M., Landry B.S. RAPD and other PCR-based analyses of plant genomes using DNA extracted from
small leaf disks // PCR Methods Applications. - 1992. - Vol.1. - P.175-180.

19. Hu J., Quiros C.E. Identification of broccoli and cauhflower cultivars with RAPD markers // Plant Cell Reports. -
1991. - Vol.10. - P.505-511.

20. Michelmore R.W., Paran 1., Kesseli R.V. Identification of markers linked to disease resistance genes by bulked-
segregant analysis:a rapid method to detect markers in specific genomic regions by using segregating populations //
Proceedings of National Academy of Science. - 1991. - Vol.88. - P.9828-9832.

21. Connolly A.G., Godwin I.D., Cooper M., DeLacey I.H. Interpretation of RAPD marker data for finger printing sweet
potato (Ipomoea batatas L.) genotypes // Theoretical Applied Genetics. - 1994. - Vol.88. - P.332-336.

22. Tao Y., Manners J.M., Ludlow M.M., Henzell R.G. DNA polymorphisms in grain sorghum (Sorghum bicolor (L.)
Moench) // Theoretical Applied Genetics. - 1993. - Vol.86. - P.679-688.

23. Yang X, Quiros C. Identification and classification of celery cultivars with RAPD markers // Theoretical Applied
Genetics. - 1993. - Vol.86, - P.205212.

24. Lawson W.R., Henry R.J., Kochman J.K., Kong G.A. Genetic diversity in sunflower (Helianthus annuus L) as revealed
by RAPD analysis // Australian Journal of Agricultural Research. - 1994. - Vol.45. - P.1319-1327.

25. MosnexynsipHO-0HOJIOrnuecKre acleKThl IPUKIIaqHOW OoTaHnKH, reHeTukH u cenekuun / [lox pen. B.I'. Konapesa. —
Mocksa: Konoc, 1993. - 447 c.

N —

60



Seria “Sliinte ale nalurii”

Biologie ISSN 1857-1735

26.

27.

28.

29.

30.

31.

32.

33.

34.

35.

36.

37.

38.

39.

Lodish H., Scott M.P., Matsudaira P., Darnell J., Zipursky L., Kaiser C.A., Berk A., Krieger M. Molecular Cell Biology.
W.H. Freeman Publisher, 5th Edition, 2003. - 973 p.

Levitchi A., Palade E., Turcan E., Culicov A., Popistag E. Determinarea puritatii genetice a liniilor de floarea-soarelui //
Rezumatele comunicarilor la Conferinta stiintifica internationala ,Invatamantul superior si cercetarea — piloni ai
societatii bazate pe cunoastere”, 28 septembrie 2006, Chisinau, p.265-266.

Duca M., Capatana A., Port A., Glijin A., Articov G. Albumines electrophoretic analisys at different sunflower
genotypes // Actual problems of Genetics, Biotechn. and Breeding. (Chisinau). - 2005. - P.115-119.

Duca M., Capatina A., Port A., Glijin A., Articov G., Ermolaev E. Analiza comparativa a globulinelor in cadrul
sistemlui ASC-Rf la floarea-soarelui. - In: Genetica si ameliorarea plantelor, animalelor si microorganismelor. -
Chisinau, 2005, p.114-118.

Eliot M. Herman, Brian A. Larkins. Protein storage bodies and vacuoles // The Plant Cell. - 1999. - Vol.11. - P.601-613.
Peter R. Shewry, Johnathan A. Napier, Arthur S. Tatham. Seed Storage Proteins: Structures and biosynthesis // The
Plant Cell. - 1995. - Vol.7. - P.945-956.

Ieran XK., Azan3za JXK.JI. CocTaB v GU3UKO-XMMHYECCKHE CBOMCTBA OEIKOB OO0OBBIX M MACIUYHBIX KYJIBTYp. - B KH.:
PacturenbHeIif Oemok. - MockBa: Arponpomusnar, 1991, ¢.149-175.

Amnncumosa W.H., T'aBpumox W.I1. I'ereporennocts 1 momumop¢usm 11 S-rmoOynuHa ceMsH MOJCONHEYHUKA //
Ienernka. - 1989. - T.XXV. - Ne7. - C.1248-1255.

AnncumoBa W.H. Wnentudukanus copToB, ITMHUHA W THOPHUAOB IIOJCONHEYHHKA IO COCTABY IIOJIUIETITHIOB
renmuanTuHUHA // Tpyas! O IpUKIagHON OOTaHMKE, TeHeTHKE U cenekuuu. - 1987. -T.114. - C.114-126.

Suurs L., Jongedijk E., Tan M. Polyacrylamide gradient-gel electrophoresis: a routine method for high resolution
isozyme electrophoresis of Solanum and Lycopersicon species // Euphytica. - 1989. - Vol.40. - No3. - P.181-186.
Nurdan Dourar, Mahinur S. Akkaya. Optimization of PCR Amplification of Wheat Simple Sequence Repeat DNA
Markers // Turk Journal of Biology. - 2001. - Vol.25. - P.153-158.

Capatana Gh., Duca M., Levitchi A., Podduchin V1., Rogojin Iu. Sistem informational in biologie // Culegere de
lucrari stiintifice In memoria prof. univ. V.A. Zolotarevschi ,,Ecuatii Integrale si Modelarea Problemelor Aplicative”
(EIMPA-2005). Chisinau (Moldova). - 2006. - Vol.II. - P.260-263.

Duca M., Capatana Gh., Levitchi Al., Podduchin V1. Sistem inteligent de asistentd a unei clase de experimente bio-
logice // Rezumatele comunicirilor la Conferinta stiintifica internationald ,,invatimantul superior si cercetarea — piloni
ai societdtii bazate pe cunoastere”, 28 septembrie 2006. - Chisinau, p.23-24.

Frisch M., Lamkey K., Melchinger A. Storage of molecular marker data in databases for efficient use in plant breeding
programs // Zeitschrift fur Agrarinformatik. - 2002. - Vol.10. - P.23-27.

Prezentat la 18.07.2007

61



