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AN IMPROVED METHOD OF RNA ISOLATION FOR MOLECULAR 

DIAGNOSTICS OF FRUIT AND BERRY VIRUSES 

 

Abstract 

Efficient isolation of high-quality RNA is an important step in the detection of plant RNA 

viruses by molecular methods. RNA isolation from grape, apple and other fruit leaves is problematic 

due to the presence of polysaccharides, polyphenols and other compounds that bind to or co-

precipitate with RNA. In this work, a cetyltrimethylammonium bromide (CTAB)-based protocol for 

RNA isolation from grape, apple, apricot, plum and walnut leaves was optimized. The concentrations 

of PVP, 2-mercaptоethanоl and CTAB were increased. Incubation times with CTAB extraction buffer 

at 65 °C were optimized for each culture. For grape and apple leaves, the optimal incubation time is 

40 minutes, for apricot leaves – 20 minutes, for plum and walnut leaves – 30 minutes. A comparative 

study of three different RNA extraction methods showed that the optimized protocol provides the 

highest quality and quantity of isolated RNA, as confirmed by electrophoresis and spectrophotometric 

analysis. RNA isolated using our protocol is suitable for subsequent molecular analyses, such as 

cDNA synthesis and PCR, demonstrating its suitability for the detection of viruses in various fruit 

tree species, including grape, apple, apricot, plum and walnut. The modified method is recommended 

for use in further studies on the detection of plant RNA viruses by PCR. 
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ДИАГНОСТИКА ВИРОИДА ЛАТЕНТНОЙ МОЗАИКИ ПЕРСИКА (PLMVD) 

МЕТОДОМ ОТ-ПЦР 

 

Аннотация 

Вироиды, мельчайшие растительные патогены, наносят значительный экономический 

ущерб сельскому хозяйству во всем мире. В настоящее время большое внимание уделяется их 

своевременной диагностике с целью предотвращения их дальнейшего распространения. 

Впервые на территории Республики Казахстан была проведена молекулярная диагностика 

вироида PLMVd – возбудителя латентной мозаики персика, входящего в перечень 

карантинных патогенов на территории стран ЕАЭС. Образцы листьев груш, вишен, персиков 

и абрикосов, собранных в Алматинской области, были проанализированы на присутствие 

вироида. Обратная транскрипция с последующей полимеразной цепной реакцией (ОТ-ПЦР) в 

присутствии разработанных нами специфичных праймеров, выявила в двух образцах персика, 

произрастающих на территории г. Алматы и Карасайском районе Алматинской области, ДНК-

фрагмент длиной 338 пар нуклеотидов. ПЦР-продукты были клонированы в бактериальный 

вектор с последующим определением их нуклеотидной последовательности. Секвенирование 
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по Сэнгеру и проведенный BLAST-анализ подтвердили присутствие нуклеиновой кислоты 

PLMVd в изучаемых образцах. Сравнительный анализ нуклеотидных последовательностей 

местных изолятов PLMVd показал их сходство между собой на 95,5% и на 81-96% с 

опубликованными вариантами из других стран. 

Ключевые слова: вироид, PLMVd, ОТ-ПЦР, клонирование, секвенирование, 

нуклеотидный анализ. 

 

Введение 

Вироиды – малые инфекционные агенты, вызывающие ряд экономически важных 

заболеваний растений. Они представляют собой кольцевые одноцепочечные молекулы РНК, 

размер генома которых варьирует в пределах 250-400 нуклеотидов [1]. Вироиды вызывают 

эпинастию и хлороз листьев, деформацию цветков, плодов и запасных органов, 

растрескивание стеблей и коры, задержку роста, карликовость и т.д. [2]. 

Они подразделяются на два семейства, Pospiviroidae и Avsunviroidae, представители 

которых используют ферментные системы клетки-хозяина для автономной репликации в ядре 

и хлоропластах соответственно.  Предполагается, что они вызывают заболевания, вмешиваясь 

в процессы регуляции работы генов хозяина [2]. 

Вироид латентной мозаики персика (Peach latent mosaic viroid, PLMVd), поражающий 

семечковые и косточковые плодовые культуры, такие как персик, абрикос, сливу, грушу, 

вишню в настоящее время наряду с вироидом карликовости хризантем (Chrysanthemum stunt 

viroid, CSVd) и вироидом веретеновидности клубней картофеля (Potato spindle tuber viroid, 

PSTVd) внесен в перечень патогенов, имеющих карантинное значение во многих странах, в 

том числе на территории РК и Евразийского экономического союза (Приложение 1 к приказу 

Министра сельского хозяйства Республики Казахстан от 30 марта 2015 года № 4-4/282 (с 

изменениями и дополнениями по состоянию на 30.04.2021 г.), «Перечень карантинных 

объектов и чужеродных видов, по отношению к которым устанавливаются и осуществляются 

мероприятия по карантину растений»; Решение Совета Евразийской экономической комиссии 

от 30 ноября 2016 г. № 158). 

Ранее нами впервые на территории Казахстана были выявлены вироиды PSTVd, AFCVd, 

PBCVd и GYSVd [3, 4]. Однако диагностика PLMVd в стране до настоящего времени не 

проводилась. 

PLMVd является представителем рода Pelamoviroid, входящего в состав семейства 

Avsunviroidae, представители которых обладают рибозимной активностью и реплицируются в 

хлоропластах. Его геном представлен кольцевой РНК длиной 337–339 нуклеотидов, свернутой 

в сложную разветвленную вторичную структуру [5, 6]. Он широко распространен в Европе, 

Азии, Северной и Южной Америке. Особенностью этого вироида является тот факт, что 

зараженное молодое растение длительное время до 5-7 лет не проявляет симптомы, и может 

служить источником дальнейшего распространения патогена в основном через инструменты, 

используемые для обрезки и прививки растений. Основными признаками поражения растений 

PLMVd являются задержка цветения, мозаичность в окраске листьев, неправильная форма 

плодов, появление трещин и ямок на стволе [7]. 

Для диагностики вироидов иммуноферментный анализ (ИФА), широко используемый 

для детекции вирусов, неприменим, поскольку вироиды не кодируют белки. В настоящее 

время для обнаружения PLMVd используют биологические тесты на растениях-индикаторах, 

занимающие много времени [7]. Другим методом является метод молекулярной гибридизации 

[8]. Метод предусматривает получение меченного РНК-зонда путем транскрипции in vitro уже 

клонированного геномного фрагмента вироида. Описаны методы диагностики ОТ-ПЦР в 

классическом формате, заключающиеся в анализе продуктов амплификации путем 

электрофореза в гелях [9, 10]. Также используются методы ОТ-ПЦР в реальном времени, 

методы петлевой изотермической амплификации RT-LAMP и RT-RPA, детекция на ДНК-

микрочипах [11 - 16]. 
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Проведение мониторинга инфекций в юго-восточном Казахстане, в основном районе 

плодоводства и садоводства страны, крайне востребовано, поскольку в случае массового 

распространения в этом регионе вироидов плодоводству может быть нанесен серьезный урон, 

ощутимый для всей страны. Ситуацию усугубляет бесконтрольный завоз посадочного 

материала из-за границы и отсутствие в стране мониторинга вироидных и вирусных инфекций, 

отсутствие сертификационных схем посадочного материала [17]. 

Цель данного исследования заключалась в скрининге плодовых деревьев Алматинской 

области на присутствие PLMVd методом ОТ-ПЦР и генетическая характеристика выявленных 

изолятов. Результаты исследования позволят повысить эффективность контроля вироидных 

инфекций в стране. 

Методы и материалы 

Растительный материал. В работе были исследованы образцы листьев груш, вишен, 

персиков и абрикосов, собранных в Алматинской области в период сентября-октября 2023 

года. Сбор растительного материала проведен в Карасайском, Илийском, Талгарском и 

Енбекшиказахском районах. 

Выделение нуклеиновых кислот (НК). Выделение препаратов тотальных нуклеиновых 

кислот проводили с помощью ионного детергента ЦТАБ (цетилтриэтиламмоний бромид) [18]. 

Препараты тотальных нуклеиновых кислот выделяли из 100 мг листьев. Осадки, полученные 

после очистки и осаждения препаратов спиртом, растворяли в 100 мкл стерильной воды. 

Целостность РНК проверяли электрофоретически в 1% агарозном геле. 

Реакция обратной транскрипции (ОТ). Для синтеза кДНК реакционная смесь объемом 5 

мкл содержала следующие компоненты: 1,5 мкл раствора тотальных НК и 0,5 мкл смеси 

случайных гексамеров (Invitrogene). Пробирки прогревали 5 мин при 65°С и охлаждали во 

льду. Затем добавляли 2 мкл 5×буфера для обратной транскрипции (Thermo Scientific), 1мкл 

смеси дНТФ до конечной концентрации 1 мМ, 0,25 мкл (10 ед.) ингибитора рибонуклеаз 

(Thermo Scientific), 0,25 мкл (40 ед.) обратной транскриптазы Maxima Reverse Transcriptase 

(Thermo Scientific) и воды до конечного объема 10 мкл. Реакционные смеси после 

предварительной выдержи в течение 10 мин на столе инкубировали в течение 30 мин при 50°С, 

далее в течение 5 мин проводили инактивацию фермента при 85°С с последующим 

охлаждением смеси во льду. 

Полимеразная цепная реакция (ПЦР). Амплификация кДНК генома PLMVd проводилась 

при участии пары специфичных олигонуклеотидов plmvr/plmvf и Pfu-ДНК-полимеразы 

(Thermo Scientific). 2мкл кДНК, полученной в ходе ОТ, использовали в качестве матрицы. 

Объем реакционной смеси составлял 40 мкл. ПЦР проводили на амплификаторе SimpliAmp 

(Applied Biosystems) при следующих параметрах: 2 мин при 95ºС; 30 сек при 95ºС, 30 сек при 

58ºС, 1мин при 72ºС – 35 циклов; 5 мин при 72ºС. Продукты ПЦР анализировали в 1,8 % 

агарозном геле. 

Молекулярное клонирование. Полученные в ходе ОТ-ПЦР ампликоны были клонированы 

в бактериальный вектор pBluescriptII SK с применением метода ТА-клонирования [19]. 

Лигирование проводили посредством T4 DNA Ligase (Thermo Scientific) по методике 

производителя. Трансформацию лигазной смесью компетентных клеток Escherichia coli 

штамма DH5 проводили посредством теплового шока (42°С 90 сек) с последующим посевом 

на среду LB (Luria-Bertani). 

Секвенирование плазмидных ДНК по Сэнгеру в обоих направлениях осуществляли с 

использованием набора Big Dye® Terminator v.3.1 (Applied Biosystems) при участии 

универсальных праймеров M13+ и M13- по рекомендациям фирмы-изготовителя. 

Амплификацию проводили в термоциклере SimpliAmp (Applied Biosystems) в следующем 

температурном режиме: 96ºС - 2 мин; (96ºС - 20 сек, 50ºС - 10 сек, 60ºС – 4 мин) – 35 циклов; 

60ºС - 2 мин. Очистку реакционных смесей от не связавшихся терминаторов проводили 

методом осаждения продуктов амплификации 70% этанолом. Капиллярный электрофорез и 

анализ продуктов секвенирования проводили на генетическом анализаторе 310 (Applied 

Biosystems). 
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Сравнительный нуклеотидный анализ. Для разработки праймеров проводили 

выравнивание нуклеотидных последовательностей в программе MEGA-X и посредством 

онлайн-программы primerBLAST (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast). 

Нуклеотидные последовательности выявленных двух казахстанских изолятов сравнивали с 

опубликованными зарубежными PLMVd в базе данных GenBank на сервере BLAST 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi). 

Статистический анализ выполнен в программе Excel (2010) с определением 

доверительного интервала 95 % (95% ДИ). 

Результаты и обсуждение 

Дизайн олигонуклеотидов. Для дизайна праймеров был предварительно осуществлен 

сравнительный компьютерный анализ размещенных на настоящий момент в базе данных 

GenBank (NCBI) нуклеотидных последовательностей геномов различных изолятов PLMVd. В 

качестве референтной последовательности служил геном изолята MK929593. Выравнивание 

99 геномов проводили с помощью алгоритма программы BLAST. Используя средство 

просмотра множественного выравнивания последовательностей (MSA viewer), была получена 

консенсусная последовательность, на основе которой был осуществлен дизайн праймеров с 

учетом кольцевой природы вироидного генома с исключением вырожденных нуклеотидов. 

Специфичность каждой пары праймеров к геному вироида проверяли в онлайн программе 

Primer-Blast. Сконструированная пара праймеров plmf (5’-GGATTACGACGTCTACCCGG-3’) 

и plmr (5’-CCAGTTTCTACGGCGGTACCTG-3’) охватывает с 205 по 244 нуклеотиды генома 

изолята MK929593. 

Сбор растительного материала. В работе были исследованы образцы листьев плодовых 

деревьев, собранных в четырех районах Алматинской области. Всего было собрано 83 

образца, некоторые образцы были собраны с деревьев с характерными признаками 

вырождения, а именно усыханием большинства ветвей и отсутствием плодов (рис. 1). В ряде 

случаев наблюдалось скрученность листьев и позднее формирование листьев. Мозаичность 

окраски листьев, характерной для заражения PLMVd, у всех тестируемых образцов не 

наблюдалась. 

 

 
Рисунок 1 – Внешний вид абрикоса (слева) и персика (справа), тестированных на 

присутствие PLMVd 

 

Выделение препаратов тотальных нуклеиновых кислот и их анализ. Препараты 

тотальных нуклеиновых кислот, выделенные из растительного материала с применением 

ЦТАБ, анализировали спектрофотометрически и электрофоретически в 1% агарозном геле 

(рис. 2). Как видно из рисунка, в образцах 1-10 и 12 18S рРНК и 28S рРНК представлены в 

виде двух четких дискретных полос, тогда как в образцах 11, 13 и 14 они отсутствуют. Это 
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указывает на присутствие деградации РНК в этих образцах. В дальнейшем образцы с 

деградированной РНК не анализировали, из 83 выделенных 69 образцов были отобраны для 

последующего изучения. 

 

 
Рисунок 2 – Электрофоретический анализ в 1% агарозном геле выделенных препаратов 

НК 

 

ОТ-ПЦР, клонирование ампликонов и секвенирование рекомбинантных вставок. Всего 

нами было проанализировано 69 образцов: 16 персиков, 25 абрикосов, 13 груш и 15 вишен. 

Проведенный скрининг выявил в двух образцах персика фрагмент ДНК, имеющий размер 

приблизительно 340 п.н. (рис. 3). 

 
Рисунок 3 – Электрофорез продуктов ОТ-ПЦР образцов персика с праймерами plmf и 

plmr 

 

ПЦР-продукты были очищены, к их 3'-концам был добавлен аденозин с помощью Taq-

ДНК-полимеразы. Далее провели их клонирование в плазмиду pBluescriptII SK, 

предварительно линериазированной по сайту EcoV с последующим добавлением тимидина к 

3'-концам векторной ДНК. При отборе рекомбинантных клонов использовали «бело-синий» 

тест в присутствии X-gal и ИПТГ. Из белых клонов были выделены плазмидные ДНК, наличие 

в них вставки было проверено методом рестрикции по фланкирующим сайтам HindIII/SacI, 

присутствующих в линкерной области вектора и отсутствующих в геноме PLMVd. 

Отобранные рекомбинантные плазмиды были секвенированы по методу Сэнгера в обоих 

направлениях (с 5’- и с 3’-концов) в присутствии универсальных праймеров (чтобы перекрыть 

весь клонированный участок). Оба изолята имели размер генома 338 нуклеотидов. 

Сравнительный BLAST анализ нуклеотидных последовательностей. Секвенированные 

нуклеотидные последовательности казахстанских изолятов сравнивали с геномами изолятов 

PLMVd из базы данных NCBI на сервере BLAST. Казахстанские изоляты по нуклеотидному 

составу оказались гомологичны друг другу на 95,5%, гомология с зарубежными изолятами 

составила 81-96%. Наименьшее сходство было выявлено с изолятом PLMVd персика из 

Южной Кореи (KY355170), а наибольшее сходство - с изолятом абрикоса японского из Китая 

(OL854072). Следующие наиболее близкими генетически являлись изоляты MK212063, 
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EU888598, MW928680, MW298680 и EF151297, обнаруженные соответственно в Испании, 

Мексике, Польше и Сербии. 

Превалентность РНК PLMVd в персиках (основной хозяин данного вироида) составила 

12,5% (95% ДИ: 1,6-38,4%). Это достаточно высокий показатель, указывающий на то, что в 

Алматинской области фиксируется опасная эпидемиологическая ситуация по этому 

карантинному инфекционному агенту. Требуется проведение масштабных мониторинговых 

исследований вироидных инфекций плодовых и косточковых культур на регулярной основе в 

юго-восточном регионе Казахстана. 

Следует отметить, что оба казахстанских вироида были выявлены в листьях с деревьев 

персика, проявлявших выраженные клинические симптомы, характерные для PLMVd: 

скрученные листья, позднее формирование листьев, повреждение стволов. Одно из 

пораженных деревьев погибло через полгода после сбора образцов. Таким образом, даже 

проведение визуального осмотра садов может позволить локализовать распространение 

вироидной инфекции в рисковых по болезни районах. Один из изолятов выявлен в районе 

города Алматы, а второй – в Карасайском районе (с. Алмалыбак). 

Практическое применение полученных результатов. Клонированные полные геномы 

PLMVd в составе полученных генетических конструкций могут быть использованы в качестве 

положительных контролей (в качестве матриц) для разработки отечественных тест-систем, 

позволяющих выявлять генетический материал этого вироида в растительном материале. Пара 

праймеров, разработанная в ходе настоящей исследовательской работы, может быть 

использована для выявления РНК PLMVd как методом классической ОТ-ПЦР, так и методом 

количественной ОТ-кПЦР в реальном времени. Установление нуклеотидной 

последовательности полных геномов казахстанских изолятов PLMVd позволило установить 

подтип циркулирующего инфекционного агента, что позволит повысить эффективность 

проводимого молекулярного мониторинга вироидных инфекций плодовых деревьев на 

территории Казахстана. 

Выводы 

Для проведения скрининга фруктовых деревьев в РК на присутствие вироида PLMVd 

нами был разработан набор праймеров для проведения ОТ-ПЦР. Разработанные праймеры 

показали свою эффективность, позволив выделить два различных представителя PLMVd, 

нуклеотидная гомология которых не превышала 95,5%. Это позволяет использовать 

разработанную пару праймеров для проведения молекулярно-генетического мониторинга 

данного вироида. 

В результате проведенных исследований впервые на территории РК, в частности в 

Алматинской области, в двух образцах персика был выявлен указанный карантинный патоген 

(PLMVd). Были установлены нуклеотидные последовательности полноразмерных геномов 

обоих изолятов и проведен их сравнительный генетический анализ с уже известными 

изолятами. 

Подобные исследования необходимо проводить во всех регионах республики, особенно 

в южных, таких как Туркестанская и Джамбульская области, где особенно интенсивно 

развивается сельское хозяйство и имеются благоприятные климатические условия. 

Выбраковка зараженных растений предотвратит дальнейшее распространение данного 

патогена через саженцы и инструменты, используемые при обрезке и прививке. Такие 

исследования так же имеют научный интерес, так как способствуют расширению знаний о 

географическом ареале распространения вироидов и их генетическом разнообразии. 

Благодарность: Работа выполнена при финансовой поддержке КН МНВО РК в рамках 

научно-технической программы BR21881942 "Разработка биотехнологических подходов для 

контроля фитопатогенов с целью повышения продуктивности сельскохозяйственных культур" 

на 2023-2025 гг. 
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KT-ПТР АРҚЫЛЫ ШАБДАЛЫ ЖАСЫРЫН МОЗАИКАЛЫҚ ВИРОИДТЫ 

(PLMVD) ДИАГНОСТИКАСЫ 

 

Аңдатпа 

Вироидтар, өсімдіктердің кішкентай қоздырғыштары бүкіл әлем бойынша ауыл 

шаруашылығына айтарлықтай экономикалық шығын әкеледі. Қазіргі уақытта олардың әрі 

қарай таралуына жол бермеу үшін дер кезінде диагностикалауға көп көңіл бөлінуде. Қазақстан 

Республикасының аумағында алғаш рет ЕАЭО елдерінің аумағында карантиндік 

қоздырғыштар тізіміне енгізілген шабдалы жасырын мозайкасының қоздырғышы PLMVd 

viroid молекулярлық диагностикасы жүргізілді. Алматы облысынан жиналған алмұрт, шие, 

шабдалы және өрік жапырақтарының үлгілеріне вироидтың болуына талдау жүргізілді. Біз 

әзірлеген спецификалық праймерлердің қатысуымен кері транскрипциядан кейін 

полимеразды тізбекті реакциямен (КT-ПТР) Алматы қаласы мен Алматы облысының Қарасай 

ауданында өсетін шабдалы дақылының екі үлгісінде ұзындығы 338 жұп нуклеотидті ДНҚ 

фрагменті анықталды. ПТР өнімдері бактериялық векторға клондалды және олардың 

нуклеотидтер тізбегі кейіннен анықталды. Сэнгер реттілігі және BLAST талдауы зерттелген 

үлгілерде PLMVd нуклеин қышқылының болуын растады. Жергілікті PLMVd изоляттарының 

нуклеотидтер тізбегінің салыстырмалы талдауы олардың бір-біріне ұқсастығын 95,5% және 

басқа елдердің жарияланған нұсқаларымен 81-96% көрсетті. 

Кілт сөздер: viroid, PLMVd, КT-ПТР, клондау, секвенирлеу, нуклеотидтік талдау. 
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DIAGNOSIS OF PEACH LATENT MOSAIC VIROID (PLMVD) BY RT-PCR 

 

Abstract 

Viroids, the smallest plant pathogens, cause significant economic damage to agriculture 

worldwide. Currently, much attention is paid to their timely diagnostics in order to prevent their 

further spread. For the first time in the Republic of Kazakhstan, molecular diagnostics of the PLMVd 

viroid, the causative agent of latent mosaic of peach, included in the list of quarantine pathogens in 
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the territory of the EAEU countries, was carried out. Samples of pear, cherry, peach and apricot leaves 

collected in the Almaty region were analyzed for the presence of the viroid. Reverse transcription 

followed by polymerase chain reaction (RT-PCR) in the presence of specific primers developed by 

us, revealed a DNA fragment of 338 nucleotide pairs in two peach samples growing in the city of 

Almaty and the Karasai district of the Almaty region. PCR products were cloned into a bacterial 

vector with subsequent determination of their nucleotide sequence. Sanger sequencing and BLAST 

analysis confirmed the presence of PLMVd nucleic acid in the samples. Comparative analysis of the 

nucleotide sequences of local PLMVd isolates showed 95.5% similarity between them and 81-96% 

similarity with published variants from other countries. 

Key words: viroid, PLMVd, RT-PCR, cloning, sequencing, nucleotide analysis. 
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МАЙБҰРШАҚ ЕГІСТІГІ ЖАҒДАЙЫНДА КӘДІМГІ СҰР ТОПЫРАҚТАРДЫҢ 

ЫЛҒАЛ ҚОРЫ ЖӘНЕ СУ- ФИЗИКАЛЫҚ ҚАСИЕТТЕРІНЕ СУАРУ РЕЖИМІН 

ОҢТАЙЛАНДЫРУДЫҢ ӘСЕРІ 

 

Аннотация 

Мақалада Қазақстанның оңтүстіктігінің құрғақ және ыстық климатында майбұршақ 

дақылының өсуі мен дамуының әртүрлі фазаларында минералды, микроминералды 

тыңайтқыштар мен өсу стимуляторларының әртүрлі нормаларымен үйлестіре отырып, 

суарудың және отырғызудың нақты мерзімдері, саны және схемасы эксперименталды түрде 

анықталды. Зерттеу барысында тәжірибе танабының екі метрлік тереңдік (0-200 см) 

топырақтың су және физикалық құрлымы кестеде келтірілген 2019 жылғы зерттеулер 

нәтижесінде алынған деректерге сәйкес топырақ қуыстылығы 41,8-42,8% құрады, шекті 

гигроскопиялық көрсеткіші 4,56-4,70 %, көлемдік массасы жер жырту қабатында 1,47-1,54 

г/см3 деңгейінде өзгергендігі анықталды. Майбұршақтың вегатациялық өсіп-даму кезеңінде 

суару режимін 70-70-70 % ең төменгі ылғал сиымдылығы деңгейінде қалыпты ұстау үшін 8 

рет суарылды. Сол кезеңдегі ауа райына байланысты кезекті суару 14-17 тәуліктен соң 

жүргізіліп отырды. Жалпы жұмсалған ағын су мөлшері 5450 м3/га құрады. Топырақ 

ылғалдылығын 70-80-70% ең төменгі ылғал сиымдылығы деңгейінде ұстап тұру үшін 

майбұршақ дақылының өсіп даму кезеңінде тоғыз рет суарылды- жалпы жұмсалған ағын су 

мөлшері 4600 м3/га болды. Ал, майбұршақтың вегетациялық кезеңдерінде жиналған ылғал 

қорының жинақталуы бойынша бір метр тереңдіктегі ылғал мөлшері 190,6-84,1 мм 

аралығында ауытқыды. 

Кілт сөздер: Суару режимі, суару мерзімі, суару нормалары, тыңайтқыштар, азот, 

микротыңайтқыштар, өсу стимуляторы, ең төменгі ылғал сыйымдылығы, көлемдік салмақ 

 

Кіріспе 

Қазақстанда алғаш рет 1975 жылы ауыл шаруашылық өндірісінде майбұршақ 2670 га 

алқапқа егілді. Келесі жылы майбұршақ егісі 4100га, ал 1977 жылы 4500 гектарға егілді. Соңғы 
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