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ANNOTATSIYA
Bug‘doy (Triticum spp.) dunyo aholisining uchdan bir gismi tomonidan iste’mol
gilinadigan asosiy ozig-ovgatlardan biridir. Ushbu tahliliy magolada O<zbekistonda
yumshoq bug‘doy bo‘yicha olib borilgan molekulyar tadgiqotlar, xususan bug‘doy
germoplazmasini shiraga chidamliligini DNK markerlari asosida baholash, genetik
xaritalash populyatsiyalarini yaratish va DNK barkodlash tadgigotlari yoritilgan.
Kalit so‘zlar: Yumshog bug‘doy, Triticum aestivum, shira,
DNK  markerlar, DNK barkodlash, chidamlilik, xaritalash
populyatsiyasi, chidamlilik genlari.
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ABSTRACT

Wheat (Triticum spp.) is one of the major foods consumed by one-third of the world's
population. In this review, we reported molecular research on bread wheat in Uzbekistan, in
particular the evaluation of wheat germplasm for aphid resistance based on DNA markers,
the development of mapping populations, and DNA barcoding studies.

Keywords: Bread wheat, Triticum aestivum, aphid, DNA markers, DNA barcoding,
resistance, mapping population, resistance genes.

Molekulyar marker texnologiyasi so‘nggi yigirma vyil ichida bug‘doy
genomidagi abiotik va biotik stresslarga chidamlilik va hosildorlik bilan bog‘liq
gishlog xo‘jaligidagi ahamiyatli belgilarni baholashda keng ommalashdi [1].
Molekulyar markerlar genomdagi gen yoki gen hududlari bilan bog‘lig bo‘lgan DNK
ketma-ketligi sifatida tavsiflanadi. Bu markerlar barcha organizmlarda polimorf DNK
ketma-ketligini aniglash uchun ishlatiladigan nukleotidlar ketma-ketligidir. Ushbu
ketma-ketliklarning eng muhim xususiyati shundaki, ular polimorf bo‘lib, yuqori
sifatli genotiplarni aniglab olish gobiliyatiga ega va butun genom bo‘ylab juda ko‘p
migdorda uchraydi [2]. Molekulyar markerlar fenologik belgilarga asoslangan
morfologik markerlarga va ogsilga asoslangan biokimyoviy markerlarga nisbatan
ancha ishonchli hisblanadi. Ular juda ko‘p, atrof-muhitga ta’sirchan bo‘lmaydi,
o‘simliklarning o‘suv jarayonida osongina kuzatilishi mumkin va lokuslararo o‘zaro
ta’sirlarni hosil gilmaydi. Shuning uchun, DNK markerlari seleksiya tadgigotlarida
o‘simlik materiallarini baholash uchun eng yaxshi vositadir. DNKga asoslangan
molekulyar markerlar taksonomiya, fiziologiya, embriologiya, genetik muhandislik
va shu kabi sohalarda qo‘llaniladigan ko‘p girrali vositalardir. Polimeraza zanjir
reaksiyasining (PZR) kashf etilishi, bug‘doy genomida genlarni belgilash, genetik
xaritalash, genetik xaritalar asosida gishlog xo‘jaligida muhim genlarni aniglash,
seleksiya, molekulyar munosabatlar hamda bug‘doy genomidagi xilma-xillikni
o‘rganish tadgiqotlarini osonlashtirdi [3]. Bundan tashqari, molekulyar markerlar
bug‘doy turlari va ularning garindoshlarida [4] genotip identifikatsiyasi bilan
birgalikda turlar yoki populyatsiya darajasida ma’lum lokuslardagi fargliklarni
aniglash uchun ham qo‘llaniladi. Ushbu usullarning asosi ma’lum nukleotidlar
ketma-ketligiga ega DNK fragmentini PZR amplifikatsiyasi hisoblanadi.

Bugungi kunga kelib, bug‘doyda abiotik va biotik stress omillariga chidamlilik
belgilari bilan genetik bog‘langan ko‘plab DNK markerlari identifikatsiya gilingan.
DNK markerlarini aniglash uchun o‘simliklarda xaritalash populyatsiyalari
markerlarning  ishonchliligini  ta’minlashdi  juda  muhim
hisoblanadi. Shuningdek, DNK markerlarning ishonchliligi,

February, 2023

https://t.me/ares uz Multidisciplinary Scientific Journal




Academic Research in Educational Sciences Volume 4 | Issue 2 | 2023

ISSN: 2181-1385 ISI: 0,967 | Cite-Factor: 0,89 | SIS: 1,9 | ASI: 1,3 | SJIF: 5,771 | UIF: 6,1
I

yugori darajali polimorfizmi bugungi kunda butun dunyoda keng go‘llanilayotgan
o‘simlik navlarining genetik paspotlarini ishlab chigish imkoniyatlarini oshiradi [5].

Dnk-markerlari asosida bug‘doy germoplazmasini shiraga chidamlilik bo‘yicha
pzr-ckrining qilish

Rus bug‘doy shirasi (ingl. Russian wheat aphid, RWA), Diuraphis noxia
bug‘doy va boshga donli ekinlarning iqtisodiy jihatdan muhim va invaziv
zararkunandalaridan biridir. Butun dunyo bo‘ylab bug‘doy hosildorligiga ta’sir
giluvchi asosiy omillardan biri bo‘lgan shira to‘g‘ridan-to‘g‘ri o‘simlik shirasini
so‘rib, yoki bilvosita virusli va zamburug‘li kasalliklarni yuqtirish orgali hosilga
salbiy ta’sir ko‘rsatadi. Bu muammoni hal gilish uchun shira biologiyasi, ekologiyasi,
targalishi va ko‘payishini o‘rganishga katta e’tibor berilmogda. Bug‘doyda shiraga
chidamlilikning molekulyar asoslarini o‘rganish, uni yaxshi tushunish, o‘simlikda
chidamlilikni boshgarishni, yangi chidamli navlarni yaratishni osonlashtiradi.

Yaqginda, Genetika va o‘simliklar eksperimental biologiyasi institutidagi
yumshoq bug‘doy germoplazmasining 80 ta nav namunalarida RWA ga chidamlilik
bilan genetik bog‘langan 8 ta DNK markerlari (Xgwm44 [6], Xgwmlll [6],
Xgwme35 [7], Xbarc76 [3], Xbarc172 [8], Xbarc214 [8], Xksud14 [9], Wmc473
[10]) yordamida PZR-skriningni amalga oshirdik. DNK markerlari bilan bug‘doy
namunalarini genotiplash natijasida Termiz-10, KR159808 liniyasi, Xamkor,
Zarafshon, Denov-1, Durdona va Vostok navlarida chidamlilik allellari mavjud
ekanligi aniglandi. Shuningdek, bug‘doyda shiraga chidamlilik bo‘yicha markerlarga
asoslangan seleksiya texnologiyasini amalga oshirish uchun Xgwm44 va Xgwm111
DNK markerlari eng ishonli markerlar ekanligi tasdiglandi.

Xgwm11l1l mikrosatelli markeri bug‘doyning 7DS (kalta yelkasida) joylashgan
bo‘lib, rus bug‘doy shirasiga chidamlikning Dn1, Dn2, Dn5, Dn6, Dnx va DnCl2401
genlari bilan bog‘langan [11]. Xgwm44 markeri esa Dn2, Dn5, Dn6 va Dnx genlariga
genetik bog‘langanligi olimlar tomonidan isbotlangan [7,11,12]

Dala tajriba maydonchasida o‘stirilgan bug‘doy nav namunalarida shiraning
ko‘payish dinamikasi va bug‘doy namunalaridagi transpiratsiya faolligiga ta’siri
baholandi. Shuningdek, o‘simliklarning asosiy poya uzunligi, biomassasi va
boshoqdagi don vazni kabi belgilari o‘rganildi. Bundan tashgari, bargning umumiy
suv miqdori, transpiratsiya jadalligi, bargning suv ushlash xususiyati, barg satxining
zichligi (mg/10 sm?) hamda xlorofill “a” va “b”ning migdori (mg) tahlil gilindi. Dala
tajriba sinovlari natijasida yuqorida ta’kidlangan bug‘doy
genotiplarining chidamliligi boshga nav namunalariga nisbatan
yugori bo‘ldi.
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Tadgiqgot natijasida 80 ta bug‘doy nav va tizmalari genomida shu kungacha
butun dunyoda aniglangan Rus bug‘doy shirasiga chidamlilik bo‘yicha 14 ta ‘Dn’
genlaridan 8 tasi, ya’ni Dnl, Dn2, Dn4, Dn5, Dn6, Dn8, Dnx va DnCl2401 genlari
mavjudligi aniglandi. Shiraga chidamli deb topilgan bug‘doy nav namunalarini
kelgusida markerlarga asoslangan seleksiya texnologiyasiga jalb etish orgali yangi
chidamli navlarni yaratish imkonini beradi.

Mabhalliy yumshoq bug‘doy navlari uchun dnk barkodlar ishlab chiqish

Bug‘doy navlari yoki germoplazma namunalarini o‘zaro farglanishi,
o‘simlikning balandligi, boshog uzunligi, donning o‘lchami va shakli, vegitatsiya
davri, erta pishishi, yetishtirish va seleksiya jarayonida kasalliklarga chidamliligi kabi
fenotipik xususiyatlarning tavsifiga bog‘lig [5]. Birog, ushbu xususiyatlar atrof-muhit
sharoitlariga garab o‘zgaradi, natijada turli yillarda yoki turli mintagalarda nasldan-
naslga o‘tmaydigan fenotipik o‘zgarishlar yuzaga keladi. Shuning uchun, fagat
fenotipik belgilarga asoslangan identifikatsiyalash ishonchli deb hisoblanilmaydi.
Garchi, bug‘doy navlarining genetik xilma-xilligi ularning yovvoyi shakllaridan
ancha past bo‘lsa-da, bu ekinning erta pisharlik, hasharotlar va kasalliklarga
chidamlik xususiyatlari uchun doimiy seleksiya bosimi ostida madaniylashtirilganligi
yangi navlarni yuqori aniglikda identifikatsiyalashni qgiyinlashtirdi. Molekulyar
markerlar texnologiyasining rivojlanishi, atrof-muhit omillariga ta’sirchan bo‘Imagan
DNK darajasida ekin navlarini tez va yuqori aniglikda identifikatsiyalash imkonini
berdi [5]. DNK markerlarining ishonchliligi tufayli o‘simliklarning yangi navlarini
himoya qilish xalgaro ittifogi (ingl. The International Union for the Protection of
New Varieties of Plants, UPOV) o‘simlik navlarida DUS (ingl. Distinctness,
Uniformity and Stability - farglilik, bir xillik va barqgarorlik) testini amalga oshirish
uchun molekulyar markerlardan foydalanishga ruxsat berdi.

Yaginda tadqgigotchilar, Genomika va bioinformatika markazida bug‘doyning
32 ta navi uchun DNK barkodlarini ishlab chigdilar [13]. Bug‘doy navlarining DNK
barkodlarini ishlab chigish uchun bug‘doyning sariq zang kasalligiga chidamlilik va
boshga gimmatli xo‘jalik belgilar bilan genetik bog‘langan 144 ta SSR markerlar
ichidan yuqori polimorfizmga ega 36 ta asos markerlar (ingl. core markers)
ishlatilgan. Natijalar seleksioner olimlarga o‘zlarining yangi navlarini xalgaro
miqyosda tasdiglash va intellektual mulk huqugini himoya gilish imkonini beradi.

Yumshoq bug‘doyda uyali assotsiativ xaritalash (uax)
populyatsiyasini ishlab chigish
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Genetik xaritalash yondashuvlarining rivojlanishi bilan qishlog xo‘jaligi
ekinlaridagi iqtisodiy muhim belgilarga genetik bog‘langan DNK markerlarini
aniglash va go‘llash seleksiya jarayonlarini sezilarli darajada tezlashtiradi [14]. Shu
kungacha, o‘simliklardagi gimmatli xo‘jalik belgilarni nazorat qilishda ishtirok
etuvchi genom hududlar/genlarni aniglash uchun turli xil samarali usul va
yondashuvlar ishlab chigilgan [15]. Xususan, turli ekinlarda miqdoriy belgilar
lokuslari (ingl. Quantitative trait loci , QTL) xaritasini tuzishda genetik bog‘lanishni
xaritalash (ingl. Linkage mapping), noteng genetik bog‘lanish (ingl. Linkage
disequilibrium, LD) asosidagi Assotsiativ xaritalash va uyali assotsiativ xaritalash
(UAX) usullari go‘llanilmogda. An’anaviy QTL xaritalash (Linkage mapping)
yondashuvidan foydalangan holda o‘simliklarning iqtisodiy jihatdan muhim
belgilarini boshgaradigan ko‘plab DNK markerlari aniglangan. Bu markerlarning
ba’zilari mahalliy nav genotiplariga xos bo‘lib, ular genetik jihatdan boshqga
geografik joylarda yaratilgan nav genotiplarining igtisodiy muhim belgilari bilan
bog‘lanmasligi mumkin [16]. Bunday muammolarni hal gilish uchun LD ga
asoslangan Assotsiativ xaritalash yondashuvi ishlab chigilgan bo‘lib, ushbu usulni
birinchi bo‘lib Breseghello va Sorrell lar (2006) bug‘doy germoplazma resurslarining
genetik xilma-xilligini baholash va gqimmatli genlarni aniglash uchun muvaffagiyatli
go‘llagan [17].

Assotsiativ xaritalashning asosiy kamchiliklari foydalanilgan germoplazma
kolleksiya namunalarining genetik tuzilishi, hajmi va yoshi bilan bog‘lig. UAX usuli
ushbu kamchiliklarni bartaraf etish va yugorida gayd etilgan yondashuvlarning
afzalliklarini o‘zida mujassamlashtirish uchun ishlab chigilgan. UAX dizayni ilk bor
Yu va boshgalar (2008) tomonidan ishlab chigilgan [18] va McMullen va boshqalar
(2009) tomonidan amalga oshirilgan [19]. Olimlar, makkajo‘xori gullash vaqtining
genetik  arxitekturasini  o‘rganish  uchun umumiy otalik shakli sifatida
makkajo‘xorining B73 liniyasini 25 ta liniyalar bilan duragaylash asosida 4699 ta
rekombinant inbred liniyalari (RIL)dan iborat makkajo‘xori UAX populyatsiyasini
ishlab chiqgishdi [19]. Bajgain va boshgalar (2016) birinchi bo‘lib bug‘doyning UAX
populyatsiyasini ishlab chigishdi va ular poya zangiga chidamlilikning molekulyar
asoslarini o‘rgandilar [20]. Bug‘doyning navbatdagi UAX populyatsiyalaridan biri
Norbekov va boshqgalar (2019) tomonidan shakllantirildi [21]. Kelgusida, bug‘doy
genomini o‘rganish tadqgiqotlari takrorlanuvchi oddiy ketma-ketliklar (ingl. simple
sequence repeats, SSR) va yagona nukleotid polimorfizmlari (ingl. single nucleotide
polymorphisms, SNP) kabi molekulyar markerlardan foydalanib,
igtisodiy jihatdan muhim belgi va xususiyatlarni butun genom
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assotsiatsiyasini o‘rganish (ingl. genome-wide association study, GWAS) usuli orgali
rivojlantiriladi.

Bug‘doyning UAX populyatsiyasi Genomika va bioinformatika markazida
umumiy onalik shakli sifatida sariq zangga moyil bo‘lgan Morocco navi va 16 ta
liniyalar asosida ishlab chigilgan [21].

17 ta ota-ona liniyalari va 16 ta UAX kombinatsiyasi oilalarining 3200 ta F,
duragaylarining chidamliligi dala sharoitida sariqg zangning uredinosporalarini ta’sir
ettirish yo‘li bilan baholangan. Shuningdek, UAX populyatsiyasining zararlantirilgan
Fs; duragaylari va ularning ota-ona genotiplarida boshog uzunligi (sm), boshogdagi
don vazni va soni (g) kabi bir gancha fenotipik baholashlar o‘tkazilgan. Bundan
tashgari, UAX populyatsiyasining ota-ona genotiplari sarig zangga chidamlilik,
qurgoqchilik va sho‘rga chidamlilik kabi igtisodiy jihatdan muhim belgilar bilan
bog‘lig bo‘lgan 144 SSR markerlari yordamida genotiplangan. Natijada, 188 ta allel
hosil bo‘lgan va BARC, WMC va WMS primerlari uchun polimorfik lokuslar soni
mos ravishda 2, 24 va 25 tani tashkil etgan [21].

XULOSA

O‘zbekiston bug‘doy (Triticum spp.) tadgiqgotlarida DNK markerlar
texnologiyasini go‘llash, mahalliy navlarni o‘zaro ishonchli farglash uchun genetik
pasportlar ishlab chigishga imkon berdi. Bu esa seleksioner olimlarning oz navlarini
xalgaro darajada tasdiglash va intellektual mulk huquglarini himoyalashda ishonchli
hujjat bo‘la oladi. Shuningdek, bug‘doydagi chidamlilik kabi murakkab
xususiyatlarning molekulyar asoslarini tushunish, chidamlilik allellarini mahalliy
navlarga introgressiya gilish imkonini beradi. Bundan tashqari, keng genetik
segregatsiyaga ega xaritalash populyatsiyalarining varatilganligi, kelgusida
bug‘doyning qimmatli xo‘jalik belgilarini boshgarishda ishtirok etuvchi genom
hududlarini yugori aniglikda identifikatsiya qilishni osonlashtiradi. Bu esa oz
navbatida, bug‘doyda markerlarga asoslangan seleksiya, genom seleksiyasi va
genlarni piramidalash texnologiyalarini muvaffagiyatli amalga oshirish imkonini
beradi.
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