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Xalqgaro miqyosidagi ilmiy-texnik anjuman materiallarida zamonaviy kompyuter
ilmlari va muhandislik texnologiyalari sohasidagi innovatsion tadqiqotlar aks etgan.

Globallashuv sharoitida davlatimizni yanada barqaror va jadal sur’atlar bilan
rivojlantirish bo‘yicha amalga oshirilayotgan islohotlar samarasini yaxshilash sohasidagi
ilmiy-tadqiqot ishlariga alohida e’tibor qaratilgan. Zero iqtisodiyotning, ijtimoiy
sohalarni gamrab olgan modernizatsiya jarayonlari, hayotning barcha sohalarini
liberallashtirishni talab qilmoqda.

Ushbu ilmiy ma’ruza tezislari to‘plamida mamlakatimiz va xorijlik turli
yo‘nalishlarda faoliyat olib borayotgan mutaxassislar, olimlar, professor-o‘qituvchilar,
ilmiy tadqiqot institutlari va markazlarining ilmiy xodimlari, tadqiqotchilari, magistr va
talabalarning ilmiy-tadqiqot ishlari natijalari mujassamlashgan.
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Mazkur to‘plamga kiritilgan ma’ruza tezislarining mazmuni, undagi statistik
ma’lumotlar va me’yoriy hujjatlarning to‘g‘riligi hamda tanqidiy fikr-mulohazalar,
keltirilgan takliflarga mualliflarning o‘zlari mas’uldirlar.
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Annotatsiva: TBL (TRICHOME BIREFRINGENCE-LIKE) genlar kichik
oilasi vakili ESKI! (ESKIMOI, XOATI, TBL29) geni o‘simliklarning osmotik
stresslar xususan, sovuq, sho‘r hamda qurg‘oqchilik stresslariga moslashishining
salbiy regulyatori sifatida ma’lum. Quyida soya (Glycine max (L.) Merr.)
genomidagi ESK/ geni va uning ortologlarining funksional va bioinformatik tahlili
bayon qilinadi.
Kalit so’zlar: Glycine max, ESK1, abiotik stress, TBL29, XOATI
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Bugungi kunda stress omillariga nisbatan javob reaksiyalarini hosil qilishga
aloqador NAC, bHLH, MAPK, bZIP va HSF kabi bir qator transkripsiya omillari
oilalari o‘simlik genomlarida yaxshi o‘rganilgan va funksional jihatdan yaxshi
tavsiflangan [1]. Bundan tashqari, o‘simlik genomlari yuqori konservativ
domenlarni 0‘z ichiga oladigan va stresslar paytida o‘simliklardagi turli metabolitik
jarayonlarda hal qiluvchi vazifalarni bajaradigan, stresslar ta’sirini kamaytirish
asnosida ekspressiyalanuvchi ko‘plab genlarga ega. Ushbu potensial gipotetik
domenlarga ega bo‘lgan genlar funksiyalari to‘liq aniglanmagan domenlar (DUF —
domain of unknown functions) sifatida ma’lum [2 ]. Bu oila o‘simlik spetsifik gen
oilasi bo‘lib, hayvonlar yoki zamburug‘larda ushbu oila gomologlari uchramaydi.
Oilaning barcha a’zolarida ikki konservativ domen — N-terminalda 7BL domeni va
C-terminalda DUF231 domeni mavjud. Ushbu oilaga mansub genlar funksional
jihatdan asosan gemisellyuloza polisaxaridlarining O-atsetillanishida ishtirok etadi.
Ular o‘simlik hujayra devorining turli polisaxarid komponentlarini atsetillashda
substrat spetsifik bo‘lib, ba’zi vakillari ksilanni atsetillaydi, ba’zilari esa
ksiloglyukan yoki boshqa polimer substratlarni atsetillashda ishtirok etadi [3].

DUF oilasining a’zolari funksiyasi dastlab “noma’lum” deb belgilangan
bo‘lsa-da, keyinchalik ba’zi ofsimliklarning turli abiotik stress omillariga
chidamliligini yaxshilashda ishtirok etishi bir qator taqdqiqotchilar tomonidan
o‘rganilgan. Xususan, Zhao va Waseem tomonidan sholidagi DUF936, DUF$§10),
DUF1618, DUF866 va DUF221 gen oilalari va arabidopsisdagi DUF724 va
DUF581 gen oilalari abiotik stressga qarshi muhim rol o‘ynashi aniglanilgan [1; 4].
Shuningdek, yovvoyi turdagi Arabidopsis thaliana hujayrasida sho‘rlanish stressi
ta’siri vaqtida faollashadigan tarkibida DUF581 domeniga ega TaSRHP geni,
Caragana intermedia genomidagi CiDUF4228-3 geni, sholidagi OsSIDP366 geni
ekspressiyasini ortishi past harorat, suvsizlanish va qurg‘oqchilik sharoitida
o‘simliklarni normal o°‘sishini saqlab qolishga imkon berishi aniqlanilgan [5; 6].

DUF domenlari orasida DUF231 oilasi alohida ahamiyatga ega bo‘lib, 45 dan
ortigq vakillarni o‘z ichiga oladi. Ular orasdida 7BL (TRICHOME
BIREFRINGENCE-LIKE) genlar kichik oilasi vakili ESKI (ESKIMOI, XOATI,
TBL29) geni o‘simliklarning osmotik stresslar xususan, sovuq, sho‘r hamda
qurg‘oqchilik stresslariga moslashishining salbiy regulyatori sifatida ma’lum. ESK/
geni birinchi marta 1998-yilda Xin va Browse tomonidan A. thaliana mutantlarida
sovuqga nisbatan chidamlilikni ta’minlashga alogador gen sifatida aniqlangan [7].
Keyinchalik, Yuan va hamkorlari tomonidan o‘tkazilgan tadqiqotlar 7BL kichik
oilasi vakillari ESK 1, TBL3 va TBL31 o‘zaro funksional redundantlikda hujayraning
ikkilamchi devorida ksilandagi 3-O-monoacetillanishni ta’minlashini ko‘rsatdi.
TBL32 va TBL33 esa ESKI ning yaqin homologlari sifatida 3-O-acetillanish
reaksiyalarida ishtirok etadi. [8]. Shuningdek, 2017-yilda olib borilgan keng
ko‘lamli biokimyoviy tahlillar TBL2S8, ESK1/TBL29, TBL30, TBL3, TBL31, TBL32,
TBL33, TBL34 va TBL35 - to‘qqiz ta DUF231 proteinning rekombinant shakli in
vitro sharoitida ksilan O-atsetiltransferaza aktivligini namoyon etishi isbotlandi [9].
ESKI geni o‘simliklarning o‘tkazuvchi naylar tizimini normal rivojlanishi bilan
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bog‘liq bo‘lgan gen sifatida ham ma’lum. Bu esa o‘simlikning osmotik stress
reaksiyalari bilan bevosita bog‘liq deb taxmin qilinadi.

Bizning taqdiqotlarimizda ESK/ geni va u kodlaydigan ogsilning soya
genomidagi potensial ortologlarini aniqlash magsadida model o‘simlik A.thaliana
dagi ESKI (AT3G55990.1) ogsilining aminokislota ketma-ketliklari asosida
bioinformatik tahlillar amalga oshirildi. Buning uchun TAIR ma’lumotlar bazasidan
AtESK] ogsilining to‘liq aminokislota ketma-ketligi yuklab olindi. Olingan ketma-
ketliklar SoyBase, Ensembl Plant hamda Phytozome v14 kabi bir gator ma’lumot
bazalarida BLASTP algoritmi yordamida soya genomiga nisbatan tagqoslandi.
Tahlilar natijasida yuqori o‘xshashlik darajasiga ega bo‘lgan bir nechta nomzod
ogsil ortologlari aniglandi. Ushbu ortologlar E-value, muvofiqlik foizi (% identity)
va qamrov (query coverage) chuqurligi kabi mezonlar asosida saralab olindi.

Phytozome hamda SoyBase ma’lumot bazalarida Williams 82 Assembly 6
Annotation 1 Protein Sequences (Wm82.a6.v1) ogsil databases asosida o‘tkazilgan
BLASTP tahlili natijalariga ko‘ra, AtESKI ogsiliga eng yaqin ortolog
Glyma.18G026200.1, Glyma.14G058500.1 hamda Glyma.02G258000.1 ekanligi
aniqlandi. Ma’lumot bazalarida olib borilgan tahlillarimizda Glyma.18G026200.1
Phytozome v14 ma’lumot bazasida PROTEIN ESKIMO | sifatida,
Glyma.14G058500.1 hamda Glyma.02G258000.1 esa PTHR32285:SF355 -
PMRS5 CASI1P GDSL SGNH-LIKE ACYL-ESTERASE FAMILY PROTEIN
sifatiqa. qayd etilganligi aniqlandi. Yugqoridagilarni hisobga olgan holda,
Glhyma.18G026200.1, Glyma.14G058500.1 hamda Glyma.02G258000.1 ogsillar
ortasidagi paraloglik darajasini aniqlash maqgsadida bir gator bioinformatik
tahlillarni amalga oshirdik. Dastlab, Glyma.18G026200.1, Glyma.14G058500.1,
Glyma.02G258000.1 ogsillari va soya genomidagi TBL oilasiga mansub bir gator
ogsillar filogenetik tahlil qilindi. Tahlil natijalariga ko‘ra, Glyma.14G058500.1,
Glyma.02G258000.1 bitta monofiletik guruhda joylashdi va o‘zaro yaqin ekanligi
aniglandi. Glyma.18G026200.1 esa Glyma.14G058500.1 va Glyma.02G258000.1
ogsillari bilan bitta kladada joylashgan bo‘lsada, ular bilan bitta monofiletik guruhda
joylashmadi. Bu esa ular struktura jihatidan o‘xshash bo‘lsada, evolyutsiya
jarayonida divergensiyaga uchragan bo‘lish mumkin degan farazni ilgari
surishimizga sabab bo‘ldi. Ushbu farazni ilmiy asosda to‘g‘ri yoki noto‘g‘ri
ekanligini aniglash magsadida, ular o‘rtasida evolyutsion yaqinlik va divergensiya
tahlilini o‘tkazdik. Natijada, ular o‘rtasida nisbatan uzoq genetik masofa borligi
aniglandi.

Shuningdek, yuqoridagi natijalarni ishonchliligini yanada mustahkamlash
magsadida, paralog genlarning ajralish vaqti va ular orasidagi evolutsion
munosabatlarni matematik tahlil qilish uchun K (Sinonimik almashtirishlar tezligi)
va K, (Non-sinonimik almashtirishlar tezligi) koeffitsiyentlarini hisoblash amalga
oshirildi. Natijada, soyaning TBL oilasiga mansub yuqoridagi uchta ogsillar
o‘rtasidagi selektiv bosim va divergensiya vagqtlari aniqlandi. Unga ko‘ra,
Glyma.14G058500.1 va Glyma.02G258000.1 ogsil juftligi o‘rtasidagi K /K
koeffitsiyenti 0.1421 ni tashkil etib, ushbu parolog genlar evolutsiya davomida
kuchli tozalovchi seleksiya (Purifying selection) bosimi ostida bo‘lganligi ma’lum
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bo‘ldi. Sinonimik almashtirishlar tezligi (K;) asosida o‘tkazilgan xronologik hisob-
kitoblar ushbu ikki ogsilning o‘zaro ajralishi taxminan ~12.39 million yil avval
(Mya), ya’ni Glycine avlodiga xos bo‘lgan butun genom duplikatsiyasi (WGD)
davrida sodir bo‘lganini ko‘rsatdi. Glyma.18G026200.1 ogsili esa yuqorida qayd
etilgan parologik juftlikdan ancha qadimiy davrda — taxminan ~54.73 va ~57.11
million yil avval ajralib chiqqanligi aniqlandi. Bu davr dukkakdoshlar oilasining
qadimgi shakllanish bosqichidagi (59 Mya) poliploidizatsiya hodisasiga to‘g‘ri
keladi.

Yugoridagilarga asoslanib, Glyma.18G026200.1 ogsili o‘zining qadimgi
divergensiya davri va yuqori genetik o‘ziga xosligi tufayli, o‘simlik fiziologiyasida
mustaqil funksional rolga ega ekanligini taxmin qilish mumkin. Ushbu paralog
genlar orasida subfunktsionallashuv va neofunktsionallashuv hodisasini ilmiy
asosda isbotlash magsadida ularni kodlaydigan genlarning promotor sohasidagi cis-
regulyator elementlar (CREs) joylashuvi va tarkibi bioinformatik tahlil qilindi.
Tahlil natijalari shuni ko‘rsatdiki, Glyma.02G258000.1 va Glyma.14G058500.1
genlari cis-elementlar tarkibi bo‘yicha yuqori darajada o‘xshashlikni saqlab qolgan.
Biroq, Glyma.18G026200.1 genining promotorida meristema (CAT-box) va
mezofill (HD-Zip 1) rivojlanishiga alogador o‘ziga xos motiflarning paydo bo‘lishi,
shuningdek, ABRE klasterlarining ko‘payishi, ushbu guruhda gen dublikatsiyasidan
keyin subfunksionallashuv hamda neofunksionallashuv jarayonlari sodir
bo‘lganligidan dalolat beradi. Bu esa o‘simlikning umumiy va to‘qima-spesifik
abiotik stressga chidamliligini ta’minlashda ushbu paraloglarning mustaqil va
koordinatsiyalashgan holda ishlashini ko‘rsatadi.
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PHYB GENI RNAi QILINGAN G‘O‘ZA LINIYALARIDA CpG, CHG
VA CHH METILLANISH SHAKLLARINING QIYOSIY TAHLILI
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Annotatsiya. DNK metillanishi o‘simlik genomining strukturaviy va
funksional holatini boshgaruvchi muhim epigenetik mexanizmlardan biridir.
O‘simliklarda sitozinning metillanishi asosan CpG, CHG va CHH kontekstlarida
amalga oshadi. Ushbu kontekstlar molekulyar mexanizmi, genomdagi tagsimlanishi
va biologik funksiyasi jihatidan farqlanadi. CpG va CHG metillanishi simmetrik,
CHH metillanishi esa assimetrik kontekstda sodir bo‘ladi. G‘o‘zada DNK
metillanishi gen ekspressiyasi, transpozonlar faolligi, genom barqarorligi va
gqimmatli xo’jalik belgilarini rivojlanishini boshqarishda muhim ahamiyatga ega.
Mazkur maqolada Gossypium hirsutum L. PHYB-RNAi tizmalarining genomidagi
metillanish xususiyatlari, ularning molekulyar mexanizmlari va WGBS yordamida
qiyosiy tahlil qilish imkoniyatlari yoritilgan. Shuningdek, differensial metillangan
hududlarni aniqlash hamda metillanish o‘zgarishlarini gen ekspressiyasi bilan
bog‘lash masalalari ko‘rib chiqilgan.
Kalit so‘zlar: Gossypium hirsutum L., PHYB, RNAi, DNK metillanishi,
CpG, CHG, CHH, WGBS, DMR, epigenom, RADM, transpozon.
Kirish
DNK metillanishi genom faoliyatini epigenetik darajada boshqaruvchi muhim
mexanizmlardan biri bo‘lib, gen ekspressiyasini tartibga solish, transpozonlar
faolligini cheklash va genom barqarorligini saqlashda ishtirok etadi. Jarayon
sitozinning 5-uglerod atomiga metil guruhining birikishi natijasida 5-metilsitozin
(5mC) hosil bo‘lishi orqali amalga oshadi. O‘simliklarda metillanish CpG, CHG va
CHH kontekstlarida uchraydi. Bunda H o’rnida adenin (A), sitozin (C) yoki timin
(T) nukleotidlarini bo’lishi mumkin. CpG va CHG metillanishi simmetrik
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