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Annotatsiya. Maqolada Qoraqgalpog‘iston Respublikasi Nukus shahri hududida o‘sgan dorivor gashgarbeda
— Melilotus officinalis (L.) Lam. o‘simligining molekulyar-genetik identifikatsiyasi natijalari keltirilgan.
Tadqiq gilinayotgan namunaning turga mansubligini tasdiglash magsadida xloroplast genomining maturase
K (matK) genidan olingan fragmentdan foydalanildi. Nukleotidlar ketma-ketligi Sanger sekvenirlash usuli
yordamida olindi.

Tahlil qgilingan nukleotidlar ketma-ketligining uzunligi 499 juft asosni (bp) tashkil etdi. Tadqiqot
uchun 2026-yil 20-mayda Nukus shahri hududidan yig‘ilgan o‘simlik namunasi genomi DNKSsi olindi.
Olingan ketma-ketlik tarkibida 148 ta adenin (A), 76 ta sitozin (C), 66 ta guanin (G) va 209 ta timin (T)
nukleotidi aniglandi. GC tarkibi 28,46 %, AT tarkibi esa 71,54 % ni tashkil etdi.

Olingan matK gen fragmentidan Melilotus officinalis namunasining taksonomik mansubligini
molekulyar jihatdan tasdiglash uchun qo‘shimcha marker sifatida foydalanish mumkinligi ko‘rsatildi.
Olingan nukleotidlar ketma-ketligi xalqaro GenBank/NCBI ma’lumotlar bazasiga depozit gilish uchun
tayyorlandi.

Kalit so‘zlar: Melilotus officinalis, Qoraqalpog‘iston Respublikasi, matK, DNK-barkodlash, Sanger
sekvenirlash, GenBank, molekulyar identifikatsiya.
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Kirish

Orolbo‘yi tabiiy ekotizimlarining jadal transformatsiyasi sharoitida o‘zgargan tabiiy-iglimiy
sharoitlarda o‘sishga qodir o‘simlik turlarini o‘rganish alohida ahamiyat kasb etmoqda. Orol
dengizining suv havzasi o‘rnida katta qurigan hududlarning shakllanishi natijasida yangi tabiiy tizim
— Orolqum cho‘li vujudga keldi. Ushbu hudud o‘simlik qoplamining yuqori dinamikligi, tur
tarkibining o‘zgaruvchanligi hamda sho‘rlanish, namlik tanqisligi, kuchli quyosh radiatsiyasi va
substratning harakatchanligiga moslashgan o‘simlik jamoalarining bosqichma-bosqich shakllanishi
bilan tavsiflanadi.

Qoraqalpog‘iston sharoitida o‘rganilishi ilmiy jihatdan qiziq bo‘lgan turlardan biri Fabaceae
oilasiga mansub dorivor qashqgarbeda — Melilotus officinalis (L.) Lam. hisoblanadi. Ushbu tur
dorivor va yem-xashak ahamiyatiga ega bo‘lib, turli ekologik sharoitlarda o‘sish qobiliyatiga ega
[1;2].

O‘simliklarni an’anaviy identifikatsiya qilish, asosan, ularning morfologik belgilariga
asoslanadi. Biroq o‘zgaruvchan ekotizimlarni, aynigsa, bir-biriga yaqin qarindosh turlar mavjud
bo‘lgan sharoitlarni o‘rganishda fagat morfologik belgilar asosida identifikatsiya qilish yetarli
bo‘lmasligi mumkin. Shu sababli molekulyar-genetik usullar o‘simliklarning taksonomik
mansubligini aniglashda muhim qo‘shimcha vosita hisoblanadi [3; 4]. Yopiq urug‘li o‘simliklarni
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molekulyar identifikatsiya qilishda keng qo‘llaniladigan xloroplast markerlaridan biri maturase K
(matK) genidir. Mazkur gen ketma-ketliklaridan turlarni identifikatsiya qilish, qiyosiy tahlil va
filogenetik tadgiqotlarda foydalaniladi [4; 5].

Tadqiqotning maqgsadi — Qoraqalpog‘iston hududida o‘suvchi Melilotus officinalis (L.) Lam.
[8] o‘simligining xloroplast matK genidan fragment olish va uning molekulyar-genetik
xususiyatlarini tavsiflash hamda olingan fragmentdan namunaning turga mansubligini molekulyar
jihatdan tasdiglashda foydalanish imkoniyatini baholashdan iborat.

Materiallar va metodlar

Tadqiqot obyekti sifatida Qoraqalpog‘istonning Nukus shahri hududidan yig‘ilgan Melilotus
officinalis (L.) Lam. namunasi olindi. O‘simlik materiali 2026-yil 20-mayda yig‘ilgan. Tadqiq
qgilinayotgan namuna M.O. izolyati sifatida belgilandi. Molekulyar-genetik tahlil uchun o‘simlik
materialidan ajratib olingan genom DNKsidan foydalanildi.

DNKni ajratish va sekvenirlash. Tadqiq gilinayotgan o‘simlik materialidan genom DNKsi
ajratib olindi. Molekulyar identifikatsiya uchun xloroplast genomining maturase K (matK) geni
tanlandi [6]. Amplifikatsiya gilingan fragment Sanger sekvenirlash usuli yordamida tadqiq qilindi.
Olingan nukleotidlar ketma-ketligi Milliy biotexnologik axborot markazining (NCBI) xalgaro
GenBank ma’lumotlar bazasiga depozit gilish uchun mos formatda tayyorlandi.

Olingan ketma-ketlikning uzunligi 499 juft asos (bp) ni tashkil etdi. Tadgiqotda to‘liq gen emas,
balki uning bir qismi o‘rganilganligi sababli ketma-ketlik partial CDS, ya’ni gisman kodlovchi ketma-
ketlik sifatida belgilandi.

Tadqiq gilingan namunaning sistematik holati quyidagicha:
Podshohlik: Plantae;
Bo‘lim: Tracheophyta;
Sinf: Magnoliopsida;
Tartib: Fabales;
Oila: Fabaceae;
Turkum: Melilotus;
Tur: Melilotus officinalis (L.) Lam.

Tadqgiqot natijalari

Olingan nukleotidlar ketma-ketligining tavsifi. Sanger sekvenirlash natijasida maturase K
(matK) genining 499 juft asos uzunlikdagi fragmenti olindi. Tadqgiq qgilingan ketma-ketlikda quyidagi
nukleotidlar aniglandi (1-jadval):

1-jadval. Nukleotidlar ketma-ketligi

Nukleotid Miqdori Ulushi, %
A — adenin 148 29,66
C — sitozin 76 15,23
G — guanin 66 13,23
T — timin 209 41,88
Jami 499 100,00

Olingan ma’lumotlarga ko‘ra, ketma-ketlik tarkibida adenin miqdori 148 ta, sitozin 76 ta,
guanin 66 ta va timin 209 tani tashkil etdi.
GC tarkibi quyidagi formula yordamida hisoblandi:
GC (%) =(G+C)/N x 100
bu yerda:
G — guanin nukleotidlari soni;
C — sitozin nukleotidlari soni;
N — barcha nukleotidlarning umumiy soni.
Tadqiq gilingan fragment uchun:
GC = (66 + 76) / 499 x 100 = 28,46 %.
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Shunga muvofiq, AT tarkibi 71,54 % ni tashkil etdi. Mazkur giymatlar aynan 499 juft asosdan
iborat tadqiq qilingan fragmentning nukleotid tarkibini ifodalaydi va 0‘z-o‘zidan turning diagnostik
belgisi hisoblanmaydi.

Annotatsiya qilingan fragmentning tuzilishi

Nukleotidlar ketma-ketligi yozuvida matK geni gisman kodlovchi ketma-ketlik sifatida: matK
gene, partial CDS ko‘rinishida berilgan. Annotatsiya gilingan fragment koordinatalari:

gene <1..499 va CDS <1..499

ko‘rinishida belgilangan.

Bu yerdagi «<» belgisi to‘lig genning boshlanish gismi taqdim etilgan fragment chegarasidan
tashgarida joylashganligini bildiradi. Demak, olingan ketma-ketlik matK genining to‘liq ketma-
ketligi emas, balki uning ma’lum bir fragmentidir [7].

Annotatsiyada /codon_start=3 giymati ham ko‘rsatilgan. Bu kodlovchi o‘qish ramkasi tagdim
etilgan ketma-ketlikning uchinchi nukleotididan boshlanishini anglatadi. Olingan nukleotidlar ketma-
ketligi maturase K ogsilining bir gismiga mos keladi.

Nukleotidlar ketma-ketligini GenBank bazasiga depozit qilish

Olingan ketma-ketlik GenBank/NCBI ma’lumotlar bazasiga taqdim etish uchun tayyorlandi.
Hozirgi yozuvda accession number, ya’ni ro‘yxatga olish ragami, hali ko‘rsatilmagan. Yozuv
tekshirilgandan va ma’lumotlar bazasi tomonidan gabul qilingandan so‘ng ketma-ketlikka noyob
registratsiya ragami beriladi. Keyinchalik ushbu ragamdan tadqiqot natijalarini nashr etishda,
filogenetik tahlillarda hamda turli geografik hududlardan olingan Melilotus namunalari ketma-
ketliklarini taqqoslashda foydalanish mumkin.

Muhokama

Molekulyar markerlardan foydalanish Qoraqalpog‘iston o‘simliklar xilma-xilligini o‘rganish
imkoniyatlarini sezilarli darajada kengaytiradi. Orol dengizining qurigan tubida zamonaviy o‘simlik
goplamining shakllanishi turli ekologik-geografik kelib chigishga ega turlarning tarqalishi hamda
o‘simlik jamoalarining bosgichma-bosqich qayta shakllanishi bilan kechmoqda. Bunday sharoitda
alohida o‘simlik turlarining taksonomik mansubligini molekulyar usulda tasdiglash hudud floristik
tarkibining ishonchli ma’lumotlar bazasini shakllantirishda muhim ahamiyatga ega.

matK geni yopiq urug‘li o‘simliklarni o‘rganishda qo‘llaniladigan xloroplast molekulyar
markerlaridan biridir. Melilotus officinalis uchun olingan 499 juft asos uzunlikdagi ketma-ketlik
Melilotus turkumiga mansub boshqa vakillarning xalqaro genetik ma’lumotlar bazalarida mavjud
bo‘lgan tegishli ketma-ketliklari bilan giyosiy tahlil gilish uchun ishlatilishi mumkin.

Olingan ketma-ketlikdan Qoraqalpog‘iston bioxilma-xilligini kelgusida o‘rganishda
foydalanish alohida gizigish uyg‘otadi. Tadqiq gilingan namunani boshga hududlarda o‘suvchi M.
officinalis namunalari bilan taqqoslash Orolbo‘yi sharoitida o‘suvchi populyatsiyaning genetik
o‘xshashlik darajasini va mumkin bo‘lgan o‘ziga xos xususiyatlarini baholash imkonini beradi.

Shu bilan birga, faqat bitta matK fragmentining ketma-ketligi butun populyatsiyaning genetik
xilma-xilligini baholash uchun yetarli asos bo‘la olmaydi. To‘ligroq tahlil uchun turli yashash
joylaridan olingan bir nechta namunalarni o‘rganish, tadqiqot namunalari sonini oshirish va matK
bilan bir gatorda boshga molekulyar markerlardan ham foydalanish magsadga muvofiq.

Olingan natijalar Qoraqalpog‘iston sharoitida o‘suvchi yoki introduksiya gilinayotgan dorivor
o‘simliklarning molekulyar ma’lumotlar bazasini yaratishda ham qo‘llanilishi mumkin. Bu, aynigsa,
dorivor, yem-xashak va resurs ahamiyatiga ega o‘simlik turlari uchun muhimdir.

Xulosa va tavsiyalar

Qoraqgalpog‘iston Respublikasi Nukus shahri hududidan 2026-yil 20-mayda yig‘ilgan
Melilotus officinalis (L.) Lam. namunasi molekulyar-genetik jihatdan o‘rganildi. Tadqiqot natijasida
xloroplast genomining maturase K (matK) genidan uzunligi 499 juft asos bo‘lgan fragment olindi.

Olingan ketma-ketlik tarkibida 148 ta A, 76 ta C, 66 ta G va 209 ta T nukleotidi aniqlandi.
Fragmentning GC tarkibi 28,46 %, AT tarkibi esa 71,54 % ni tashkil etdi.
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Olingan ketma-ketlik matK genining gisman kodlovchi ketma-ketligi (partial CDS) hisoblanadi

va Melilotus officinalis turini molekulyar jihatdan identifikatsiya qilish hamda yaqin garindosh turlar
bilan giyosiy tahlil gilishda qo‘shimcha molekulyar marker sifatida foydalanilishi mumkin.

Nukleotidlar ketma-ketligining GenBank/NCBI ma’lumotlar bazasiga depozit qilinishi olingan

natijalarni xalgaro ilmiy hamjamiyat uchun ochiq qilish hamda kelgusida Melilotus turkumining
sistematikasi, filogeniyasi va genetik xilma-xilligini o‘rganishda foydalanish imkonini beradi.

https://doi.org/10.1371/journal.pone.0000508.
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