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Q TL L O C I G EN ETICA LLY  CONNECTED W ITH  OF FIB ER  STREN G TH  AND LEN G TH  IN COTTON
A bstract

In this article, using bioinformatics programs, the results of identification o f candidate genes that control the 
development of fiber located in the marked areas are summarized. For this, a complete genome of the species G. 
hirsutum and the sequence of the BNL1604 DNA marker genetically associated with the length and strength of the 
cotton fiber were used. Thus, with the help of in silico PCR, AUGUSTUS and BLAST analysis, the suspected genes 
responsible for the development of fiber in cotton were identified.
Key words: cotton, BLAST, markers, QTL loci, protein, gen, genome, allele, МАS, in silika.

ЛО КУ СО В, ГЕ Н Е Т И Ч Е С К И  С Ц ЕП Л ЕН Н Ы Х  С П РИ ЗН А К О М  П РО Ч Н О С ТИ  И  Д Л И Н Ы  ВОЛОКНА
В Х ЛО П ЧА ТН И КЕ 

А ннотация
В данной статье, с использованием биоинформатически программ обобщены результаты идентификации 
кандидатные генов, которые контролируют процессов развития волокна расположенных в маркированных 
участках. Для этого были использованы полный геном вида G. hirsutum  и последовательности BNL1604 ДНК 
маркера, генетически связанного с длиной и прочност волокна хлопчатника. Таким образом, с помощью in 
silico ПЦР, AUGUSTUS и BLAST анализа были определены предполагаемые гены, ответственные за развитие 
волокна в хлопчатнике.
К лю чевы е слова: хлопчатник, BLAST, маркеры, QTL локусы, белок, ген, геном, аллель,. МАС, in siliЫ.

ГУ ЗАНИНГ ТОЛА У ЗУ Н Л И ГИ  ВА П И Ш Щ Л И Г И  БЕЛ ГИ Л А РИ ГА  ГЕН ЕТИ К  БИ РИ К К А Н  QTL 
Л О К У С И  ХУДУДИДАН  Н О М ЗО Д ГЕН  ВА ОЦ СИ ЛЛА РН И  А Н Щ Л А Ш

А ннотация
Мацолада биоинформатик дастурлардан фойдаланиб гузанинг тола узунлиги ва пишицлиги белгиларига 
генетик бириккан BNL1604 Д Н К  маркери жойлашган геном уудудидан толанинг ривожланишида иштирок 
этувчи номзод ген ва оцсилларни аницлаш буйича олинган натижалар ёритилган. Тадцицотларимизда номзод 
ген ва оцсилларни аницлашда In siliko ПЗР, AUGUSTUS ва BLAST веб-иловаларидан фойдаланилди. 
Биоинформатик таулиллар натижасида толанинг шаклланишида иштирок этиши мумкин булган бир нечта 
номзод ген ва оцсиллар аницланди.
К алит  сузлар: гуза, МАС, маркер, QTL локуслари, оцсил, ген, геном, аллель, BLAST, In siliЫ.

Хрзирда, куплаб олимлар томонидан аникланган QTL/генларни маркерлаш учун In silico (виртуал) 
ПЗР усулидан фойдаланиш таклиф килинган. Шу сабабдан, гуза геном маълумотлари асосида функционал
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генларни излаб топишда кимматли хужалик белгилари локусларини In siliko ПЗР тахлили асосида тадкик 
этиш ривожланиб бормокда.

In silico ПЗР - бу полимераза занжир реакцияси тахлилини компютер дастурлари оркали, виртуал 
тарзда амалга ошириш хисобланади. Бунда, праймер жуфтлиги нуклеотидлар кетма-кетлиги 
маълумотларини компютер дастурлари оркали тахлил килинади. Бу оркали, тадкик килинаётган геном 
кетма-кетликларининг исталган худудида In silico тахлили ёрдамида номзод ген ва оксилларни башорат 
килиш ва аниклаш мумкин булади.

Бугунги кунга келиб, ДНК маркерлари ёрдамида гузада кимматли хужалик белгиларига генетик 
бириккан куплаб QTL локуслари ва уларнинг генетик хариталардаги жойлашган урни аникланган. Fуза 
геноми тулик укиб чикилганлигига карамасдан микдорий белгилар локуслари ханузгача кам урганилган. 
Номзод генларни аниклаш, урганилаётган белгиларнинг молекуляр асосини очиб бериш учун имкон беради. 
Бундан ташкари, номзод генлар яъни маълум бир QTL худуди ичидаги ёки атрофидаги функцияси аникланган 
ДНК кетма-кетликлари янги ва информатив ДНК маркерларини яратишда мухим манба булиб хизмат килади.

Целлюлоза синтезини бошкарувчи генлар гузада жуда мухим хисобланади, чунки улар тола 
ривожланиши ва усимлик структурасига алокадордир. Х,озирда, гуза генетикаси ва селекциясида ушбу 
генлардан фойдаланиш учун In silico усулида SNP (ягона нуклеотид полиморфизми)ларни аниклаш ва BLAST 
ёрдамида генетик специфик маркерлар панелини тузиш оркали функционал маркерлар яратилган [1]. SNP 
ларни аниклаш одатда такдим этилган ДНК кетма-кетлиги маълумотлари ва танланган номзод генларни In 
silico тахлил килиш ёрдамида амалга оширилади [2].

Биз, уз такикотимизда маркерларга асосланган селекция (МАС) дастурида фойдаланилган, гузанинг 
тола пишиклиги ва узунлиги белгиларига генетик бириккан BNL1604 ДНК маркери худудидан In silico 
тахлили оркали толанинг ривожланишида иштирок этувчи номзод ген ва оксилларни излаб топишни максад 
килдик.

Тадкикот усуллари
In silico ПЗР тахлили UGENE 1.21.0 генларни аннотациялаш дастурий пакети хамда , BNL1604 ДНК 

маркери праймер жуфтликлари, шунингдек, G.hirsutum L. гуза турининг тулик геном кетма-кетликларидан 
фойдаланилган холда амалга оширилди. Олинган виртуал ампликонлар кейинги жараёнларда яъни, генлар 
фоаолиятини индентификция килишда AUGUSTUS ва BLAST веб-иловаларида батафсил тахлил килиш учун 
фойдаланилди. Номзод генлар кетма-кетлигини аниклашAUGUSTUS веб-иловасидан фойдаланиб, ДНК 
маркерининг хар икки ён томонида жойлашган 50 минг жуфт асосга эга геном худуди ёрдамида амалга 
оширилди. NCBI маълумотлар базасидан номзод ген ва оксилларни кидириш BLAST дастурини куллаган 
холда амалга оширилди.

О линган натиж алар
In silico ПЗР тахлиллари натижасида гузанинг тола пишиклиги ва узунлиги белгиларига генетик 

бириккан BNL1604 ДНК маркери локусида жойлашган нуклеотид кетма-кетликлари аникланди. Номзод 
генларини аниклаш учун BNL1604 ДНК маркери хамда ушбу локусга ёндош булган 100 минг жуфт 
нуклеотидлар кетма-кетликгидан фойдаланилди.

Генларни тахминий аниклашда гуза геномига нисбатан ухшаш булган какао усимлиги (Theobroma 
cacao L.) геном маълумотлари асосида амалга оширилди. Тахлиллар натижасида BNL1604 маркер худудида 
9 та номзод ген борлиги аникланди. Ушбу 9 та ген кодлайдиган аминокислоталар изчиллиги гомиологлари 
оксил кетма-кетликлари базаси асосида BLAST веб-иловасининг BLASTP алгоритмидан фойдаланиб 
кидирилди. Виртуал аминокислоталар кетма-кетлигини маълум оксиллар базаси билан киёсий тахлил килиш 
асосида 97 та янги, тавсифланмаган оксиллар ва 9 та тавсифланган оксилларни аниклашга муваффак булинди. 
Ушбу оксиллар усимликнинг усиши, ривожланиши ва пахта толасининг шаклланишида иштирок этиши 
маълум булди (1-жадвал).

1-жадвал. BNL1604 М аркер худудидан ани кланган  генлар/оксиллар

№ А никланган оксиллар

О ксилларни
кодловчи

генлар
ж ойлаш ган

хромасомалар

В иртуал
ам пликонларнинг

геномдаги
бош ланиш
позицияси

В иртуал
ам пликоннинг

геномдаги
тугаш

позицияси

1 STERILE APETALA-ухшаш 
транскрипцион фактор At _chr16 6282176 6288496

2 “F-box” оксиллари At _chr16 8244594 8246168

3 “Триггер” омил оксиллари At _chr16 17173613 17174080
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4 Терпенлар синтезида иштирок 
этувчи оксиллар At _chr16 38828990 38831500

5 Сентромерага бириккан 
оксиллар At _chr7 40017429 40018526

6 Ядро поралари комлекси 
оксиллари At _chr16 44814590 44824203

7 Серин/треонин-оксил киназа At _chr16 72187539 72188951

8 “Zinc finger” доменини ташкил 
этувчи оксиллар At _chr16 84781877 84783650

9 Лейцинга бой оксил киназа At _chr7 91473055 91481820

МАС технологияси дастурида фойдаланилган BNL1604 маркери жойлашган QTL худудидан “F-box” 
оксилларини кодловчи ДНК кетма-кетликлари аникланди. Ушбу оксиллар хужайрадаги турли биокимёвий 
жараёнларда оксилларнинг бошка бир тур оксилар билан узаро таъсирлашишида воситачилик килиш, 
шунингдек, полибиквитинация, транскрипциянинг давомийлиги, сентромеранинг бирикиши ва 
трансляциянинг репрессияланишида мухим рол уйнайди. “F-box” оксиллари гузада фитогармон сигнал 
компонентлари яъни “DELLA” оксиллари билан узаро таъсирлашади [3]. Ушбу оксиллар пахта толасининг 
дастлабки ривожланиш боскичи ва узайишида ижобий таъсир курсататувчи ауксин ва гибериллин сингари 
фитогармонлар фолиятини тартибга солувчи оксиллар хисобланади [4].

Хужайра ядроси кобигидаги тешикчалар (поралар) комлекси оксиллари усимликларнинг 
купайишидаги физиологик жараёнларда хусусан, гуллаш ва гул чангининг етилишида, шунингдек, илдизнинг 
узайишида иштирок этади. Арабидопсис (Arabidopsis thaliana) модел усимлигида ядро поралар комлекси 
оксилларини кодловчи “Nucleoporins proteins (Nup)” гени мутация килинганда эрта гуллаш ва илдизнинг 
узайиши кузатилган [5].

Бундан такари, тадкикотларимиз натижасида BNL1604 ДНК маркери жойлашган геном худудидан 
серин/треонин протеинкиназа оксилларини кодловчи кетма-кетликлари аникланди. Серин/треонин - 
протеинкиназа оксили хужайранинг бир нечта сигнал йулларида катнашади. Шулардан, хужайранинг усиш 
омили рецепторларини фаоллаштирувчи фосфатидилинозитол 3-киназа оксили функцияларини бошкаришда 
хам иштирок этади. Фосфатидилинозитол 3-киназа усимликларда илдизнинг усиши ва илдиз капиляр 
тукчаларининг узайишида, шунингдек, ситосклет ва эндосомал фаолиятларга таъсир этувчи жараёнларда 
катнашади [6]. Купгина адабиётларда гуза илдизи ва илдиз тукчаларининг узайиши билан тола узайиши 
уртасида ижобий корреляция кузатилганлиги келтирилган [6]. Хориж олимлари томонидан серин/треонин 
протеинкиназалар гузада тола ривожланишида катнашиши аникланган [7], бу эса уз навбатида юкорида 
таъкидланган фикрни тасдиклайди.

Тадкикот давомида ДНК маркери худудидан сентромерага боглик оксилларни кодловчи кетма- 
кетликлар аникланди. Куплаб усимликларда сентромерага специфик булган транспозон ва 
ретротранспозонлар оиласи аникланган [8]. Транспазон ва ретротранспозонлар одатда, усимлик геномининг 
катта кисмини ташкил этади ва геном структурасининг энг узгарувчан кисми хисобланади. Fузанинг диплоид 
турлари булган Gossypium arboreum (AA) ва Gossypium raimondii (DD) хамда уларнинг тетраплоид авлоди 
Gossypium hirsutum (AtAtDtDt)нинг геномларини секвенирлаш, Gossypium авлоди геномини узаро таккослаш, 
генларнинг функцияси ва эволюциясини урганишнинг имконини берди. Транспозон ва ретротранспозонлар 
Gossypium hirsutum геномида 67,2% ни ташкил этади. Улар гузада тола хужайрасини ривожланишида 
катнашиши аникланган [9].

Олиб борилган биоинформатик тахлилар BNL1604 маркери худудидан “Zinc finger BED domain- 
containing protein” яъни “Рух бармокли BED домени тутган оксиллар” аникланди. “Рух бармок” оксиллари 
усимликнинг усиш ва ривожланиш жараёнларида иштирок этувчи оксиллар оиласига мансуб булиб, турли 
биотик ва обиотик таъсирларда каршилик механизмларини тартибга солиб туради [10].

Лейцинга бой такрорлар рецептор табиатли оксил киназа “Leucine-rich repeat receptor-like protein 
kinase” (LRR-RLK) усимликларда кенг куламли жараёнларда иштирок этади. Баъзи LRR-RLK лар 
усимликларнинг усиши ва ривожланишини назорат килишда иштирок этиши аникланган. Масалан, 
меристемани ривожланишида, иккиламчи усиш ва ривожланишда, микроспорогенез ва эмбриогенезда хамда 
брассиностероидлар (BR) сигнал жараёнларида иштирок этади [11].

Хитойлик олимлар Gossypium hirsutum туридан лейцинга бой такрорлар субоиласи булган рецептор 
табиатли киназа (receptor-like protein kinase-RLK) генини аниклашган [7]. RLK гени серин/треонин ва 
тирозинлар колдикларини фосфориллашда мухим рол уйнайди. Yuan-Li ва бошкалар тадкикотларида GhRLK 
гени экспрессияси толага специфик ва ривожланиш жараёнларни регуляциясини курсатди. Ушбу натижа RLK 
пахта толасини ривожланишини бошкарувчи сигнал йулининг мухим таркибий кисми булиши мумкин [7].
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Брассиностероидлар полигидро-оксид стероид фитогармонлар гурухи булиб, усимликнинг усиши ва 
ривожланиши жумладан, уругнинг униб чикиши, вегетатив ва генератив ривожланиш, турли хил биотик 
хамда абиотик таъсирларга жавоб реакциялари жараёнларида мухим рол уйнайди. Брассиностероидлар тола 
ривожланишининг бошкарилишида асосий рол уйнайди. Шу билан бирга уларнинг молекуляр механизмлари 
тола узайишини регуляция килади. Брассиностероидларни катализловчи цитохром P450 оксили фаолиятини 
сусайтирувчи PAG1 генини мутацияга учратиш оркали пахта толасини узайтиришга эришилган [12]. АКШ 
лик олимлар гузанинг гулига брассиностероидларни томизиш оркали толанинг узайишини аниклаган [13].

Xулоса
Шундай килиб, тадкикотлар давомида In silico ПЗР ва BLAST тахлиллари ёрдамида гузада толанинг 

ривожланишини таъминлашда бевосита ёки билвосита катнашувчи ва умуман усимликни ривожланишида 
мухим рол уйнайдиган генлар ва оксиллар аникланди.
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